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新型コロナウイルスの一部の検査診断試薬において，偽陰性等の影響を及ぼすことが報告されているN遺伝

子のC29200T変異の実情を明らかにするため，広島県で解析した全ゲノム配列及び公知のデータを用いて広島

県内，国内，世界での検出状況を調査した．調査の結果，流行当初から2025年8月までに，当変異を持つウイル

スが広島県内では23株（0.46%），国内では2,188株（0.32%），世界では333,542株（0.20%）検出されていた

ことが明らかとなった．当変異は変異株・亜系統及び流行地域によらず保有されていたことから，病原体の遺

伝子検査を行う際には，変異による検出率低下の可能性を踏まえ，検査精度を担保する方法の選択を視野に入

れておく必要があると考えられた．また，新型コロナウイルスの全ゲノム解析による監視体制の継続は，検査に

影響を与える変異を持つウイルスの検知及び注意喚起に重要な役割を果たしていることが示された． 
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緒    言 

 
新型コロナウイルス感染症（COVID-19）を引き起

こす病原体である新型コロナウイルス（SARS-CoV-2）

は，コロナウイルス科ベータコロナウイルス属の約

30,000塩基からなる1本鎖・プラス鎖RNAゲノムをも

つエンベロープウイルスである．2019年に中国湖北省

武漢市で報告され[1,2]，2020年3月にはパンデミック

状態となり，以後，世界中で流行の波を繰り返してい

る[3]．ヒトからヒトへの伝播は咳や飛沫を介して起こ

り，肺炎，呼吸器症状，高熱，下痢，味覚障害等，様

々な症状が見られ，重症例や死亡例も確認されている

[4,5]．2023年5月4日に世界保健機構（WHO）は，国

際的に懸念される緊急事態（PHEIC）の終了を宣言し

たが，引き続きリスクの高い健康課題であり，長期的

な対応が必要であるとしている[6]．SARS-CoV-2のヌ

クレオカプシドタンパク質をコードする遺伝子である

N遺伝子は，SARS-CoV-2特有かつ配列保存性の高い

領域であるため，検査のターゲットとされることが多

い[7]．近年，N遺伝子のプローブ領域にC29200T変異

を有するウイルスが，一部の検査診断試薬でのSARS-

CoV-2リアルタイムRT-PCR検査で，偽陰性となる場

合があることが明らかとなった（図1）[8-11]．このこ

とは，COVID-19患者の見落とし，患者への医療の提

供が行われない，適切な感染予防措置が講じられない

等の事象が発生する可能性を示唆している．このよう

に，病原体の遺伝子検査では検査対象遺伝子の配列が

変異することにより，結果として偽陰性となることは

一般的に知られているが，実際にどの程度の割合でそ

のような現象が生じるかについての詳細な報告はない．

今回，既報[8-11]のあるC29200T変異について，当県

で解析した新型コロナウイルスの全ゲノム配列及び公

知のデータベースに登録された配列データを用いて，



 

 

 

 

 

広島県立総合技術研究所保健環境センター研究報告，No. 33 (2025) 

2 

 

 図1 CDCプライマー・プローブ及び該当検査診断試薬が使用していると想定されるN2領域の配列 

 

表1 広島県内で検出されたC29200T変異を保有するSARS-CoV-2 
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当県，国内，世界での検出状況を調査したので報告す

