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01はじめに

薬剤耐性（Antimicrobial Resistance：AMR）の出現と拡散
は国際的な問題として認識されており、対策を講じない場合、
2050年にはAMRによる年間死者数が1000万人を超えるとの
予測もある。この予測が発表された2014年には、年間約70万
人がAMRを原因として命を落としていると推定されたが、その
後2019年にはAMRによる年間死者数が127万人に達したと推
定されており1)、予測が現実の脅威になりつつある。薬剤耐性菌
/薬剤耐性遺伝子は、ヒト‐動物‐環境で伝播している可能性が指
摘されており、世界保健機関（WHO）を中心に「One Health」理

念に基づくヒト、動物、環境を包含するAMR対策が推進されてい
る。そこで今回、動物や環境、ヒトで循環する薬剤耐性菌/薬剤耐
性遺伝子の実態について、動物由来薬剤耐性菌を中心に「One 
Health」の視点で、現状と今後の展望について紹介をしたい。

02動物由来薬剤耐性菌の現状

動物分野での抗菌薬の使用量は、ヒトの医療で使用される抗
菌薬の量のおよそ2倍である（図1）2)。その中でも、特に集団に
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図1	(a)日本における抗菌薬の販売量（単位はトン）(2020年)
	 (b)日本における動物用抗菌薬の販売量の推移（動物種別）
	 薬剤耐性ワンヘルス動向調査年次報告書2022を改変
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対して抗菌薬が使用される豚や鶏への抗菌薬の使用量は多い。
これまでの研究から、抗菌薬の使用と薬剤耐性菌の選択・拡散
は明確な関連があることが明らかとなっているため、抗菌薬の
使用量が多い動物分野における薬剤耐性菌の存在は警戒され
ている。日本では、農林水産省動物医薬品検査所が中心となっ
て、1999年から動物由来薬剤耐性菌のモニタリングを実施し
ている（Japanese Veterinary Antimicrobial Resistance 
Monitoring System：JVARM）3)。JVARMは畜産動物および
伴侶動物由来細菌の薬剤耐性状況と抗菌薬の使用量を全国規
模でモニタリングしており、現在も継続されている（伴侶動物に
ついては、2020年よりモニタリングを開始）。JVARMのデータ
では、抗菌薬の使用量の多い豚や鶏由来大腸菌での薬剤耐性
率は他の動物由来大腸菌に比べて高いことが示されている。特
に使用量の多いテトラサイクリン系抗菌薬に対する畜産動物由
来大腸菌の耐性率は高く、2023年に策定された新たな薬剤耐性
（AMR）対策アクションプランでは、2027年までに豚由来大腸
菌のテトラサイクリン系抗菌薬に対する耐性率を50%以下にす
る目標が設定されている。目標の達成のためには抗菌薬の使用
量を低減することが必要であり、豚への抗菌薬の使用量は2018
年以降わずかに減少傾向にあるものの、アクションプランの目標
達成のためには抗菌薬の使用をさらに低減させる取り組みが必
要とされている。
また、モニタリングに用いられる指標細菌の耐性率の問題だ

けでなく、畜産動物からはヒトの医療で重要視される薬剤耐性
菌がしばしば検出されている。例えば、基質特異性拡張型βラク
タマーゼ（Extended-spectrum β-lactamase：ESBL）産生大
腸菌（ヒトの医療でも重要な第3世代セファロスポリン系抗菌薬
まで分解できる大腸菌）が牛、豚、鶏からも分離されており、公
衆衛生上のリスクとして懸念されている。また、ヒトの医療にお
いて、多剤耐性菌に対して最終手段として使用される抗菌薬に
対する以下のような薬剤耐性菌が報告されている。例えば、コリ
スチン耐性遺伝子mcr-1陽性大腸菌が下痢症の豚から高頻度
に分離4)、チゲサイクリン耐性遺伝子tetX陽性大腸菌が豚から
分離5)、リネゾリドの感受性に関わる遺伝子（optrA, poxtA）陽
性腸球菌が豚から分離されている6)。また、近年は畜産動物を由
来とするメチシリン耐性黄色ブドウ球菌（Methicillin-resistant 
Staphylococcus aureus：MRSA）、いわゆる家畜関連型MRSA
（LA-MRSA）が、日本においても豚から頻繁に分離されるように
なっており、ヒトへの伝播が懸念される7)。
伴侶動物では、ヒトの医療上重要な抗菌薬である第3世代セ

