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1. COVID-19パンデミック下の SARS-CoV-2変異株の特徴
および日本における市中流行株の遷移

助　川　明　香 ,  武　内　寛　明
東京医科歯科大学　医歯学総合研究科　ウイルス制御学

　新型コロナウイルス感染症（COVID-19）の原因病原体である SARS-CoV-2 は，世界各地において
多様な変異株が感染拡大を続けている．WHO は，これら変異株を懸念される変異株（Variants of 
Concern; VOCs）または注目すべき変異株（Variants of Interest; VOIs）に分類しそれらの動向を注
視している．特に VOC に分類されている B.1.1.7 系統株に加え，新たに VOC に加えられた B.1.617.2
系統株は，感染伝播性の増大や免疫逃避への関与が示唆される変異株として各国での流行が懸念され
ている．本邦では B.1.1.214/B.1.1.284 系統株に加え，2021 年 1 月以降，B.1.1.7 系統株による市中感染
事例が急速に増加している．更には 2021 年 4 月以降では「L452R」変異を有する B.1.617 系統株の国
内検出事例が報告される中，5 月上旬には B.1.617.2 系統株の市中感染事例が確認された．本稿では「病
原体と宿主とのせめぎあい」により出現している様々な SARS-CoV-2 系統株の特徴および本邦におけ
る市中流行株の遷移について概説したい．
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特集 新型コロナウイルス感染症（COVID-19）

　新型コロナウイルス感染症（COVID-19）の原因病原体
である SARS-CoV-2（ベータコロナウイルス属のコロナウ
イルス）は，2019 年末の中国・武漢で確認されてから１
年半近く経過したにもかかわらず，現時点においても「病
原体と宿主とのせめぎあい」の渦中であるといえる．ウイ
ルスの生存は宿主集団における効率的な増殖と伝播に依存
する．そして，ウイルス側の長期生存戦略は，「宿主免疫
反応からの逃避」であり，その逃避法としてもっとも有効
なのは「遺伝子変異」である．コロナウイルスは，自身の
エキソヌクレアーゼによる遺伝子校正機能を有しているこ
とから 1），自己複製におけるランダム変異率は比較的低い
と想定され，またウイルスゲノムはインフルエンザウイル
スのように分節化されていないことから遺伝子分節の混ぜ
合わせ（遺伝子再集合）はなく，複製過程における遺伝子

組換え率も低いと考えられていた．ところが実際には，世界
各国で SARS-CoV-2 ゲノムの様々な部位に新たな遺伝子変
異が蓄積し，多数の変異株の出現と拡大が報告されている

（https://nextstrain.org/ncov/global, https://cov-lineages.
org/）（図 1）．これら変異株において認められる多数の遺
伝子変異は，限られた集団ないしは個体内における SARS-
CoV-2 長期持続感染による遺伝子変異蓄積能および SARS-
CoV-2 のすみやかな免疫逃避変異の獲得能が関与している
ことが考えられる．それらを支持する事例としては，免疫
不全（抑制）患者等の SARS-CoV-2 長期感染例における
ウイルス遺伝子変異蓄積が複数報告されており，その変異
の多くがスパイクタンパク質で生じたことが示唆されてい
る 2-4）．また培養細胞を用いた実験結果では，スパイクタ
ンパク質の非同義置換（アミノ酸変異）が，SARS-CoV-2
の治療用中和モノクローナル抗体からの逃避変異として報
告されており 5），実際に回復者血漿からの逃避変異株にお
いても同様のアミノ酸変異が確認されている 6）．
　2021 年 5 月 25 日時点において，WHO は「注目すべき
変異株（Variants of Interest; VOIs）」，「懸念される変異
株（Variants of Concern; VOCs）」を以下の通り定義し，
SARS-CoV-2 変異株を分類している 7）．本稿では，WHO
による VOI および VOC の定義およびそれらに分類され
る SARS-CoV-2 変異株の特徴について述べるとともに，
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図 1 SARS-CoV-2全世界系統株．
左側：標準株（Wuhan/WH01/2019）を起点とし，2021 年 5 月上旬までの系統発生樹を示している．右上：系統株の流行地
域および各地域での流行株割合を円グラフで示している．右下：系統株の非同義置換（アミノ酸変異）による遺伝的多様性を
エントロピーとして明示している．これらは系統発生学および系統地理学データを表示する web ベースの視覚化プログラム

