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目的　東京都世田谷区における新型コロナウイルス感染症の積極的疫学調査から明らかになった主
な感染経路は家庭内感染であった。本研究では，これまで報告がない東京都内の家庭内感染率
と家庭内感染の発生に関わる要因を明らかにすることを目的とした。

方法　感染症法に基づいて実施された新型コロナウイルス感染症患者に対する積極的疫学調査で収
集されたデータを用いた。従来株流行期である2020年12月とB.1.1.7系統（アルファ株）の流
行期である2021年 5 月の初発患者から同居家族への家庭内感染率を算出した。また，初発患者
の属性別の感染率とリスク比を算出し，年代別感染率と発症から診断までの日数について多変
量解析を行った。

結果　初発患者における家庭内への感染率は従来株流行期が31.1％，アルファ株流行期は36.6％で
あった。初発患者の属性と家庭内感染の発生状況では，初発患者の年代，発症から診断までの
日数，診断時の症状の有無，世帯人数，療養場所，流行株が家庭内感染の発生の有無と関連し
ていた。多変量解析による結果からは，初発患者の年代では 0 ～19歳に対して65歳以上でリスク
比が1.59（95％信頼区間：1.19-2.14），発症から診断まで 2 日以内に対して 3 日以降でリスク
比が1.52（95％信頼区間：1.30-1.77）で，それぞれ独立して家庭内感染の発生と関連していた。

結論　世田谷区の積極的疫学調査より，家庭内の初発患者が同居者に感染させる割合は，従来株
31.1％，アルファ株36.6％であった。家庭内感染を起こした感染源群から同居家族への感染率
が高い関連要因としては，感染源が65歳以上の高齢者であること，患者の発症から診断までの
遅れが関連していた。

キーワード　新型コロナウイルス感染症，SARS-CoV- 2 ，家庭内感染，積極的疫学調査，B.1.1.7
系統（アルファ株）

Ⅰ　緒　　　言

　日本国内における新型コロナウイルス感染症
の流行は，2020年 1 月の 1 例目からオミクロン
株流行以前の2021年12月末までで約173万人の
患者が発生し，そのうち東京都，大阪府，愛知
県，神奈川県といった都心部の患者数が約半数

を占めている１）。新型コロナウイルス感染症の
流行は都市部の感染が地方に波及する特性を
持っており，都市部の感染封じ込めは国内の感
染抑制に寄与するものである。
　世田谷区は東京都区部南西部に位置し，人口
約93万人，世帯数約48万世帯で，東京都内人口
の 6 〜 ７ ％を占める最大の人口規模の自治体で
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東京都世田谷区における新型コロナウイルス感染症の
家庭内感染率と家庭内伝播に関わる要因

－従来株およびB.1.1.7系統（アルファ株）流行期の積極的疫学調査より－
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ある2）。世田谷区における新型コロナウイルス
感染症の患者発生状況は2020年 2 月に第 1 例目
を確認後，2021年12月末までで28,604人発生
し3），同時期の東京都内の患者累計数の約10％
を占め，全国的な流行と同様の波を繰り返して
いる（図 1）。
　保健所では医療機関からの発生届出後，直ち
に「感染症の予防及び感染症患者に対する医療
に関する法律（感染症法）」に基づく積極的疫
学調査を実施した。そして，患者の感染源の推
定と濃厚接触者の把握を行い，管理することで
次なる感染の連鎖を抑え，感染を収束させる対
策をとってきた4）。世田谷保健所が実施した積
極的疫学調査から明らかになった推定感染経路
は，感染源不明を除くと約半数が家庭内感染で
あり，家庭内で子どもから高齢者までの全世代
に感染が拡大している状況がある5）。家庭内は
感染リスクが高い環境であり，家庭内の感染伝
播 を 調 査 す る こ と は 新 型 コ ロ ナ ウ イ ル ス
（SARS-CoV- 2 ）の伝播力と家庭内のリスク
を評価する上で重要である6）7）。国内における
家庭内感染率に関する先行研究では，地方都市
における家庭内二次感染率が報告されている
が8）-13），国内最大の感染規模となっている東京
都内における考察はない。また，家庭内感染に
係る要因については，家庭内の接触者を対象と
した「感染の受けやすさ」に着目しており8）-11）