ファロスポリン系抗菌薬やフルオロキノロン剤の使用頻度が畜
産動物より高いことが知られている。その結果、ESBL産生菌や
フルオロキノロン耐性大腸菌の分離頻度が畜産動物よりも高
い。加えて、ヒトの医療上極めて重要な薬剤耐性菌であるカル
バペネム耐性菌8)や高度アミノグリコシド耐性遺伝子（rmtBや
armA）陽性細菌9)が、日本の伴侶動物から分離された報告もあ
る。伴侶動物はヒトとの距離が極めて近く、薬剤耐性菌を含む病
原微生物の伝播が起こりやすい。実際、伴侶動物とヒトの間で

の薬剤耐性菌伝播に関する報告も多く、ヒトと伴侶動物の間で
多剤耐性菌が伝播していることが示唆されている10)。我々も、伴
侶動物の膿皮症を由来とするメチシリン耐性Staphylococcus 
pseudintermediusがヒトに伝播し感染症を起こしている可能
性を示した11)。
また、我々の研究では、伴侶動物用の生肉ベースのローフード
の多くが腸内細菌科細菌に汚染され（60%以上の検体から大腸
菌、90%の検体から腸球菌が検出）、ヒトの医療上重要な薬剤耐
性菌も分離されたことから、ローフードを介した伴侶動物、ヒトへ
の薬剤耐性菌を含む細菌の伝播が懸念された12)。また、我々の
調査では、動物病院スタッフのMRSAの保菌率が一般のヒトと比
較して高かった。そのため、手洗いを徹底するなどの衛生対策を
盛り込んだMRSA対策マニュアルを作成し対策をした結果、保菌
率が下がったという結果を得ており、動物病院の環境およびその
スタッフの衛生対策が、薬剤耐性菌の拡散を防ぐためには重要
であることを示した。以上のことから、伴侶動物の間および伴侶
動物からヒトへの薬剤耐性菌の伝播を防ぐためには、伴侶動物に
対する抗菌薬の適正使用や伴侶動物獣医師、飼い主への薬剤耐
性菌に関する啓発活動が、今後さらに重要となる。

03動物由来細菌における
AMR問題に対する取り組み

薬剤耐性（AMR）対策アクションプランに対応するため、ヒト医
療分野だけでなく動物分野でも抗菌薬使用量の低減、使用量の
低減による各種抗菌薬に対する耐性率の低減に向けた様々な取
り組みが国を中心に実施されている。具体的な取り組みとして、
獣医師向けの抗菌薬適正使用ガイドブックの作成、抗菌薬に頼ら
ない養豚生産の取り組み事例を紹介する動画、獣医学生向けの
AMR普及啓発動画の配信などが行われている。また、畜産動物
における細菌感染症の制御のためのワクチン開発について、企
業を支援することで開発を促進し、抗菌薬使用量を低減させる取
り組みも実施されている。2025年４月からは新たな取り組みと
して、指示書に基づく動物用医薬品の投薬業務をデジタル化し
た電子指示書システムの運用が始まっている。このシステムの運
用により、動物用医薬品の使用実態を行政、獣医師、生産者が把
握し、抗菌薬の適正使用が推進されることが期待される。
さらに、国の取り組みとは別に、我々は獣医師の適切な抗菌
薬選択を支援するために、薬剤耐性菌や細菌感染症の原因菌
の迅速判定法を開発してきた。これまでに、薬剤耐性カンピロバ
クター属菌をミニアレイやマルチプレックスPCR法で迅速判定
する方法13, 14)、乳房炎原因菌、牛の呼吸器病原因菌をナノポア
シークエンサーで迅速に推定する方法15, 16)を開発し、報告して
いる（図2）。現在、ナノポアシークエンサーをさらに応用すること
で、菌種の推定にとどまらず薬剤感受性の推定までできる手法
を開発中である。また、乳房炎が疑われる乳汁を血液寒天培地、
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図2 薬剤耐性菌や原因細菌種の迅速判定法の開発