（Auspice）を用いて作製したものである．

本邦における SARS-CoV-2 市中流行株の遷移概要につい
て触れる．
　

1. VOIs（Variants of Interest）：注目すべき変異株

　SARS-CoV-2 分離株が，（1）標準株（reference isolate）
と比較して表現型が変化している場合，表現型への影響に
関連することが明らかまたは疑われるアミノ酸の変化につ
ながる突然変異を有するゲノムを有する場合，市中におけ
る散発例，複数の COVID-19 症例またはクラスターを引
き起こすことが確認されているか複数の国で検出されてい
る場合，または（2）それ以外に WHO SARS-CoV-2 ウイ
ルス進化作業部会（Virus Evolution Working Group）に
よるコンサルテーションのもと WHO により VOI として
アセスメントされる場合，の２項目のいずれかに該当する
場合に注目すべき変異株（VOI）と定義しており，現時点

（2021 年 5 月 25 日時点）においては以下の 6 系統が VOIs
として分類されている 7）（表）（図 2）．

1-1. B.1.525系統 *1：20A/S.484K*2

　2020 年 12 月に英国及びナイジェリアで検出された変異
株であり，スパイクタンパク質領域内に「E484K」変異を
有する．感染回復患者，ワクチン接種後血清（Moderna; 
mRNA-1273）における中和活性能の低下を示唆する報告
がある 8）．

1-2. B.1.427/B.1.429系統 *1：20C/S.452R*2

　2020 年 12 月に米国カリファルニア州で検出された変異
株である．米疾病対策センター（CDC）は，2021 年 3 月
16 日，B.1.427/B.1.429 系統株が，感染力の拡大，一部の
治療薬やワクチン効果が低下するという特徴を有すること
から，VOC に認定した 9,10）．米国国内（2021 年 5 月 11 日
時点）では，カリフォルニア州で 21.8%，アリゾナ州で
15.9%，オレゴン州で 27.3%，コロラド州で 17.4% を占め
る 11）．本変異株は，スパイクタンパク質において「L452R，
D614G」変異を共に有しており，感染・伝播性の増加（20％
程度）と，米国食品医薬品局（FDA）による緊急時使用
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　2020 年 4 月にブラジルで検出された変異株であり，ス
パイクタンパク質の「E484K」変異を有する．感染回復患
者，ワクチン接種後血清における中和活性能の低下が示唆
されている 8, 15）．

1-4. P.3系統 *1

　2021 年 2 月に初めて検出された変異株であり，同年 1
月下旬からフィリピン中部のビサヤ地方で感染患者が急増
したことからゲノム解析をおこなったところ，陽性検体の
うち半数が当該変異株であった（33/60 陽性検体）．本変

許可（EUA）が与えられている一部治療薬による中和能
の低下，回復期血清における中和抗体価の低下やワクチン
接 種 後 血 清（Pfizer; BNT162b2, Moderna; mRNA-1273, 
Novavax; NVX-Cov2373）における中和抗体価が 2-3 倍低
下する可能性が示唆されている 12,13）．また当該変異株が
有する「L452R」変異は，日本人の 6 割が持つ白血球の型
である HLA-A24 による細胞性免疫から逃避し，また感染
力の増大にも寄与する可能性が示唆されている 14）．

