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２）熊本県における新型コロナウイルス検査結果と 

フルゲノムを用いた流行株の系統解析 
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要 旨 

2020 年 1 月 30 日から 2023 年 8 月 12 日までに新型コロナウイルス検査で当所に搬入され

た鼻咽頭ぬぐい液や唾液等 74,800 検体を検査したところ，8,620 検体陽性（陽性率 11.5%）

であった。また，2,412 検体のフルゲノム系統解析を行ったところ，2020 年 2 月に初めて武

漢株の近縁株が検出されたものの，その後は欧州由来の株が主流となった。第 2 波、第 3 波

では，全国と異なる B.1.1.284 が大部分を占めたが，第 4 波以降は全国同様，アルファ株，デ

ルタ株，オミクロン株と置き換わり，第 7 波や第 8 波はオミクロン株の変異株が大流行を引

き起こした。今後も新型コロナウイルスのフルゲノム解析を継続することは，流行株の傾向

及び感染経路を把握し，感染拡大を防止するためにも重要と考える。 

 

キーワード：新型コロナウイルス，SARS-CoV-2，変異株，フルゲノム解析 

 

はじめに 

2019 年末に中国の湖北省武漢市で発生した急性肺炎

の原因は新型のコロナウイルスであり，2003 年に発生

した SARS コロナウイルスとゲノムの相同性が高いこ

とから SARS-Cov-2 と命名された。このウイルスは瞬く

間に世界中に拡散しはじめたことから，WHO は SARS-

Cov-2 感染症の正式名称を Coronavirus disease-2019

（COVID-19）と定め，2020 年 3 月 11 日にパンデミッ

クを宣言した。新型コロナウイルスの感染報告は，発生

から 3 年以上が経過した現在も続いており，ウイルス

が変異を繰り返しながら，感染拡大し続けている。2023

年 8 月現在，世界では約 7 億人 1），日本国内で約 3,000

万人 2），熊本県内でも 50 万人を超える感染者が報告さ

れている 3）。感染症法上は指定感染症，新型インフルエ

ンザ等感染症の 2 類相当全数把握疾患から 2023 年 5 月

8 日以降 5 類感染症定点把握疾患へ移行したが，新規感

染者は今も確認されており，死者数は世界では 680 万

人 1），国内で 7 万人 2），県内でも 1,300 人を超え 3），過

去に類を見ない状況にある。 

熊本県（熊本市を除く）（以下「本県」という。）では，

2020 年 2 月 22 日に初めて陽性を確認した 4）。その後，

アルファ株，デルタ株，オミクロン株の流行等，一定の

流行期間とともに特徴的な遺伝子変異を持つ流行株が

次々と確認された。国内では，最初の感染者の発生後か

らはじまった波が第 1 波，それ以降，感染の流行が来る

度に第 2 波，第 3 波として対応を行ってきた。第 8 波

収束後に 5 類感染症へ移行し，検査体制も変更となっ

たが，執筆時（2023 年 8 月）には感染者が第 8 波ピー

ク時の半数近くに到達しており，第 9 波の到来が懸念

されている。 

本報では，各波の期間を第 1 波：～2020 年 5 月 31 日，

第 2 波：2020 年 6 月 1 日～2020 年 9 月 26 日，第 3 波：

2020 年 9 月 27 日～2021 年 2 月 20 日，第 4 波：2021 年

2 月 21 日～2021 年 7 月 7 日，第 5 波：2021 年 7 月 8 日

～2021 年 12 月 31 日，第 6 波：2022 年 1 月 1 日～2022

年 6 月 11 日，第 7 波：2022 年 6 月 12 日～2022 年 10 月

13 日，第 8 波：2022 年 10 月 14 日～2023 年 2 月 28 日，

及び第 8 波以降（2023 年 3 月～）とし，各波における

当所の検査結果及び主要流行株のフルゲノム系統解析

結果等を報告する。 

 

材料及び方法 

1．検査材料 

県内各保健所（熊本市を除く）から新型コロナウイ

ルス患者の発生に係る積極的疫学調査等で採取された

鼻咽頭ぬぐい液又は唾液等 74,800 検体を検査材料とし

*1 現県南広域本部保健福祉環境部 *2 元保健環境科学研究所職員 *3 現健康福祉部健康危機管理課 *4 現健康福祉

部健康局薬務衛生課 *5 現食肉衛生検査所 
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た。また，新型コロナウイルス陽性であった 2,412 検

体をゲノム解析に供試した。 

 