図3 乳房炎の原因となる各種細菌の血液寒天培地、クロモアガー培地上でのコロニー性状をホームページ上で公開
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クロモアガーTMオリエンタシオン（関東化学）やクロモアガーTM 
Mastitis（関東化学）を用いて培養した際に認められるコロニー
性状について、細菌種ごとにホームページ上で電子ポスターと
して公開することで、臨床獣医師が迅速に菌種を推定し、抗菌
薬の選択につなげることを可能にする取り組みを実施している
（図3）。これらの取り組みを通して、動物での抗菌薬の使用量を
低減し、AMR問題の解決につながることが期待される。

04ヒトや動物への耐性菌伝播における
環境の役割

AMR問題は動物での抗菌薬使用、環境での循環、グローバル
化による拡散と関連しており、ヒト医療、獣医療だけでなく環境も
対象とした取り組みが求められている。
我々は、動物由来薬剤耐性菌だけでなく環境由来薬剤耐性菌

についても研究を行ってきた。特に衛生昆虫であるハエについ
ては、農場や市中環境で頻繁に観察され、薬剤耐性菌/薬剤耐性
遺伝子のベクターとしての役割が示されている。農場のハエや
家畜糞便から大腸菌を分離し性状や遺伝学的相同性を比較した
結果、ハエが薬剤耐性菌/薬剤耐性遺伝子を家畜から受け取るだ
けでなく、他の農場や環境へ伝播している可能性、環境中で薬剤
耐性菌/薬剤耐性遺伝子を維持する可能性が示された18)。また、
畜産動物由来薬剤耐性菌が保有する薬剤耐性遺伝子が、ハエの
腸管内で別の細菌に接合伝達していることも確認されている。
ハエの腸管内にはヒトに対して高い病原性を示す細菌も含まれ
ており、これらに耐性遺伝子が接合伝達した際のリスクは高く、ハ
エは薬剤耐性菌のレゼルボアかつamplifierとなりうることが示
唆された。加えて、ハエが食品に接触することで食品の汚染が生
じることも明らかになった。以上のことから、農場での微生物制
御には伝播経路の遮断が重要であり、ハエなどの衛生昆虫の防
除を含む衛生環境の改善によるAMR対策が求められている。
また、家畜糞便を含む畜産廃棄物は、薬剤耐性菌/薬剤耐性遺
伝子を多く含んでいる。畜産廃棄物は、堆肥化やバイオガスプラ
ント処理をされて土壌に散布されることが一般的であるが、堆
肥処理産物に薬剤耐性菌/薬剤耐性遺伝子が残ることで、土壌
および野菜などを介して薬剤耐性菌/薬剤耐性遺伝子がヒトに
伝播する可能性が指摘されている。そこで、我々は一般的な好
気性堆肥化を行った際の、堆肥中の薬剤耐性菌量/薬剤耐性遺
伝子量を処理前後で比較した。結果、堆肥処理によって薬剤耐性
大腸菌数は減少したが、薬剤耐性遺伝子量はほとんど減少しな
かった19)。
また、これまでの研究成果を基に、堆肥化やバイオガスプラン

ト処理された畜産廃棄物が土壌に散布され作物まで伝播する
かについて検証を行うため、我々は大学の附属農場での試験を
行った。大学の附属農場で、乳牛糞便、堆肥処理物、バイオガスプ
ラント処理水、土壌および作物からクロモアガーTM ECC培地（関