1-3. P.2系統 *1：20B/S.484K*2

表　SARS-CoV-2系統株一覧（VOIsおよび VOCs）

ウイルス学的特徴

呼称
（Pangolin 

lineage）
呼称

（NEXTSTRAIN）
検出された
地域・時期

S タンパク質の
主要変異

感染性または基
本再生産数

（標準株との比較）
重症化リスク

（標準株との比較）
再感染・ワクチン
効果への影響

確認されている国
の数

（2021 年 5 月 25
日時点）

V
O
I
s

B.1.525 20A/S.484K 英国・ナイジェリア
（2020 年 12 月～）

Q52R, A67V, 
deletion 69-70, 
deletion 144, 

E484K, D614G, 
Q677H, F888L

不明 不明 ワクチン効果の
低下 8) 詳細不明

B.1.427/
B.1.429 20C/S.452R

アメリカ西部
（カリフォルニア）
（2020 年 12 月～）

B.1.427 : 
L452R, D614G         
B.1.429 : S13I, 

W152C, L452R, 
D614G

20% 増加 12) 不明 ワクチン効果の
低下 12,13) 詳細不明

P.2 20B/S.484K ブラジル
（2020 年 4 月～ )

E484K, （F565L*), 
D614G, V1176F 不明 不明 ワクチン効果の

低下 8,15) 詳細不明

P.3 - フィリピン
（2021 年 3 月～ )

deletion 141-143, 
E484K, N501Y, 
D614G, P681H, 

E1092K, H1101Y, 
V1176F

不明 不明 不明 詳細不明

B.1.526
（+E484K/

S477N）
20C

アメリカ
（ニューヨーク）

（2020 年 11 月～ )

（L5F*), T95I, 
D253G, D614G, 
（A701V*), 
（+E484K*, 

S477N*)

不明 不明 ワクチン効果の
低下 8,19) 詳細不明

B.1.616 -
フランス

（ブルターニュ）
（2021 年 1 月～ )

H66D, G142V, 
deletion 144, 

D215G, V483A, 
D614G, H655Y, 
G669S, Q949R, 

N1187D

不明 不明 不明 詳細不明

V
O
C
s

B.1.1.7 20I/501Y.V1 英国～世界中
（2020 年 12 月～）

deletion 69-
70, deletion 
144, N501Y, 

A570D, D614G, 
P681H, T716I, 

S982A, D1118H, 
（K1191N*)

43-90% 増加 23) 致死率が 61-64%
高い 25,26)

ワクチン効果の
低下（小）28,29,30) 149 ヶ国

B.1.351 20H/501.V2 南アフリカ
（2020 年 5 月～ )

D80A, D215G, 
deletion 241-243, 
K417N, E484K, 
N501Y, D614G, 

A701V

50% 増加 33,34) 不明
ワクチン効果
の低下（大）
13,28,30,37,38,39)

102 ヶ国

P.1 20J/501Y.V3 ブラジル
（2020 年 11 月～ )

L18F, T20N, 
P26S, D138Y, 
R190S, K417T, 
E484K, N501Y, 
D614G, H655Y, 
T1027I, V1176F

1.7-2.4 倍増加 41) 不明

再感染リスクが
21-46% 増加 41)/ 
ワクチン効果の
低下（小）39,42)

60 ヶ国

B.1.617 - インド
（2020 年 10 月～ )

L452R, D614G, 
P681R, ± （T19R, 
E484Q, Q107H, 
deletion 157-158, 
T478K, D950N)

B.1.1.7 系統株と
同程度かそれ以

上 49)
不明 ワクチン効果の

低下（小）51,52,53) 49 ヶ国



22 〔ウイルス　第 71 巻　第 1 号，

ランス西部ブルターニュ地域で確認された変異株であり，
現時点のスクリーニング PCR 検査では検出されにくい可
能性がある．重症化率や感染力が著しく高いとは考えられ
ていないが，詳細は不明である．
　

2. VOCs（Variants of Concern）: 懸念される変異株

　VOI が比較アセスメントにより，（1）感染・伝播性の
増加⼜は COVID-19 の疫学に有害な変化，（2）病原性

（virulence）の増大⼜は臨床像の変化，（3）公衆衛生・社
会的措置⼜は流通する診断法，ワクチンおよび治療薬の有
効性の低下への関連が実証された場合，のいずれかに該当
する場合，または（4）WHO-SARS-CoV-2 ウイルス進化
作業部会（Virus Evolution Working Group）によるコン
サルテーションのもと WHO により VOC としてアセスメ