2. 検査方法 

2.1 通常検査及び変異検査 

通常の新型コロナウイルス検査は，既報 5）に示した

とおり，国立感染症研究所（以下「感染研」という。）

が示した病原体検出マニュアル 2019- nCoV Ver.2.9.16）

（以下「マニュアル」という。），「感染研・地衛研専用」

SARS-CoV-2 遺伝子検出・ウイルス分離マニュアル 7）

等に準じて作成した当所の SOP に従い実施した。すな

わち，鼻咽頭ぬぐい液又は唾液等の検体から QIAamp 

Viral RNA Mini Kit （QIAGEN 社）で RNA を抽出した

後，マニュアルに示された N2 primer 及び One Step 

PrimeScript™ RT-PCR Kit（Perfect Real Time） （タカラ

バイオ株式会社）を用いて反応液を調整し，LightCycler 

480II 又は LightCycler96（ロシュ・ダイアグノスティッ

クス株式会社）で検査を行った。 

なお，アルファ株流行時は N501Y 変異検査を，デル

タ株やオミクロン株の流行時は L452R 変異検査をそれ

ぞれ追加導入して変異株のスクリーニング検査を行っ

た 8）。そのほか，必要に応じ，E484K，G339D，ins214EPE

等の変異を検出する primer を用いた。 

2.2 ゲノム検査及び MST 解析 

既報 5）に示した方法で実施した。すなわち，感染研

の新型コロナウイルスゲノム解析マニュアル 2022 年 2

月版 9 ）に準じ，次世代シークエンサー iSeq 100 

Sequencing System（illumina 社）を用いてフルゲノムシ

ーケンス（以下「ゲノム検査」という。）を実施し，断

片化された新型コロナウイルスのフルゲノムを得た。

得られたデータは、感染研が管理しているゲノムサー

ベイランスシステム「COG-JP（COVID-19 Genomic 

Surveillance Network in Japan）」に アップロードし，配

列データを FASTA 形式で取得した。これらのデータに

ついて，変異株の遺伝子配列の類似性に基づく国際的

な系統分類法により，Phylogenetic assessment of named 

global outbreak lineage（以下 Pangolin という）を Next 

Clade（v2.14.1）プログラム（https://clades.nextstrain.org/）

により決定した。低クオリティのものを除いて，配列を

国際的なデータベースである GISAID（Global Initiative 

on Sharing Avian Influenza Data）10）に登録した。また，

SNP に基づいた Minimum Spanning Tree による系統樹解

析（以下「MST 解析」という。）は，Ridom SeqSphere+

（フィルジェン株式会社）を用いて実施した。 

 

 