感染源を対象に「感染させやすさ」を検討した

文献は乏しい。
　そこで本研究では，同居者がいる患者のうち，
同居家族に感染をさせた割合を算出するととも
に，家庭内感染を引き起こした感染源群の要因
について分析した。

Ⅱ　方　　　法

（ 1）　対象者抽出
　厚生労働省が開発した新型コロナウイルス感
染症等情報把握・管理支援システム（HER-
SYS：Health Center Real-time Information-
sharing System on COVID-19）から，世田谷
区に登録された患者のうち①2020年12月に登録
された1,691人と，②2021年 5 月に登録された
1,594人を抽出した。2020年12月は新型コロナ
ウイルス感染症の流行開始後，従来株の流行が
最も急拡大した第三波開始時期で，2021年 5 月
は首都圏の流行株がB.1.1.7系統（アルファ株）
に 9 割以上が置き換わった14）とされる第四波の
時期である（図 1）。
　次に①および②について，疑似症例と同居者
のいない単身者（①531人，②494人）を除外し，
同居者がいる者を抽出した。その際，寮や入所
施設，シェアハウスなどで生活している者（①
96人，②89人）は，同室者の有無や共有部分が
施設によって異なるため除外した。また，②に
ついてはワクチン既接種者とその家族（ 8 人）
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図 １　世田谷区内の日別陽性者発生推移（2020年 2 月～2021年12月）

注　①2020年12月 1 日～12月31日　従来株流行期の対象者抽出期間，②2021年 5 月 1 日～ 5 月31日　アルファ株流行期の対象者抽出期間
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もワクチンによ
る影響を除外す
るため除いた。
残 っ た ①1,064
人，②1,003人を
同住所地（世帯）
で分け，同じ世
帯の中で最も発
症日が早い者を
その家庭内の初
発患者とし，初
発患者以降に新
型コロナウイル
ス感染症と診断された者を家庭内感染者（被感
染者）とした。また，HER-SYSからは抽出で
きない感染を受けていない同居家族（非感染
者）について調査票より情報を追加収集し（①
1,162人，②954人），同居家族がいても感染状
況が不明であった者（①31人，②35人）を除外
した。なお，ここでいう同居家族とは同世帯
（＝家族）ではなくても，生活空間を共有し，
家族同様に生活を共にしている同居者と定義し
た。
　以上の工程より，①748世帯2,195人，②661
世帯1,922人を集計し，初発患者1,409人と同居
家族2,708人に分けた。そして，初発患者のう
ち家庭内感染を起こした感染源群①233人，②
242人と家庭内感染を起こさなかった非感染源
群①515人，②419人，同居家族についても感染
を受けた被感染者①300人，②348人と感染を受
けなかった非感染者①1,147人，②913人に分類
した（図 2）。

（ 2）　データ収集および解析
　集計したデータはID化し，個人情報を秘匿
した。家庭内感染率は，流行株ごとに初発患者
数全体を分母とし，同居家族へ感染を認めた者
を分子として算出した。次に，初発患者の属性
別の家庭内感染率を同様に計算し，リスク比を
算出した。年代ならびに発症から診断までの日
数と家庭内感染との関連については，性別，症
状の有無，世帯人数，流行株を共変量としたロ

バスト標準誤差を用いた修正ポアソン回帰分
析10）15）を実施した。統計分析はSTATA ver.17
（株Light Stone）を用い，有意水準はＰ＜0.05
とした。

（ 3）　倫理的配慮
　新型コロナウイルス感染症患者への積極的疫
学調査は，感染症法15条に基づいて感染症のま
ん延防止を目的として実施されている。研究実
施にあたっては世田谷区個人情報公開・審議会
に報告を行った。また，研究の目的を含む研究
実施について区役所掲示板に掲示し，住民に周
知を行うことで対象者に拒否できる機会を保障
した。研究実施にあたって順天堂大学国際教養
学部倫理審査委員会で承諾を得ている（順大国
第0016号2022年 9 月29日）。