異株は，⾸都地域だけでなく南部のダバオ地域でも同年 1
月下旬から 2 月初旬に検出されている 16）．フィリピンで
は公衆衛生的な意義がまだ明らかでないことから VOC と
はみなさないとしている（2021 年 5 月 4 日時点）17）．

1-5. B.1.526 with E484K or S477N系統 *1：20C*2

　2020 年 11 月にニューヨークで検出された変異株であり，
中和抗体からの逃避変異への関与が指摘されている

「E484K」および「S477N」変異をもつ 8, 18）．感染回復患者，
ワクチン接種後血清における中和活性能の低下が報告され
ている 8, 19）．

1-6. B.1.616系統 *1

　2021 年 1 月にフランスで検出された変異株である．フ

図 2 注目すべき系統株（VOIs）．
左側：標準株（Wuhan/WH01/2019）を起点とし，2021 年 5 月上旬までの系統発生樹を示している．右上：系統株の流行地
域および各地域での流行株割合を円グラフで示している．右下：系統株の非同義置換（アミノ酸変異）による遺伝的多様性を
エントロピーとして明示している．これらは系統発生学および系統地理学データを表示する web ベースの視覚化プログラム

（Auspice）を用いて作製したものである．
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再生産数が高い（43-90 %）ことが報告されている 23）．更
にケント州およびロンドン市で収集された当該変異株にお
いては，標準株と比較して感染者体内におけるウイルス量
が高い（3 倍程度）ことや，当該変異株が急速に拡大した
ケント州における変異株のウイルス量はロンドン市内と比
較して有意に高かったことが報告されている 24）．また致
死率は標準株よりも高い（61-64% 前後）との報告がある
が 25, 26），再感染リスクは低いことが示唆されている 27）．
さらにはワクチン効果の低下が懸念されており，mRNA-
1273 （Moderna）によるワクチン効果に有意な減弱は認め
られていないが，BNT162b2（Pfizer），AZD1222 （Astra 
Zeneca）のワクチン接種後血清において，標準株に比べ
て 中 和 能 が 2-4 倍 程 度 の 低 下 28, 29），AZD1222 お よ び
NVX-CoV2373（Novavax）ワクチンの暫定的な有効性は
それぞれ 74.6%，86.3%（標準株に対しては 96.4%）であっ
たと報告されている 30）．

ントされた場合を懸念される変異株（VOC）と定義して
おり，現時点（2021 年 5 月 25 日時点）においては以下 4
系統の変異株が分類されている 7）（表）（図 3）．

2-1. B.1.1.7系統 *1：20I/501Y.V1*2

　2020 年 9 月に初確認され，同年 12 月上旬頃からロンド
ンを含むイングランド南東部ケント州で COVID-19 症例
が急速に増加した．これら症例の多くが新しい単一の系統
に属していることが確認され 20, 21），2020 年 12 月 18 日の
リスクアセスメントの結果 VOC に認定された．2021 年 5
月 25 日時点で，149 カ国で確認されている 7）．また，免
疫逃避が指摘されている「E484K」変異を認める VOC 
-202012/01 が 2020 年 12 月に報告されており，英国は，
2021 年 2 月 5 日に VOC-202102/02 と命名している 22）．
　当該変異株は，感染・伝播性の増加が懸念される

「N501Y」変異を有しており，標準株と比較すると，基本

図 3 懸念される系統株（VOCs）．
左側：標準株（Wuhan/WH01/2019）を起点とし，2021 年 5 月上旬までの系統発生樹を示している．右上：系統株の流行地
域および各地域での流行株割合を円グラフで示している．右下：系統株の非同義置換（アミノ酸変異）による遺伝的多様性を
エントロピーとして明示している．これらは系統発生学および系統地理学データを表示する web ベースの視覚化プログラム