東化学）を用いて指標細菌として大腸菌および大腸菌群の定量
をおこなった。加えて、アンピシリンを含有させたクロモアガーTM 
ECC培地を用いて、アンピシリン耐性大腸菌およびアンピシリン
耐性大腸菌群の定量を行った。そして、各サンプルから分離され
た大腸菌および大腸菌群が保有しているアンピシリン耐性遺伝子
（bla遺伝子）の比較を行った。結果、バイオガスプラント処理水
散布直後の土壌で大腸菌群の菌数が増加し、作物からも大腸菌
群が検出された（大腸菌については、乳牛糞便、堆肥処理物、バ
イオガスプラント処理水だけでなく土壌からも検出されたが作
物からは検出されず）。そして、乳牛糞便由来、堆肥処理物由来、
バイオガスプラント処理物由来、土壌由来大腸菌で同一の耐性
遺伝子（blaTEM遺伝子、blaCTX-M-2遺伝子）が見つかった20)。以上の
ことから、畜産動物由来細菌は、堆肥処理やバイオガスプラント
処理を経ても、土壌まで伝播することが示唆された。加えて、別
の研究グループの研究成果では、土壌に含まれる薬剤耐性菌/
薬剤耐性遺伝子が、作物の外だけでなく内部から作物を汚染し、
ヒトへの伝播リスクがあることが示唆されている21)。以上のこと
から、畜産廃棄物に含まれる薬剤耐性菌/薬剤耐性遺伝子を可能
な限り減少させることが、環境を介したヒトへの伝播リスクを減
少させる上で重要となることが示された。
そのため、薬剤耐性菌/薬剤耐性遺伝子を効果的に減少させ

る堆肥処理法や家畜排水処理法の提案が求められている。そこ
で、我々は薬剤耐性菌/薬剤耐性遺伝子を減少させる対策となり
得る畜産廃棄物処理法の効果の検証を行った。
１つ目に、石灰窒素/焼成ホタテ貝殻粉末を添加することによ
る薬剤耐性菌を含む有害細菌の制御の可能性について検証し
た。石灰窒素/焼成ホタテ貝殻粉末の添加前後で堆肥中の大腸
菌量を調べたところ、添加によって大腸菌量が減少した。石灰窒
素/焼成ホタテ貝殻粉末の添加によって堆肥をアルカリ化するこ
とで、大腸菌を含む細菌が死滅したことが示唆された22)。農場に
おいて、堆肥化は様々な環境要因の影響を受けるため、必ずしも
最適な条件で実施されるわけではなく、薬剤耐性菌を含む有害
な細菌が残ることがある。そのため、石灰窒素/焼成ホタテ貝殻
粉末の堆肥への添加は、AMR対策として有効であると考えられ
た。また、石灰窒素/焼成ホタテ貝殻粉末の添加によってできた
堆肥はアルカリ性となるため、酸性土壌の改良にも使用できるこ
とが期待できる。加えて、ホタテ貝殻は産業廃棄物として処理に
困っている自治体も多いため、焼成ホタテとして堆肥に添加し土
壌へ還元することは、産業廃棄物の有効活用法としても期待さ
れる。
２つ目に、超高温堆肥化のAMR対策としての効果を検証した。
通常の好気性堆肥化では、発酵温度が60～70 ℃程度まで上昇
するのに対し、超高温堆肥化は戻し堆肥に含まれる好熱性微生
物群との相互作用により発酵温度が100 ℃近くに達し、場合に
よっては100 ℃を超えることもある。超高温堆肥化は一部の自
治体の下水処理場の活性汚泥処理に用いられており、活性汚泥
に含まれる薬剤耐性菌/薬剤耐性遺伝子を効果的に減少させる
ことが示されている。また、一部の酪農場では超高温堆肥化を畜
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産廃棄物の処理に用いている。そこで、我々は超高温堆肥化を
実施している酪農場の堆肥に含まれる薬剤耐性菌/薬剤耐性遺
伝子について解析を行った。結果、超高温堆肥化処理された堆肥
産物は、薬剤耐性菌を含む大腸菌が全く検出されなくなる上、他
の堆肥化方法では減少させることが困難である耐性遺伝子まで
ほとんど検出されなくなった23)。
3つ目に、昆虫堆肥化のAMR対策としての効果を検証した。昆

