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1. はじめに 

近年, 新型コロナウイルス感染症（COVID-19）の

世界的な流行に対し,世界各地の国・地域での時空

間 的 な 感 染 者 発 生 状 況 が 調 査 さ れ て い る 

(Desjardins et al., 2020; Mo et al., 2020) .  

こうした時空間的な疫学的解析(空間疫学)では

空間データの分布特性を把握するために, 疾病地

図とよばれる疾病の発生分布を表す地図が基礎的

な分析手段として用いられる. 疾病地図からは, 

ある特定の領域に疾病の高リスク値がまとまる空

間クラスターがしばしば見いだされ，感染拡大対策

において優先的に対処すべき対象を知る手がかり

が得られる（丹後ほか, 2007; 中谷ほか, 2004）．  

これまでにも疾病空間クラスターの統計学的な

検出手段として様々なものが提案されてきた.特に

多様な位置・大きさを持つ空間クラスターを自動的

に検出する手法として Openshaw et al.(1987), 

Besag and Newell(1991)等は全地理空間領域の中を

一定の規則に基づいて移動する小領域により走査

（スキャン）する空間クラスター検出法を提唱した.

その系譜の中で現在最も広く利用されている手法

が, 尤度比をベースとするKulldorff(1997)の空間

スキャン統計量である.この手法は, 疫学的イベン

トの発生を記述する確率分布モデルに応じて尤度

比統計量を変更することで, 様々な拡張が容易で

ある. その中でも, 疾病リスクの高低ではなく複

数の種類の疾病患者の構成比について, 局所的な

地域差を検出するために開発された手法が, 多項

分布を利用した多項空間スキャン統計量である 

(Jung et al., 2010) .  
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本研究では, この多項空間スキャン統計量を用い

て,新型コロナウイルスの遺伝子型別構成比の空間

的特徴を複数の時点について全球スケールで解析

し, ウイルスの遺伝子変異からみた COVID-19 の時

空間的な流行パターンについて考察した.  

 
2. 使用するモデルとデータ 

2.1．多項空間スキャン統計量 

 一般的な空間スキャン統計量は, ポアソン分布や

ベルヌーイ分布などの確率分布に基づく尤度比検

定統計量を用いて, 有病率や死亡率で示される疾病

リスクの集積領域を空間クラスターとして検出す

るために開発された. 他方, 多項空間スキャン統計

量では, 対象となるデータが複数の種類の疾病別の

患者数のように複数のカテゴリ別カウント変数で

ある場合に, そのカテゴリ別の患者数構成比に着目

し, 地図上の他の地域とカテゴリの構成比が統計的

に有意に異なっている小領域を空間クラスターと

して検出する.  

いま, ある疾病が!個のカテゴリに分かれており, 

対象地域はI個の地域に分けられるとし, "!"を地域

#におけるカテゴリ$の患者数 ($ = 1,… , !, # =
1,… , )) とする. ここで, 小領域+を想定し	-#" , .#"
をそれぞれ+内と+外においてある患者がカテゴリ$
の疾病である確率とした時, 領域+を空間クラスタ

ーと判断すべきかの次のような局所的な仮説検定を

考える.  

帰無仮説 /$% ∶ 	 -#& = .#&, … , -#' = .#' 
対立仮説 /&% ∶ 少なくとも１つのカテゴリ$にお

いて-#" ≠ .#"が成立する 

ただし, 小地域+は通常は円領域を想定し, その中

心位置や半径として多数の取り得る組み合わせが生

じる. そのため, 小領域+それぞれに対して, 上記

の仮説検定を繰り返すと, 多重比較の問題が発生し

てしまう. そこで, 大局的には, 帰無仮説をすべて

の+に対して/$%が成立すること, 対立仮説として

は, /&%が成立するような領域+が少なくとも１つ

ある仮説検定問題を考える.  

 これを達成するために, 空間スキャン統計量では, 

尤度比に基づく統計量!!(#)/!"の値が最大となる

「もっとも疑わしいクラスター」 (Most Likely 

Cluster ; MLC) 領域+を探し, この尤度比統計量の

最大値2(+)を検定統計量とする.   