（Auspice）を用いて作製したものである．
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の急速な感染拡大の一途を辿る変異株である．イギリスで
は 2021 年 2 月 22 日，アメリカでは 2021 年 2 月 23 日，本
国でも 2021 年 4 月 20 日に確認された 43）．
　B.1.617 系統は，更に B.1.617.1，B.1.617.2 および B.1.617.3
の 3 つの亜系統に分類され，インド国内の過去 60 日間に
遺伝子配列が決定された変異株において，B.1.617.1 が 27 
%，B.1.617.2 が 22% を占めており（2021 年 5 月 14 日時点），
特に B.1.617.2 系統が増加傾向にある 44）．2021 年 5 月 25
日時点で B.1.617.1 系統は 41 カ国，B.1.617.2 系統は 54 カ国，
B.1.617.3 系統は 6 カ国において感染が確認されている 7）．
　当該変異系統株については，WHO は VOC に位置づけ，
英国保健省は，B.1.617.2 系統を VOC，B.1.617.1 および
B.1.617.3 系統を VUI*3 に位置づけている．また，米疾病対
策センター（CDC）は VOI としており，各国で今後の動
向を注視している（2021 年 5 月 17 日時点）7, 31, 45）．日本
においては，国立感染症研究所が 2021 年 4 月時点では
VOI としていたが，感染・伝播性や抗原性の変化等をふ
まえたリスク評価に基づき，5 月に VOC に位置づけ，監
視体制の強化対象としている 46）．2021 年 5 月 14 日時点
で国内検疫における B.1.617 系統株の検出事例が増加して
おり，感染・伝播性の増加が懸念される「L452R」変異を
有する B.1.617.2 系統株の新たな市中感染事例も確認され
ている 47）．
　インド国内では，2021 年 4 月時点で，8 割以上（ゲノム
解析を実施した感染者における割合）が当該変異系統株に
置き換わっているとされる．本変異株は，多くの変異株が
有する「D614G」変異を有するが，ゲノム解析の結果では，
B.1.1.7 系統，B.1.351 系統，P.2 系統とは独立にインド国内
で発生したことが示唆されている 48）．本系統の症例報告
や疫学的知見に関する報告はなく，インド政府は，本系統
が患者の急増に寄与しているのかについては現時点では述
べていない．現段階において，インドにおける感染者数の
急増と当該系統株の関係は不明であるが，B.1.1.7 系統や
B.1.351 系統も増加傾向にあることから，インド国内での
イベント等による人流の増加も影響している可能性が考え
られている 43）．
　当該系統株は，スパイクタンパク質に「E484Q，L452R」
の 2 つの特徴的なアミノ酸変異をもつ B.1.617.1 および
B.1.617.3 系統株と，「L452R」 変異を有する B.1.617.2 系統
株が存在する．英国公衆衛生庁（PHE : Public Health 
England）によると，B.1.617.2 系統株の感染・伝播性は B.1.1.7
系統株と同等かそれ以上であることが示唆されている 49）．
また，スパイクタンパク質の受容体結合部位の構造解析結
果から，「E484Q，L452R，P681R」変異を有する当該系
統株は，ウイルス受容体（ACE2）との結合力が高く，感染・
伝播性の増加，モノクローナル抗体の中和能の低下が示唆
されている 50）．さらには，「E484Q，L452R」の両変異を
保有する系統株は，回復者血漿における中和抗体価が標準

英国内においては，B.1.1.7 系統に次いで，世界各国で感染
拡大を続ける B.1.617 系統のうち B.1.617.2 系統が急速に増
加しており，英国保健省（GOV.UK）は，B.1.617.2 系統を
VOC (VOC-21 APR-02)，B.1.617.1 系統および B.1.617.3 系
統を VUI*3（VUI-21 APR-01，VUI-21 APR-03）に位置づ
け今後の動向を注視している 31）．