虫堆肥化は、ウジ（ハエ幼虫）やミミズの腸内細菌に含まれる消
化酵素によって畜産廃棄物を堆肥化する方法であり、7日程度と
いう短期間で堆肥処理が完了する利点や処理後の昆虫を水産動
物などへの飼料として活用できる利点がある24)。我々は、日本で
開発しているウジを用いた豚糞便の堆肥処理法のAMR対策とし
ての効果について検証を行った。結果、昆虫堆肥化によって、豚
糞便に含まれる薬剤耐性菌を含む大腸菌は著しく減少した24)。
これらの方法は、いずれもAMR対策として利点がある一方で、
それぞれに導入や運用に困難な点が伴う。そのため、AMR対策
が困難であったり、微生物の制御ができていない農場における
堆肥処理法のオプションとして、活用を検討してほしいと考えて
いる。
この項目では、衛生昆虫と畜産廃棄物にフォーカスをして、
AMRにおける環境の重要性を紹介した。しかし、農場周辺環境を
含む環境の薬剤耐性菌に関しては、ヒト医療（J-SIPHEやJANIS）
や動物分野（JVARM）のような国レベルでのモニタリングが実
施されておらず、データが不足している現状がある。今後、下水
や河川のような環境分野での薬剤耐性菌に関するデータを充実

させ、ワンヘルス（ヒト‐動物‐環境）でのAMR対策を議論し実施し
ていく必要がある。

05おわりに

畜産動物由来薬剤耐性菌がヒトにどの程度伝播しているかに
ついては、以前から議論されている。国が公開しているワンヘル
ス動向調査におけるヒト臨床由来大腸菌と畜産動物由来大腸菌
の第3世代セファロスポリン耐性率、フルオロキノロン耐性率を
年度ごとに比較すると、ヒトと動物由来大腸菌の耐性率がリンク
している可能性は低いと考えられる2)。そのため、動物とヒトの間
の薬剤耐性菌の伝播は頻繁ではないと考えられる。一方、海外で
はLA-MRSAがヒトに伝播し、家畜との接触がないヒトの間でも
拡散しているとの報告もある25)。以上のことから、薬剤耐性菌/薬
剤耐性遺伝子は、ヒトや動物といったそれぞれの分野で主に循
環、伝播しているが、ひとたび分野を超えた伝播が起こると、異な
る分野においても大きな問題となる可能性がある。
分野を超えた伝播は、直接的なものだけでなく、環境を介して

も起こり得る。そのため、まずは分野内（動物分野内やヒト分野
内）での薬剤耐性菌の選択を可能な限り防ぐための抗菌薬の適
正使用（適正使用を促す検出法などのツールの開発を含む）が重
要となる。そして今後は、分野を超えた伝播を防ぐためのワンヘ
ルスアプローチがますます重要になると考えられる（図4）。

図4 薬剤耐性菌／耐性遺伝子の分野内および分野を超えた伝播・循環
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01はじめに

犬や猫に代表されるペット（伴侶動物）は人の癒しとなる一方、
動物由来感染症の感染源となることもある。2025年の調査に
よると、国内の犬の飼育頭数は約680万頭、猫の飼育頭数は約
885万頭と推測されており、多くの人が伴侶動物と生活を共にし
ていることがわかる1)。動物と生活する上で、咬傷や創傷は日常
的に起こりうるものであり、環境省の調査によると、犬による咬傷
事故件数（届出られたものに限る）は年間約5,400件にのぼる2)。
伴侶動物を感染源とする動物由来感染症は、我々にとって身近
なものと言えるであろう。
伴侶動物から感染する動物由来感染症において、国内で発生

するものの多くが感染症法の枠組みの外となるため、正確な発
生件数を把握することは困難である。比較的軽い症状で済む感
染症が多いものの、時に重篤な症状を引き起こす場合や死亡に
至る場合もあることから、それらの疫学や分布状況を明らかに
し、予防対策や啓発活動を講じることが重要である。
本稿では、伴侶動物の咬傷などから感染し、国内で発生してい