Ⅲ　結　　　果

　初発患者の中で同居家族へ感染をさせた割合
（家庭内感染率）は，①従来株流行期（2020年
12月）は31.1％（233／748人），②アルファ株
流行期（2021年 5 月）は36.6％（242／661人）

HER-SYSより抽出
①2020年12月登録　1,691人
②2021年 5 月登録　1,594人

同居者あり
①1,064人　②1,003人

調査票から把握した
同居家族情報

①1,162人　②954人二次感染状況不明
①31人　②35人

①748世帯2,195人
②661世帯1,922人

初発患者1,409人
①感染源群　233人　　非感染源群　515人
②感染源群　242人　　非感染源群　419人

同居家族2,708人
①被感染者　300人　　非感染者　1,147人
②被感染者　348人　　非感染者　　913人

疑似症 ① 0 人 ② 2 人
同居者なし／不明 ①531人 ②492人
施設／寮／共同生活 ①96人 ②89人
ワクチン既接種世帯 ① 0 人 ② 8 人
　　　合　計　　 ①627人 ②591人

図 2　抽出図

表 １　初発患者から同居家族への感染率
対象者数
（人）

同居家族への
感染あり（人）

感染率
（％）

①従来株 748 233 31.1
②アルファ株 661 242 36.6
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であった（表 1）。
　初発患者の属性と家庭内
感染率の発生状況を表 2に
示した。初発患者の年代，
発症から診断までの日数，
診断時の症状の有無，世帯
人数，療養場所，流行株が
家庭内感染の発生の有無と
関連していた。家庭内感染
ありは，初発患者が高齢で
あること，発症から診断ま
での日数が長いこと，診断
時の症状ありであったこと，
で有意に高くなっていた。
初発患者の療養場所は宿泊
施設で他の場所よりも家庭
内感染率が低く，またアル
ファ株流行期において家庭
内感染率が高くなっていた。
　多変量解析を行った結果
を表 3に示す。初発患者の
年代は 0 ～19歳に対して65歳以上でリスク比が
1.59（95％信頼区間：1.19-2.14），発症から診
断までの日数は 2 日以内に対して 3 日以降でリ
スク比が1.52（95％信頼区間：1.30-1.77）であ
り，それぞれ独立して家庭内感染の発生と強く
関連していた。

Ⅳ　考　　　察

　本研究は，大都市圏にある東京都世田谷区の
家庭内感染率とその要因について，感染源と
なった患者のデータをもとに分析した。新型コ
ロナウイルス感染症と診断された人のうち，他
の人に感染させているのは 2 割と報告されてい
るが16）-18），世田谷区の家庭内感染において，従
来株では感染源群の31.1％，アルファ株では
36.6％が同居家族に感染させていた。これらは
家庭内が感染を広げやすい環境であること19），
流行株の変化では，従来株に比べてアルファ株
は感染力が高いという報告10）20）と同様と考えら
れた。また，家庭内感染と関連する感染源群の

要因として，初発患者の年代と発症から診断ま
での日数が関連していることが明らかとなった。
初発患者の年代による感染リスクについては，
オーストラリアでの研究においても初発患者が
高齢者であるほど家庭内感染のリスクが高いこ
とが指摘されている21）。高齢者はウイルス排出
期間が長いことや22），若年者に比べて家庭内に
いる時間が長いといった背景が関連していると
考えられた。世田谷区内の新型コロナウイルス
感染症による死亡者数は，80歳代が最も多く，
次いで90歳代，70歳代の順となっている5）。若
年者よりも周囲への感染率が高く，重症化リス
クが高い高齢者の感染を防ぐことは，感染した
高齢者の命を守るのみならず，さらなる家庭内