2-2. B.1.351系統 *1：20H/501.V2*2

　南アフリカ共和国では，2020 年 8 月下旬に発生し，同
年 12 月 18 日に南アフリカ保健省は，COVID-19 患者の急
増と共に当該変異株の割合が 80-90% に増加したと報告し
た 32, 33）．2021 年 5 月 25 日時点で，102 カ国で確認されて
いる 7）．当該変異株は，感染・伝播性の増加が懸念される

「N501Y」変異を有しており，標準株と比較すると，感染
性は 50 % 増加しているとの報告がある 33, 34）．B.1.1.7 系統
と同様の N501Y を認めるが，系統としては進化的関連を
認めないとされる 32, 33, 35, 36）．更に中和抗体からの逃避変異
への関与が指摘されている「E484K」変異も有しており，感
染性の増加がないと仮定すると，過去の感染で獲得した免
疫の 21% から逃避すると推定されている 34）．さらには中和
活性能の低下が示唆され，ワクチン効果の減弱が指摘され
ている 37）．実際，ワクチン接種後血清における中和抗体価は，
標 準 株 と 比 較 し て BNT162b2（Pfizer），AZD1222 

（AstraZeneca）ワクチンでは 8-11 倍程度低下，mRNA-1273
（Moderna）ワクチンでは 12.4 倍，NVX-CoV2373（Novavax）
では 2-3 倍程度低下すると報告されている 13, 28, 38, 39）．また，
NVX-CoV2373 および Ad26.COV2.S（Johnson & Johnson/
Janssen）の暫定的なワクチン効果はそれぞれ 48.6% およ
び 57％とワクチン有効性の低下が懸念され，AZD1222 は
当該変異株に有効性を示さなかったとの報告もある 30）．

2-3. P.1系統 *1：20J/501Y.V3*2

　2020 年 12 月に初めて検出されたが，感染拡大の発端と
なったマナウスでは，住民の 76% が当該変異株に感染し
たと報告されている（2020 年 10 月時点）40）．2021 年 5 月
25 日時点で，59 カ国で確認されている 7）．当該変異株は，
B.1.1.7 系統および B.1.351 系統同様に，感染・伝播性の増
加が懸念される「N501Y」変異および中和抗体からの逃避
が指摘されている「E484K」変異を有しており，標準株よ
りも感染性が 1.7-2.4 倍増加，さらには再感染リスクが
21-46 % 程度高いことが報告されている 41）．BNT162b2

（Pfizer）および AZD1222（AstraZeneca）ワクチン接種
後血清における中和活性は，基準株と比較して 2-5 倍程度
低下すると報告されている 39, 42）．

2-4. B.1.617系統 *1
　2020 年 10 月に，インド西部のマハラシュトラ州で初め
て検出された変異株であり，現時点においてインド国内で
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　世界レベルの感染者の拡大とともに優勢を占めるウイル
ス株の変遷として，まずスパイクタンパク質の D614G 変
異株が欧米で検出され，このウイルスの世界レベルの感染
拡大がはじまった．本邦においては，2020 年 3 月以降
D614G 変異株の市中感染事例が確認されるようになり，
2021 年 5 月までに確認した様々な市中流行株は，その全
て に お い て D614G 変 異 を 有 し て い る（https://www.
gisaid.org）．このことは，D614G 変異が SARS-CoV-2 市中
流行株のパラダイムチェンジに関わった大きな要因の一つ
と考えられる．
　 本 邦 の COVID-19 流 行 状 況 は，2020 年 11 月 以 降
COVID-19 の急速な症例数の増加に加えて，2020 年 12 月
からは感染性が増強していると示唆されている B.1.1.7 系
統株や B.1.351 系統株などの国内流入は，市中流行株のパ
ラダイムチェンジを加速させる要因となりうると懸念され

株よりも 2 倍程度低く，BNT162b2 （Pfizer）や mRNA-
1273 （Moderna）ワクチン接種後血清における中和抗体価
は 3-7 倍程度低下することが報告されている 51, 52）．また
BNT162b2 ワクチン接種者血清における中和抗体価は，