る細菌性の動物由来感染症を中心に、発生状況、病原体分布状
況に加えてゲノム解析から明らかにされつつある知見を交えて
取り上げたい。

02カプノサイトファーガ感染症

2-1. 病原体、病態と発生動向
カプノサイトファーガ感染症は、犬や猫の口腔内に常在する

Capnocytophaga属菌が、咬傷や創傷を通じて人に感染する

ことによって引き起こされる動物由来感染症である3)。本菌はグ
ラム陰性、糸状桿菌で、二酸化炭素が多い環境（嫌気または微好
気）でよく増殖する。発育は遅く、通常の培養検査では同定まで
に3～7日を要することもある。犬や猫の歯周に常在するが、動物
にとっては無害であり、歯の萌出とともにCapnocytophaga属
菌が好む環境が整い、菌が定着すると考えられている。筆者らが
過去に行った調査では、犬の約70％、猫の約55％が口腔内に本
菌を保有していた4)。
この感染症は、発症する患者数は少ないものの、重症化すると
敗血症や髄膜炎を引き起こし、播種性血管内凝固症候群（DIC）
や敗血症ショック、多臓器不全に進行して死に至ることもある。重
症化した場合の致死率は約30％にもなる。特に免疫機能が低下
した人（糖尿病、アルコール依存症、脾臓摘出を受けた人、高齢
者）に重症化のリスクが高い。正確な発症数の統計は存在しない
が、文献的には世界で500例以上、国内で100例以上が報告さ
れている。重症例から分離されるのは、主にC. canimorsusであ
る3, 5)。犬・猫からの咬傷や掻傷から感染するが、珍しい例では、サ
ウジアラビアでライオンに咬まれたことから感染し、感染性心内
膜炎を発症した症例が報告されている6)。

2-2. Capnocytophaga属菌の莢膜血清型と病原性について
本菌は、犬や猫に高い確率で常在する一方、人の感染症例数

（重症化症例数）は稀少である。従前は免疫機能低下等、人の感
受性の高さが主な発症要因と考えられてきた。しかし、現在は免
疫機能に問題がない人の重症例も多く、基礎疾患を有する患者
は約半数にとどまる3, 5)。この不均衡の原因として、特定の菌が持
つ何らかの病原因子と、人への病原性や親和性との関連が疑わ
れてきた。病原因子の候補として、シアリダーゼ、リポポリサッカ
ライド、滑走運動、細胞毒性やサイトカイン産生抑制等が挙げら
れてきたが7)、近年、菌の莢膜血清型と人への病原性との関連を
疫学的に示すデータが発表された8)。

動物由来感染症 細菌感染症伴侶動物

地方独立行政法人大阪健康安全基盤研究所 主幹研究員
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受理日：2026年2月18日

THE CHEMICAL TIMES 2026 No.2（通巻280号）8



患者および犬から分離されたCapnocytophaga属菌を９種
類の莢膜血清型に分類、比較したところ、患者から分離されたC. 
canimorsusの89.6％は血清型A、B、またはCに属していた一
方、犬分離株においては7.6%であった。患者分離株におけるA・
B・C血清型の高い頻度は、これら3血清型が他の血清型よりも人
に対してより病原性が高いことを示唆し、感染症例数の稀少さ
は、犬におけるA・B・C血清型の低い頻度と関連している可能性
を示唆している8)。一方、特定の莢膜血清型の菌がどのように人
への移行性や病原性に関与しているかは明らかにされておらず、
複数の因子が共同して関連している可能性もあることから、今後
の研究が期待される。

2-3. 迅速診断のための質量分析装置（MALDI-TOF MS）の応用
前述のとおり、本症は重症化への進行が早く致死率が高いこ

とから、迅速な微生物同定・診断および早期の抗菌薬治療が重要
である。一方、Capnocytophaga属菌は遅発育なため、臨床現
場において、質量分析装置（MALDI-TOF MS）を用いた菌種同
定や薬剤感受性判定が特に有用な微生物と言える。
本症の主な起因菌はC .  c a n imo r s u s であるが、C . 