る． 
 

方    法  

 
１ 全ゲノム配列データ 

感染症の予防及び感染症の患者に対する医療に関す

る法律に基づき，積極的疫学調査及び感染症発生動向

調査事業において2025年8月までに当センターで検出

したSARS-CoV-2について，次世代シーケンス解析（以

下，NGS解析）を行い，得られた全ゲノム配列4,977株

を用いた．NGS解析にあたっては，2024年3月31日ま

では国立感染症研究所によるSARS-CoV-2ゲノム解析

システムである COG-JP（ COVID-19 Genomic 

Surveillance Network in Japan）を，2024年4月1日

以 降 は PathoGenS （ Pathogen Genomic data 

collection System）を使用した．なお，上記システム

より得られた配列情報は, GISAID（Global Initiative 

on Sharing Avian Influenza Data）[14]に登録し，各

配列に固有のIDの付与を受けた．  

 
２ 変異解析 

県内株の解析データについては，GISAID登録後，サ

ーチ機能により変異株・亜系統及びC29200T変異を集

計した．Clade及び変異箇所は，Nextclade[15]を用い

て解析し，判定した．また，国内及び世界のデータ集

計は，GISAID登録データをもとにした解析ツールで

あるcovSPECTRUM[16]を使用した．期間，地域，変

異株・亜系統及びC29200T変異を設定の上，フィルタ

ー機能を用いて抽出した． 

SARS-CoV-2検査陽性者数の集計は，国立健康危機

管理研究機構感染症情報提供サイト感染症発生動向調

査週報一覧 [17]及びWHO COVID-19 dashboard 

data[18]からダウンロードしたデータを使用した． 

 
結    果  

 
１ 広島県内，国内及び世界のC29200T変異検出状況 

当センターの解析により全ゲノム配列が得られた

SARS-CoV-2 4,977株のうち，0.46%にあたる23株から

C29200T変異が検出された（表1）．  

次 い で ， 国 内 の 検 出 状 況 を GISAID 及 び

covSPECTRUMより 得したところ，登録された

SARS-CoV-2 692,159株のうち0.32%にあたる2,188

株から，C29200T変異が検出された（2025年9月15日

時点）． 

広島県と国内の登録株でのC29200T変異保有状況

を調査したところ，県内では，2021年9月1日から2025

年1月7日までの検出株が当該変異を保有しており，特

に，2022年11月から12月（6.88%（13/189株））の登

録株に多く見られた（図2）．国内では，2020年のSARS-

CoV-2パンデミック初期から当該変異を保有する株が

検出されており，特に，2022年5月から6月（1.43%

（594/41,397株）），2022年11月から2023年1月（0.50%

（504/111,166株））に保有株数の増加が認められた． 

一方，世界では，GISAIDに登録された17,007,512株

のうち0.20%にあたる333,542株がC29200T変異を保

有していた（2025年9月15日時点）．世界での当該変

異保有状況について，covSPECTRUMにより，地域を

北アメリカ地域，ヨーロッパ地域，アジア地域に設定

し調査した（図3）．当該変異を保有する株は，いずれ

の地域でもパンデミック当初から現在まで継続的に検

出されていた． 

各地域のC29200T変異保有株を調査したところ，北

アメリカ地域では，2020年12月から2021月5月（0.27%

（1,958/726,127株）），2021年7月から12月（0.19%

（3,593/1,890,288株）），2022年4月から5月（0.19%

（750/396,100株）），2022年7月から10月（0.34%

（2,190/640,984株））に比較的多く認められた.ヨー

ロッパ地域では北アメリカ地域と同様に2021年1月か

ら5月（0.22%（2,127/961,700株）），2021年7月から

12月（0.24%（5,987/2,489,718株））に多く認められ

た．2022年2月から3月（0.13%（1,552/1,208,911株））

と10月（0.32%（476/150,666株））はヨーロッパ地域

で多く認められた．アジア地域では，2022年5月から

2022年12月（0.39%（2,100/540,981株））に多く認め

られた．いずれの地域でも，当該変異を保有する株の

割合は1%未満であった． 

 

２ C29200T変異と変異株・亜系統 

各地域（広島県，日本，北アメリカ地域，ヨーロッ

パ地域，アジア地域）における変異株及び亜系統毎の

C29200T変異の保有率（2025年9月17日時点）を表2に

示す．広島県内で検出された変異株及び亜系統の当該

変異保有率は，Omicron BA.5系統が4.09%と最も多く，

次いでOmicron KP.3系統が2.80%，その他は0.5%以下

であった．なお，国内で検出された変異株及び亜系統

の当該変異保有率は，0.00-0.91%であった．一方，北

アメリカ地域，ヨーロッパ地域，アジア地域では，0.03-
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 図2 C29200T変異を保有するSARS-CoV-2の月別検出状況と陽性検体報告数（広島県，国内） 