2(+) = max
#
7&(+)/7$    (1) 

ここで多項空間スキャン統計量では, 尤度関数は

帰無仮説/$%に従う場合,  

!" = ∏ ∏ ("!
#"!$%    (-( = .()           (2) 

であり, 対立仮説/&%に従う場合は 

!!(#) = ∏ )∏ (&%#"!$∈& ∏ *&%#"!$∉& +%    (3) 

と表せる. ただし, "!(= ∑ "!"" )を対象地域中の領

域#における患者総数, :"(= ∑ "!"! )を対象地域全体

におけるカテゴリ$の患者総数, そして:(=
∑ ∑ "!"!" )を対象地域全体の患者総数とする. 帰無

仮説のもとで尤度関数!"が最大となるような最尤

推定量は -̂$!<= .=$! = :"/:>,	対立仮説のもとで

!(#)が最大となるような最尤推定量は -̂#"(=
:"(+)/:(+)), .=#"(= (:" − :"(+))/(: − :(+))) で あ

り, これを式(2), (3)にそれぞれ代入すると, 局所

的な尤度比検定統計量!!(#)/!"は次のようになる． 

!!(#)/L0 

= &
∏ #$!"#"(!)%$!"#"&#"(!)"

∏ #$'"
#""

			 , )&! ≠ +&! ∨	…∨	)&' ≠ +&'	

1,																その他
    

(4) 

これの最大値で定義される大域的な検定統計量

2(+)の有意性の評価は, モンテカルロ検定により

行う. モンテカルロ検定では, 各地域の観測事象を

帰無仮説の基でランダムに発生させ, そのランダム

なデータに基づく検定統計量の分布を求めてp値を

計算する. 多項スキャン統計量を用いる場合, 患者

の空間分布は所与とし, それぞれのカテゴリ別の患

者総数は対象地域全体での観察値に一致するとして, 

それぞれの患者のカテゴリをランダムに割り当てる. 

つまり, ここで想定している帰無仮説は患者のカテ

ゴリ別の出現比率は, 空間的な位置に依らず一様で

あると考える (Jung et al., 2010) .  

本研究では, 多項空間スキャン統計量を用いた分析

を行うために, SaTScan™ version 9.6 

(https://www.satscan.org/）を使用した. 全球ス

ケールで検出されるクラスター半径が大きすぎると
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地域ごとの時空間的なウイルス型別構成比の推移を

解釈するのが困難であるため, クラスターの検索半

径の最大値は2000 kmとして分析を行い, MLC以外

の2次クラスターはp値が 0.05 以下の空間クラス

ターのみを地理的な重複が起きない条件で検出し

た. なお検索半径の最大値は，これを半径とする円

領域が欧州, 東南アジア等の世界的地域区分に対応

する空間クラスターをおおよそ検出しうる値として

設定した． 

 

2.2．データ 

分析には, インフルエンザ情報共有の国際推進機

構 (Global Initiative on Sharing All Influenza 

Data, GISAID） (https://platform.gisaid.org/) 

の提供する世界の国・地域における COVID-19 患者

から得られた新型コロナウイルスのゲノムデータ

（2020 年 7月 25 日）を使用した. なお, 検体が得

られた詳細な地域名が記録されていないことも多

いため, 各ゲノムデータの地理的な参照位置は主

に各国の首都の位置として分析を行った. ただし, 

中国については香港, 台湾を独立した単位とした. 

GISAID は, 新型コロナウイルスの系統発生学的

な遺伝距離に基づくウイルスの系統分類 (Rambaut 

et al., 2020; Tang et al., 2020) の情報を提供

しており, 本研究では,6つの類似するグループ（G, 

GH, GR, L, S, V）とその他（O）の７カテゴリ分類

を利用した（以下, これを「（ウイルス）型」と呼ぶ）. 

図１にこの型に関する系統発生上の位置を示した.  

 この分類の 6つの型（G, GH, GR, L, S, V）は 9

つの遺伝子マーカーの組み合わせにより定義され, 

GISAID に登録されたゲノムデータの 95％がこの 6

つの型にいずれかに含まれる（2020 年 7 月 4 日現

在）.この分類では, ウイルス発生初期は S型と L型

が主な型であり, その後 L型が変異して G型とV型

に分かれ, G型はさらに GH型と GR型へと変異して

いったと解釈できる.  

また, 世界の国・地域における新型コロナウイル

ス感染者数のデータは Our World in Data の

Coronavirus Source Data（2020 年 8 月 22 日） 

(https://ourworldindata.org/coronavirus-

source-data)を用いた. 

 

図１：新型コロナウイルスの系統発生図 

（GISAID により提供されている COVID-19 の系統発

生図画像を改変, 2020 年 8月 23 日の情報による） 

 
3．分析結果と考察 

3.1．多項空間スキャン統計量を用いた分析結果 

 まず, 7 つのタイプのウイルス型別構成比は2020

年１月から６月にかけて図２のように推移してきた.  