「E484K」 変異を有するウイルスでは 10 倍程度低下し，
「E484Q」変異を有するウイルスについても有意な低下が
認められたものの，「E484K」変異と比較するとその低下
率は低いことが報告されている 53）．なお当該変異系統株が
有する「L452R」変異は，B.1.427 および B.1.429 系統株も
有している特徴的なアミノ酸変異であり，感染・伝播性の
増大が懸念されるとともに，白血球型「HLA-A24」に対す
る免疫逃避やワクチン効果の低下が懸念されている 12, 14）．
　

3. 本邦における SARS-CoV-2市中流行株の 
遷移状況について

図 4 日本の市中流行系統株（東京医科歯科大学に入院歴のある COVID-19患者検体由来 SARS-CoV-2全長ゲノム配列による一例）．
左側：標準株（Wuhan/WH01/2019）を起点とし，2021 年 5 月上旬までの系統発生樹を示している．右上：系統株の流行地
域および各地域での流行株割合を円グラフで示している．右下：系統株の非同義置換（アミノ酸変異）による遺伝的多様性を
エントロピーとして明示している．これらは系統発生学および系統地理学データを表示する web ベースの視覚化プログラム

（Auspice）を用いて作製したものである．
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利益相反の開示

　本稿に関連し，開示すべき利益相反状態にある企業等は
ありません．
　
*1 新型コロナウイルスに関して世界共通の系統分類方法であ

る Pangolin （COVID-19 Lineage Assigner Phylogenic 
Assignment of Named Global Outbreak LINeages, 
https://cov-lineages.org/index.html）による分類系統
ID による分類系統名である．

*2 Nextstrain【GISAID（Global Initiative on Sharing 
Avian Influenza Data, https://www.gisaid.org）を主な
データ情報源とした，COVID-19，エボラ出血熱，デ
ング熱，結核，季節性インフルエンザウイルス等をは
じめとする様々な感染症の進化を追跡するオープン
ソースアプリケーション（https://nextstrain.org/sars-
cov-2）】による分類系統名である．

*3 VUIは，「調査中の変異株（Variant Under Investigation）」
を意味しており，リスクアセスメント後 VOC に変更
になり得る変異株を指す．
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Genomics and epidemiology of SARS-CoV-2 lineage 
~ Current update on SARS-CoV-2 Variants of Interest（VOIs）

and Variants of Concern（VOCs）~

Sayaka SUKEGAWA, Hiroaki TAKEUCHI
Department of Molecular Virology, Tokyo Medical and Dental University (TMDU)

Coronavirus disease 2019（COVID-19）is a newly emerging human infectious disease caused by 
severe acute respiratory syndrome coronavirus 2（SARS-CoV-2）．It had been first identified in 
Wuhan at the end of 2019 and the spread of SARS-CoV-2 variants has become a crucial issue world-
wide.   
WHO categorized SARS-CoV-2 variants as “Variants of Concern; VOCs” and “Variants of Interest; 
VOIs” based on transmissibility, disease severity or their susceptibility to vaccines. Especially, the 
spread of SARS-CoV-2 variant categorized in VOCs, such as B.1.1.7 and B.1.617.2, has been a serious 
concern worldwide.
In Japan, in addition to the B.1.1.214/B.1.1.284 variants, the B.1.1.7 variant has been rapidly spread-
ing in Osaka and Tokyo. The B.1.617 variant was first identified in April 2021 in a patient who was 
under domestic quarantine and cases of community-acquired infections of the B.1.617.2 variant were 
first observed in May 2021.
Amino acid changes in the spike protein, such as the N501Y, E484K or L452R mutations mainly 
observed in VOCs in addition to the D614G mutation are thought to affect the transmissibility and 
immune escape of the virus as well as the disease severity and this may be contributory to the 
rapid spread of SARS-CoV-2 variants.
Now, several SARS-CoV-2 variants with additional mutations are continuously emerging worldwide 
and the prevailing SARS-CoV-2 variants are rapidly changing.
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