図3 C29200T変異を保有するSARS-CoV-2の月別検出状況と陽性検体報告数 

（北アメリカ地域，ヨーロッパ地域，アジア地域） 
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表2 C29200T変異を保有するSARS-CoV-2の変異株・亜系統の検出状況 

（広島県，国内，北アメリカ地域，ヨーロッパ地域，アジア地域） 

 

0.90%であり，地域毎にみても変異株及び亜系統間で

当該変異の保有に大きな差は認められなかった． 

 
考    察  

 
SARS-CoV-2の流行当初から現在までのC29200T

変異保有率は，広島県内で0.46%，国内で0.32%，世界

（北アメリカ地域，ヨーロッパ地域，アジア地域）で

は0.20-0.22%であり，当該変異を保有する株は，流行

の主流ではなかったと考えられた． 

広島県と国内では，陽性検体数の増減の波と

C29200T変異の保有率の上昇に連動が見られず，各ピ

ークには差が見られた（図2）．なお，今回使用した陽

性検体報告数は報告日で，データベースに登録された

当該変異を保有する株は検体  日で集計されている

ため直接比較することは難しいが，それらを考慮した

上でも，連動があるとはいえなかった． 

北アメリカ地域，ヨーロッパ地域では，2021年1月

から2022年7月の，特にDeltaの流行期に当該変異保有

株の増加が見られた（図3）が, 国内では大きな増加が

見られなかった（図2）．国内では，Deltaの流行期に

緊急事態宣言やまん延防止等重点措置等の流行対策が

とられたため，結果として国内に流入するDeltaの多

様性が抑制され，当該変異を保有するウイルスの流行

も抑制された可能性が考えられた． 

以上のことから，C29200T変異保有株は，SARS-

CoV-2の流行初期から現在まで，確認される時期及び

変異を保有する変異株・亜系統に偏りが認められず，

かつ世界中で検出されていることから，変異はウイル

スの進化に伴うものではなく，偶発的な点変異である

ことが推測された.また，当該変異の保有率は全体的に

低く，流行への寄与は極めて低いものと考えられた． 

既報[8-11]にあるように，検査診断試薬の多くは専

用の検出システムが用いられており，検出系の詳細や

データ解析プログラムが非公開とされていることがあ

る．また，検査結果が定性で示されるシステムでは,今

回の検討のように，ウイルスの変異により結果が偽陰

性と判定された事例の検証が困難である．特に，今回

の変異部位の偽陰性については，プローブ領域の変異

により，PCRの検出シグナルが陽性判定閾値には達し
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なかったため，サンプルが陰性と判定された可能性が

想定される．このような偽陰性判定は，複数の遺伝子

領域をターゲットとすることで防止できると考えられ

る． 

なお，2023年5月以降の解析については，PHEICの

終了宣言によるGISAID[14]へのデータ登録数の減少

を考慮する必要がある．また，世界のデータは，登録

国及び登録数に偏りがあることに留意する必要がある． 

 
結    語  

 
SARS-CoV-2の遺伝子検査に影響を与えるN遺伝子

のC29200T変異を持つウイルスが，全体に占める割合

は限定的であるものの，広島県内，国内及び全世界で

検出されていたことが明らかとなった．当該変異は，

変異株・亜系統によらず出現しており，病原体の遺伝

子検査に偽陰性をもたらす事例があることから，臨床

診断に際しては，このような可能性を踏まえた上で検

査結果を判断する必要があると考えられる．このこと

から，特に新しい病原体の流行対策においては，二つ

以上の遺伝子領域を標的とした検査を行うこと，検査

結果に疑義が生じた場合は別の方法で検査を実施する

こと等，検査精度を担保する方法の選択を視野に入れ

ておく必要がある．また，SARS-CoV-2のNGSによる

世界規模での監視の継続は，検査に影響を与える変異

を持つウイルスの検知及び注意喚起等に重要な役割を

果たしている． 
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