図 2より, 2月と 3 月の間で登録されているウイ

ルス型別構成比の大きな変化が確認できる. 2月ま

では L, O, S型のウイルスが構成比の大部分を占め

ているのに対し, ３月以降は G, GH, GR型の割合が

高くなっている. そこで, この 2月, 3 月のウイル

ス型の空間分布を調べるために多項空間スキャン統

計量による分析を行い, その結果を図 3-5に示した.  

図３-５中に示された円領域（ただし投影法によっ

て歪んでいるため真円にはなっていない）が多項空

間スキャン統計量によって検出された空間クラスタ

ーであり, その付近に表示された円グラフは, 検出

された空間クラスターにおけるウイルス型別構成比

を示している. また, 図の下に全てのクラスター外

に位置する国・地域のウイルス型別構成比も示した. 

図３より, １・２月時点での感染拡大の中心は中

国であり, 中国, 東南アジア, オーストラリアで検

出された空間クラスターでは L, O, S, V 型の占める

割合が高いことがわかる. 一方, 欧州で検出された 
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図２：新型コロナウイルス型別構成比の月毎の推移

図５：４月の多項空間スキャン統計量によって検出された新型コロナウイルス
型別構成比の空間クラスターおよび国・地域別感染者数（10万人あたり）

図４：３⽉の多項空間スキャン統計量によって検出された新型コロナウイルス
型別構成⽐の空間クラスターおよび国・地域別感染者数（10万⼈あたり）

図３：１・２月の多項空間スキャン統計量によって検出された新型コロナウイルス
型別構成比の空間クラスターおよび国・地域別感染者数（10万人あたり）
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空間クラスターではG,  GR 型が半分以上の割合を

占めており, アジアや他の国・地域とは大きく異な

る構成比になっていたことが分かる. また, サウジ

アラビアでは GH 型のみが発生しており単独で空間

クラスターを形成している.  

これらの結果と３月以降の国・地域別のウイルス

型別構成比を併せて考えると, ２月から３月にかけ

てG, GH, GR 型のウイルスが世界的に急増した背景

には, １・２月の欧州や中東起源のウイルスが高い

感染力をもって (Korber et al., 2020) 世界的に

拡大したことを示唆している.  

 また, 図３-５を見てみると, 近接した国・地域

でもウイルス型別構成比が大きく異なるケースが観

察される. 例えば, 図５の４月のウイルス型別構成

比を見てみると, 日本で検出されたクラスターと中

国・韓国を含むクラスターの構成比は大きく異なっ

ている. 日本のクラスターでは欧州型の GR が大半

を占めているのに対して, 中国・韓国を含むクラス

ターでは GR 型がほとんど見られず，G や GH 型も相

対的に低い構成比になっている. これらの結果から

日本では欧州からの人の流動によってもたらされた

ウイルス型によって4月にみられた流行拡大が導か

れたことが示唆される （国立感染研究所, 2020） ．

そのさらなる理解には ，旅客流動など各国間の人の

移動を考慮した空間クラスターの解析が必要になる

と考えられる.  

 
4．おわりに 

 本研究では, 多項空間スキャン統計量を用いた

新型コロナウイルスの型別構成比の時空間的な分析

を行い, 主要なウイルス型の全球的な感染経路につ

いて考察を行った. その結果, ウイルス型別構成比

の時系列変化と多項空間スキャン統計量によるウイ

ルス型別の特異な構成比を持った地域の検出によっ

て, ウイルス型別と時空間的な感染拡大の関連を把

握することができた.  

 ただし今回の分析では, Kulldorff (1997) によ

る Circular scan 法をベースに空間クラスター領

域の検出を行ったが, この手法を全球スケールで適

用することには課題もある. この手法ではクラスタ

ーを円領域で検出するため, 線状や他の形状をした

領域の空間クラスターの検出力は低い. また, 地理

的には遠くても, 旅客流動量などが多ければ感染を

多く生み出す社会的な距離は近いと考えることもで

きる．そのため, 全球スケールでの感染拡大をウイ

ルスの移動に関連した人の流動に即した形で分析す

るためには, 人の流動に基づく社会的な距離を考慮

する必要があると考えられる.今後は全球スケール

におけるより適切な空間スキャン統計量の分析方法

について検討を行い, さらなる分析を進める予定で

ある. 
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