結果及び考察 

1. 通常検査及び変異検査結果 

第 1 波から第 8 波以降までの検査結果を表 1 に示し

た。第 1 波から第 5 波までは，各波の検査数 1 万件以

下，陽性者数 1,000 人以下で推移していた。一方，オミ

クロン株が流行した第 6 波以降は検査依頼数が大幅に

増え，陽性者も増加した。第 8 波やそれ以降では，軽症

の患者も多かったためか，検査依頼数は第 6 波，第 7 波

の時と比べて減少した。 

1.1 第 1 波（～2020 年 5 月 31 日） 

当研究所での最初の検査は 1 月 30 日で陰性であり，

その後 10 数件は陰性が続いた。県内で最初の陽性者は

2 月 22 日に確認され，ゲノム検査の結果，Pangolin は

B.12 であった。第 1 波での通常検査数は 2,289 件，その

うち陽性者数は 31 件（陽性率 1.4%）であった。 

1.2 第 2 波（2020 年 6 月 1 日～9 月 26 日） 

第 2 波での通常検査数は 6,180 件と第 1 波に比べて大

幅に増加した。そのうち陽性者数は 300件（陽性率 4.9%）

となり，第 1 波と比較して県内の感染者が増加した。 

1.3 第 3 波（2020 年 9 月 27 日～2021 年 2 月 20 日） 

年明けに検体数が急増した。第 3 波での通常検査数

は 9,870 件，そのうち陽性者数は 665 件（陽性率 6.7%）

であった。1 月中旬からは強い感染力を持つとされる英

国由来のアルファ株（B.1.1.7）をスクリーニングするた

め，スパイク領域の N501Y 変異を検出する変異検査を

導入した。第 3 波期間中の変異検査実施数は 72 件であ

った。 

1.4 第 4 波（2021 年 2 月 21 日～7 月 7 日） 

 第 4 波での通常検査数は 6,058 件，そのうち陽性者数

は 373 件（陽性率 6.2%）であった。第 3 波後半より警

戒されていた英国由来のアルファ株（B.1.1.7）が全国的

に流行した。N501Y 変異検査を続けた結果，3 月 29 日

に本県初のアルファ株感染者が確認された。第 4 波の

変異検査実施数は 968 件であった。 

1.5 第 5 波（2021 年 7 月 8 日～12 月 31 日） 

第 5 波での通常検査数は 8,287 件，そのうち陽性者数

は 739 件（陽性率 8.9%）であった。アルファ株よりさ

らに感染性や免疫逃避が高いとされるインド由来のデ

ルタ株（B.1.617.2）へ一気に流行株が置き換わり，世界

的に流行した。日本で流行した亜系統はさらに細かく

分類され，AY.29（B.1.617.2.29）と呼ばれている。デル

タ株はスパイク領域に L452R 変異を持つため，N501Y

に加えて L452R 変異検査も併せて行った。変異検査実

施数は 1,104 件であった。 

1.6 第 6 波（2022 年 1 月 1 日～2022 年 6 月 11 日） 

 スパイク領域に変異が多く入ったことで，症状は比
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較的軽いが，感染力が大幅に増大したオミクロン株

（B.1.1.529）が侵入し，爆発的に感染が拡大した。一方，

デルタ株（AY.29）は県内から姿を消した。オミクロン

株流行により，第 6 波での通常検査数は 24,032 件，そ

のうち陽性者数は 4,484 件（陽性率 19%）と大幅に増加

した。また，変異検査を 589 件実施した。第 6 波初期で

は L452R 変異の有無によるデルタ株とオミクロン株の

判別に変異検査を利用することもあった。しかしその

後，オミクロン株が主流になると検査数は減少してい

った。 

1.7 第 7 波（2022 年 6 月 12 日～2022 年 10 月 13 日） 

 第 7 波での通常検査数は 10,695 件，そのうち陽性者

数は 1,279 件（陽性率 12%）であった。アルファ株

（B.1.1.7），デルタ株（AY.29）が落ち着いたため，変異

検査を中止した。 

1.8 第 8 波（2022 年 10 月 14 日～2023 年 2 月 28 日） 

第 8 波での通常検査数は 7,290 件，そのうち陽性者数

は 746 件（陽性率 10%）であった。検査数は第 7 波に

比べて減少し，1 万件を下回った。検査数減少の一つの

要因として，国がオミクロン株の特性を鑑み，全数届出

及び発生届出の対象者見直しが行われたことがあげら

れる。 

1.9 第 8 波以降（2023 年 3 月 1 日～） 

第 8 波終了後，執筆時までの通常検査数は 99 件，そ

のうち陽性者数は 3 件（陽性率 3.0%）であった。5 類感

染症移行後は通常検査の依頼数が大幅に減少し，当所

での陽性者数も非常に少なくなった。 

 