表 2　初発患者の家庭内感染状況
家庭内感染あり

（ｎ＝475）
初発患者合計
（ｎ＝1,409）

感染率
（％）

リスク比
（95％信頼区間）

性別 男 284   869 32.7 1.00（ref）
女 191   540 35.4 1.08（0.93-1.26）

年代

平均年齢±標準偏差 42.7±17.9 39.6±16.4

0 ～19歳  37    95 38.9 1.00（ref）
20～64 380 1 207 31.5 0.81（0.62-1.05）
65歳以上  58   107 54.2 1.39（1.02-1.89）

発症から
診断まで
の日数

平均日数±標準偏差 4.1±3.1 3.4±2.7

0 ～ 1 日  73   339 21.5 1.00（ref）
2 ～ 3 182   564 32.3 1.50（1.18-1.90）
4 ～ 5 102   261 39.1 1.81（1.41-2.34）
6 日以上 118   245 48.2 2.24（1.76-2.85）

診断時の
症状の有無

無症状  10    81 12.3 1.00（ref）
症状あり 465 1 328 35.0 2.84（1.58-5.09）

世帯人数
2 人世帯 182   626 29.1 1.00（ref）
3 人世帯 137   383 35.8 1.23（1.03-1.48）
4 人世帯 114   315 36.2 1.24（1.03-1.51）
5 人以上世帯  42    85 49.4 1.70（1.33-2.18）

療養場所
自宅 220   611 36.0 1.00（ref）
宿泊施設 129   537 24.0 0.67（0.56-0.80）
入院 126   261 48.3 1.34（1.14-1.58）

流行株 従来株 233   748 31.1 1.00（ref）
アルファ株 242   661 36.6 1.18（1.02-1.36）

表 3　初発患者における修正ポアソン回帰分析の結果
初発患者（ｎ＝1,409） リスク比 95％信頼区間

年代
0 ～19歳 ref
20～64 0.88 0.68-1.14
65歳以上 1.59 1.19-2.14

発症から診断
までの日数

2 日以内 ref
3 日以降 1.52 1.30-1.77

注　性別，症状の有無，世帯人数，流行株を共変量とした。
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感染を防ぐうえでも重要である。
　発症から診断までの日数に着目すると， 3 日
以降のグループは 2 日以内のグループよりもリ
スク比は1.52（95％信頼区間 1.30-1.77）で，
より同居家族に感染させやすかった。新型コロ
ナウイルス感染症患者の感染性は発症 2 日前か
らあり，感染伝播の44％は発症前に起きている
との報告がある23）一方，平時より体調を観察し，
疑われる症状がある場合に早期診断することは，
家庭内感染の対策として有効であるといえる。
　今後も周期的な流行の発生が見込まれるが，
令和 5 年 5 月 8 日からは新型コロナウイルス感
染症の類型が二類相当から五類に変更された。
このため，検査を受けない患者の増加が考えら
れる。必要時に検査診断が受けられる診療体制
の維持と，高齢者を新型コロナウイルス感染症
から守るために，高齢者に接する場合には，手
洗いやマスク着用，換気など基本的な感染予防
対策を継続すること，感染が疑われる場合には
早期診断とともに，家庭内隔離や外出を控える
といった行動をとっていくことが求められる。
今後，本調査結果を元により効果的な啓発につ
なげる必要があると考える。
　本件の限界としては，患者の同居家族におけ
る受診行動によるバイアスが考えられる。すな
わち，同居家族であってもPCR検査を希望しな
い場合や，PCR検査が検査時期によって陰性と
なり真の陽性を見込んでいない可能性がある。
また，家庭内におけるマスク着用の有無や家屋
といった生活環境に関する影響については不明
である。

Ⅴ　結　　　論

　世田谷区の積極的疫学調査より，家庭内の初
発患者が同居家族に感染させる割合は，従来株
31.1％，アルファ株36.6％であった。家庭内感
染を起こした感染源群から同居家族への感染率
が高い関連要因としては，感染源が65歳以上の
高齢者であること，患者の発症から診断までの
遅れが関連していた。
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