cynodegmiや、近年新菌種として登録されたC. canis、C. felis、

C. stomatis、C. catalasegensによる感染症が散発的に報告さ
れ、特にC. canisは国内外で敗血症例や死亡症例が報告されて
いる。しかし、質量分析装置に付属する市販の同定ライブラリー
が対応しているのはC. canimorsusとC. cynodegmiのみであ
り、新菌種には対応していない。実際、上記の新菌種の質量分析
装置の同定結果では、Capnocytophga属菌が菌種同定の候補
にも挙がらない場合が多い。
筆者らは、質量分析装置 MALDI Biotyper®（Bruker）を用

いた４種類の新菌種のIn-house同定ライブラリーの構築を検
討した。得られたスペクトルデータから作成したMain Spectra
（MSP）系統樹を示す（図1）。系統樹において、新たにライブ
ラリーを作成したC. canis , C. felis , C. catalasensis , C. 
stomatisは、菌種ごとに形成されたクラスターが確認できたと
ともに、従来のデータベース（C. canimorsus, C. cynodegmi）
とは異なる枝分かれを示した。様々な由来（標準株、犬・猫由
来株、患者由来株等）のCapnocytophaga属菌を用いて、
Average nucleotide identity（ANI）値や16S rRNA塩基配
列から決定した菌種名と新たなライブラリーを追加したMALDI 
Biotyper®による同定結果（菌種名）を比較したところ、100％の
一致を示した。

図1 Capnocytophaga属菌 新菌種の同定ライブラリー作成-MSP系統樹
MALDIバイオタイパー・既存のCapnocytophaga属菌ライブラリーに、
新たに作成したライブラリー（●）を加えたMSPデンドログラム
MALDIバイオタイパー コンパス エクスプローラー（Bruker）で作成
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また、本菌の薬剤耐性は比較的少ないと言われているが、カル
バペネム系薬剤の耐性菌やβ-ラクタマーゼ産生菌の報告もあ
る9)。Capnocytophaga属菌のβ-ラクタマーゼの検出には、質
量分析装置MALDI Biotyper®を用いた「MBT STAR® Carba/
Cepha」キット（Bruker）が有用であった。数時間でβ-ラクタマー
ゼ産生菌の検出が可能であり、E-testを用いたセフェム系、カル
バペネム系の薬剤感受性試験結果とも高い一致率を示した。
近年、筆者らの研究グループは、Capnocytophaga属菌の

新たなβ-ラクタマーゼとしてClass A サブクラスIIに属するペニ
シリナーゼCST-1を同定した。本cst-1遺伝子は染色体上に存在
し、Prevotella属菌などが持つβ-ラクタマーゼcfxAグループと
約70％の相同性を持つ（図2A）。上流にインテグラーゼを保有
し、BLAST検索においてBacteoroides属菌にもほぼ同一の遺
伝子が同定されたため、遺伝子カセットとして菌種間を移動し得
ると考えられた （図2B）10)。CST-1についても本キットで検出可
能であった。

図2 Capnocytophaga属菌の新規β-ラクタマーゼ CST-1 10)
（A）  Class A (subclass A2) β-ラクタマーゼ　アミノ酸配列系統樹　（B）  cst-1遺伝子周辺構造
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03パスツレラ感染症

3-1. 病原体、病態と分離培養
パスツレラ感染症の起因菌Pasteurella multocidaは通性嫌

気性、非運動性、無芽胞のグラム陰性桿菌で、口腔内常在菌とし
て犬、猫、その他の哺乳類に広く分布している。本菌の人への主
な感染経路は、動物の咬傷・掻傷による直接感染であり、犬で20
～40％、猫では60～70％の確率で人に感染する。主な症状は受
傷部位の腫脹や疼痛、皮膚の化膿などで、通常は、受傷後数時間
から48時間以内と比較的短時間で発症する。一方、咬傷が深部
に達すると化膿性骨髄炎や関節炎を生じる場合があり、蜂窩織
炎や敗血症などの全身重症感染症例や死亡症例も報告されて
いる。正確な症例数は不明ながら、近年増加傾向にあるとされ、
伴侶動物を感染源とする最も身近な感染症と言って差し支えな
い11)。
本菌は犬の約75％、猫のほぼ100％が口腔内に保菌すると