2. ゲノム検査結果及び MST 解析 

第 1 波から第 4 波までに当所で陽性が確認された検

体のゲノム検査は，感染研にて実施された。第 5 波以降

は，本県でゲノム検査を行うシステムが確立されたた

め，当所で検査を行っている。 

第 1 波から第 8 波まで各波の MST 解析を図 1 に示

す。各波によって Pangolin はまとまった傾向があり，流

行株が別のものに置き換わることによって新たな流行

が引き起こされていると考えられる。さらに新たな変

異株に移行するにつれ，感染者数が増加する傾向にあ

ることから，感染力を増強させる遺伝子変異をウイル

スが獲得していく様子が確認できる。 

2.1 第 1 波（～2020 年 5 月 31 日） 

第 1 波は，陽性者数が少ないこと等の理由から解析

数も少なかったが，2 月初めに武漢株と近縁の B.12 が

初めて検出された。その後，4 月以降に検出された株は

欧州由来の B.1.1 と，この株から日本で派生した

B.1.1.48 であった。解析サンプル数が少ないため断定は

難しいが，第 1 波では武漢株やその近縁株よりも，欧州

由来の系統や日本で流行していた系統による影響が強

かったと考えられる。 

2.2 第 2 波（2020 年 6 月 1 日～9 月 26 日） 

2 件のクラスターが本県北部の福祉施設等で発生し

た。解析の結果，これらはどちらも B.1.1.284 であり，

ほぼ同じ集団として認識された。第 2 波ではこの

B.1.1.284 が大部分を占めた。全国的に感染流行の報告

が始まっていた B.1.1.214 は，本県ではあまり拡大しな

かった可能性がある。 

2.3 第 3 波（2020 年 9 月 27 日～2021 年 2 月 20 日） 

 全国的な流行株の Pangolin は B.1.1.214 となってい

たが，本県の主要な流行株は，第 2 派同様 B.1.1.284 と

その一部がわずかに変異した B.1.1.214 であった。この

ことより，県外，海外からの流入された株による感染

よりも，第 2 波から続く本県内での流行による影響が

大きかったのではないかと考えられる。また，興味深

いことに，年明けに 1 地域で急に R.1 が出現し，一定

期間流行した（図 2 地域クラスター部分）。R.1 はその

後，各地で第 4 波まで散発的に検出された（図 2 地域

クラスター部分外）。当初に流入し，本県南部におけ

る地域クラスターの原因となった R.1 株と，その後に

検出された R.1 株は遺伝学的距離が近いものから遠い

ものまでさまざまであった。このことから，R.1 株は

散発的に県内に流入し，各地に陽性者が点在していた

ものと推定される。このような現象は全国的にみられ

た。この系統はスパイクタンパクに免疫逃避の変異

（E484K）を持っており，今後流行するのではないか

と危惧された。 

2.4 第 4 波（2021 年 2 月 21 日～7 月 7 日） 

 第 4 波では，全国的に流行していたアルファ株

（B.1.1.7）が本県でも約 9 割を占めた。第 3 波まで猛威

を振るった B.1.1.284 は姿を消し，B.1.1.214 と R.1 が少

し検出される程度となった。流行の中心が，強い感染力

を持つといわれるアルファ株となったことで今後，こ

の株による大流行が懸念された。 

2.5 第 5 波（2021 年 7 月 8 日～12 月 31 日） 

感染研で実施されていたゲノム検査をこの頃より当

所で行い，第 5 波では 615 件を実施した。 

第 4 波で流行したアルファ株（B.1.1.7）は初期に少数

検出され，その後，デルタ株（AY.29）が検出株の大半

を占めた。第 5 波では，アルファ株からデルタ株に置き

換わり，感染株の主流となったことが分かる。検査数は

期間中前半に多かったが、後半には急激に減少した。新

規陽性者数の推移を踏まえると，アルファ株，デルタ株

による流行は比較的短期間で流行し，収束した可能性
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がある。 

2.6 第 6 波（2022 年 1 月 1 日～2022 年 6 月 11 日） 

ゲノム検査は 861 件実施した。急激な感染拡大によ

り検査数が増加し，陽性者も急増した。当所で検査可能

な最大数を毎週実施したが，陽性者数の 19%に留まっ

た。第 6 波の初期は，デルタ株（AY.29）から置き換わ

ったオミクロン株（B.1.1.529）の亜系統である BA.1.1.2

（B.1.1.529.1.1.2）と BA.2（B.1.1.529.2）系統が感染の

主流であった。BA.1.1.2 は近いクローンが集中して集ま

っていることから，一気に感染が拡大したことが示唆

された。一方，BA.1 と BA.2 は同じオミクロン株に分類

されるものの，遺伝学的に少し距離があることから別

の変異株の流行と判断された。異なる変異株の継続的

な出現が，その後の BA.5 の流行とともに，第 7 波まで

途切れることのない流行の原因となった。 

2.7 第 7 波（2022 年 6 月 12 日～2022 年 10 月 13 日） 

ゲノム検査は 501 件実施した。第 7 波では，オミクロ

ン派生株 BA.5 の感染がさらに拡大した。第 7 波で注目

すべきは，本県は他県より感染者の増加の時期が早く，

しばらくの間、全国的に人口あたりの感染者が多かっ

た。これは他県より BA.5 の侵入が早かったことが原因

と考えられた。特に初期（6 月下旬）に検出された

BA.5.3.1 の影響が大きかったのではないかと推察され

た。N:E136D の変異で，他の BA.5 と区別されたこの亜

種は，第 7 波の早期に検出され，県全体へと拡大した

が，その後は BA.5.2 系統（BA5.2.1 を含む）が主流とな

り，次第に割合は低下した（図 3）。第 7 波の全国での

BA.5.3.1 感染者は約 2.9%だったのに対し，本県では約

28%であった 9）。全国的に見ても，本県の BA.5.3.1 の割

合は非常に高かったことから，全国とは流行状況が異

なっていたと考えられる。ゲノムの検査数に地域の偏

りが多くみられることから，正確に全体像を把握して

いるとはいいがたいが，今後は，BA.5.2 系統が流行の

中心となっていくことが考えられた。 

2.8 第 8 波（2022 年 10 月 14 日～2023 年 2 月 28 日） 

ゲノム検査は 273 件実施した。届け出対象者の見直

しが行われたこともあって検体数が減少し，ゲノム検

査数も減少したため，流行の全体像が掴みにくくなっ

た。第 7 波の感染拡大が収束せず，引き続きオミクロン

株の BA.5.2 系統（BA5.2.1 を含む）が主流となった。一

方，BA.5.3.1 はほとんど見られなくなり，BA.5.2.1 から

派生した BF.5（BA5.2.1.5）が流行した。その後は BA.5.3.1

から派生した BQ.1 系統等に変化していった。さらに，

BA.2.75 系統である CH.1.1 等も現れ、注視すべき警戒

株も多種多様になっていった。 

2.9 第 1 波から第 8 波を通して 

新型コロナウイルス発生から第 8 波終了時までの変

異株変遷を図 4 に示した。各波でそれぞれ特徴的な株

がみられた。第 1 波は解析数が少ないため流行株を反

映しづらいが，第 2 波から第 3 波では主な流行株が

B.1.1.284，B.1.1.214 の 2 種類となっていることが分か

る。更に，第 3 波の終盤より R.1 の出現，その後は第 4

波にアルファ株，第 5 波にデルタ株と波ごとに新たな

流行株に置き換わっていく様子がみられた。本県の第 1

波から第 5 波までの傾向は，長期休暇で人流が多くな

る期間に新たな変異株の出現し，その後，流行，終息と

なっているように見られる。第 6 波よりオミクロン株

となり，流行株は BA.1 系統から BA.2 系統へと移行し

ていった。このまま BA.2 系統の流行が続くかと思われ

たが，第 7 波では BA.5.3.1 を主流とした BA.5 系統に置

き換わった。BA.5 系統の流行は第 8 波も続き，その後，

BA.2 系統の再流行もみられた。 

第 1 波から第 8 波の MST 解析結果を図 5 に示した。

武漢近縁株の流行した第 1 波～第 3 波とアルファ株

（B.1.1.7）の流行した第 4 波以降の 2 方向に広がって

いる。また，オミクロン株はデルタ株の延長線上に位置

している。オミクロン株の流行初期（第 6 波）では L452R

変異の有無によってデルタ株とオミクロン株を識別し

ていた。しかし第 7 波以降に流行したオミクロン株は

デルタ株と同様の変異を持つものもあらわれたため，

第 7 波や第 8 波のオミクロン株は第 6 波よりも第 5 波

で流行したデルタ株に近づいていることが分かる。オ

ミクロン株の流行期間（第 6 波～第 8 波）は他の機関と

比較して感染者数が非常に多くなっている。オミクロ

ン株は変異を繰り返しながらその後の第 7 波，第 8 波

まで大流行を引き起こし，更に現在まで変異を繰り返

しながら感染を継続している。オミクロン株の症状は

比較的，軽症であることが多く，感染に気付かない事例

や，ワクチンや過去の感染により獲得した免疫を逃れ，

2 回以上感染した事例もあり，複数の要因が大流行に繋

がった可能性も考えられる。 

2.10 第 8 波以降（2023 年 3 月 1 日～） 

 2023 年 1 月にアメリカ合衆国で報告されていた, 極

めて感染力の強い新たなオミクロン株（XBB.1.5）の流

行が懸念されていたが，当所のゲノム検査において

2022 年度内にこの系統は検出されなかった。第 8 波の

収束後しばらくは感染者数が減少し，県内，国内での流

行も落ち着いたかに見えた。しかし，5 類感染症定点把

握疾患へ移行後，約 200 人/週で推移していた県内の感

染者数が 6 月初旬より増加し始め，7 月中旬には 1,000

人/週を超え，第 8 波のピーク時の約半数となった。執

筆時（2023 年 8 月）にも増加し続けており，夏休みや
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盆参りの人流の増加にともなった第 9 波到来も懸念さ

れている。 

感染状況を継続してモニタリングするために，医療

機関や民間の検査機関より既に陽性と判明している検

体の提供を受け，執筆時までに 273 件のゲノム検査を

行った。その結果，検出された株は大きく分けると XBB

系統と BA.2.75 系統の 2 種類に分類されていた。さらに

流行しているものは特定の株ではなく，それぞれの系

統で非常に細分化されていることが分かった（図 6）。

これらの株の系統は地域や年齢等に相関はなく，感染

経路等の推定やカテゴリでの分類が困難な状況になっ

てきた。 

2.11 福岡県との比較 

 本県で流行した株の傾向を探るため，まずはクラス

ターが発生した本県北部と隣接しており，本県と人的

交流が多く 11），公共交通機関や高速道路等による往来

の利便性も良い福岡県の流行株との比較を試みた。

GISAID に公開されている福岡県の第 3 波を MST 解析

した結果を図 7 に示す。福岡県は本県と比較して人口

が多く，感染者数も多かったため大規模な解析図とな

った。主な Pangolin は，B.1.1.284 と B.1.1.214 であった

が，その割合は全国の傾向と同様 B.1.1.214 の方が高か

った。さらに，本県で流行した R.1 は福岡県ではほとん

ど見られなかったことから，本県で流行した第 3 波の

R.1 は福岡県との関連が薄いと考えられた。今後，全国

や九州各県におけるそれぞれの波の流行株と本県の流

行株を比較し，本県の流行の特徴を把握していきたい。  

 

ま と め 

1. 2020 年 1 月 30 日より行った 74,800 検体の新型コロ

ナウイルス検査では，8,620 検体が陽性（陽性率 11.5%）

となった。 

2. 全国と本県の流行株を比較すると，第 3 波及び第 7

波において流行株が異なる傾向がみられた。 

第 3 波では全国で B.1.1.214，本県で B.1.1.284，第 7

波では全国で BA.5.2.1，本県で BA.5.3.1 が流行の主流

であった。 

3. 福岡県と本県との第 3 波における流行株を比較する

と，福岡県の流行株は B.1.1.214 であったのに対し，

本県での流行株は B.1.1.284と異なる傾向が見られた。 

4. 本県における流行は，近隣県と異なる独自の感染拡

大も起こっていた可能性がある。 

5. 今後も，九州各県や全国の流行株との関連性を解析

することで本県における流行株の傾向，特徴を把握し，

新型コロナウイルスの驚異的な変異株の出現や新た

な感染症のパンデミック対策に役立てていく。 
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表１ 熊本県保健環境科学研究所における新型コロナウイルス検査数（2020 年 1 月～2023 年 8 月 12 日）

※ 医療機関及び民間の検査会社より提供された唾液，鼻咽頭ぬぐい液等の新型コロナウイルス陽性検体を含む 

流行期 通常検査 
陽性者数  

（陽性率%） 

変異

検査 

ゲノム 

解析 

第１波（～2020 年 5 月 31 日） 2,289 31（1.4%） 0 0 

第２波（2020 年 6 月 1 日～9 月 26 日） 6,180 300（4.9%） 0 0 

第３波（2020 年 9 月 27 日～2021 年 2 月 20 日） 9,870 665（6.7%） 72 0 

第４波（2021 年 2 月 21 日～7 月 7 日） 6,058 373（6.2%） 968 0 

第５波（2021 年 7 月 8 日～12 月 31 日） 8,287 739（8.9%） 1,104 615 

第６波（2022 年 1 月 1 日～2022 年 6 月 11 日） 24,032 4,484（19%） 589 861 

第７波（2022 年 6 月 12 日～2022 年 10 月 13 日） 10,695 1,279（12%） 0 501 

第８波（2022 年 10 月 14 日～2023 年 2 月 28 日） 7,290 746（10%） 0 273 

第８波以降（2023 年 3 月 1 日～2023 年 8 月 12 日） 99 3（3.0%） 0 162※ 

合計 74,800  8,620（12%）  2,733  2,412  
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図 1 各波の MST 解析 
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図 2 第 3 波の R.1 のみの MST 解析 

 

 

 

 

図 3 第 7 波 BA.5 系統のみの新型コロナウイルス Pangolin の推移 
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図 4 本県で検出された新型コロナウイルス Pangolin の推移（第 1 波～第 8 波） 

 

 

 

図 5 第 1 波～第 8 波の MST 解析 

 

第 1波 第 2波 第 3波 第 4波 第 5波 第 6波 第 7波 第 8波 
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図 6 2023 年 6 月以降に検出された株（2023 年 8 月 12 日現在） 

 

 

図 7 福岡県の第 3 波 MST 解析 