されているが11)、筆者らの保菌調査においては犬の約7%、猫の
約70％が口腔内にP. multocidaを保菌し、3カ月齢以上の猫で
あればどのような生活背景であっても高い割合で保菌していた
12)。保菌調査は遺伝子検出法（PCR）で実施したが、分離菌の性
状解析のため、同時に分離培養を行った。従来、分離培養では、
動物の口腔スワブを塗抹した血液寒天培地に発育したコロニー
からパスツレラ属菌様コロニーを多数釣菌した後、性状判定や
遺伝子検出法により菌種同定を行っていた。血液寒天培地には
夾雑菌が多く発育し、さらにパスツレラ属菌には目立った特徴が
ないため、分離培養は煩雑かつ成功率も低かった。近年発売さ
れた酵素基質培地、クロモアガー™ パスツレラ培地（関東化学）
を分離培養に導入した結果、夾雑菌の発育が抑えられ、また、P. 
multocidaと、伴侶動物に常在するP. multocida以外のパスツ
レラ属菌（P. dagmatis等）で微妙なコロニーの色彩の違いが確
認された。本培地を使用することにより、P. multocidaの分離率
が飛躍的に上昇し、作業時間も短縮することができた（図３）。

3-2. P. multocidaの病原因子とゲノム解析
P. multocidaは、伴侶動物由来の感染症だけでなく、産業動
物に家禽コレラ（鶏）や出血性敗血症（牛・水牛）といった法定伝
染病を引き起こす。また、子牛パスツレラ症などでは、環境ストレ
スや免疫力低下時の二次感染の原因菌にもなり、さまざまな病型
（敗血症、肺炎、乳房炎など）を呈する。このような広い宿主域と
多様な臨床症状には、P. multocidaの遺伝学的多様性が関与す
ると考えられている。
P. multocidaは、3つの亜型（subsp. multocida, septica, 

gallicida）、5つの莢膜型（A, B, D, E, F）、16の血清型（1～16）、
8つのLPS型（L1～L8）に分類されるほか、様々な病原因子遺伝
子を保有する。宿主域によって分離される菌型に偏りが生じるこ
とは古くから知られていたが、近年、異なる宿主に特異的に親和
性を持つ株の間で、どの遺伝子が病原性の違いを生んでいるの
か特定が進められている13, 14)。
伴侶動物由来の感染症において、Smallmanらは猫・犬由来株

および患者由来株のコアゲノム系統解析の成果を報告した15)。
猫・犬由来株は系統樹全体に分散していたのに対して、患者由来
株はほぼすべてsubsp. septica株の特定の系統に位置してい
た。また、患者由来株のほとんどは莢膜型Aに属し、LPS型はL1ま
たはL3であった。このことから、人に感染症を引き起こすのは限
定された範囲の株であることが示唆された。また、ゲノム解析よ
り、患者由来株に特有の性状が検索された。患者由来株の多くで
は鉄受容体のレパートリーが減少しており、線維状ヘマグルチニ
ン遺伝子も1つしか持っていなかった。また、遺伝子-形質解析に
より、患者由来株に多いsubsp. septica株で過剰に発現してい
るL-フコースの取り込みおよび利用経路が同定された。これは、
この亜種における新規の宿主特化メカニズムを示す可能性があ
る。さらに、患者由来株の一部において莢膜生合成遺伝子座の
欠落、新規のLPS遺伝子座や新規の可動性遺伝因子が見いださ
れた15)。
筆者らが国内で分離された犬・猫由来株の莢膜型、LPS型、病

原性因子遺伝子を調べた結果、既報の患者由来株と共通する莢

図3 Pasteurella multocida コロニー像 (35℃、20時間、好気培養）
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膜・LPS型や病原性因子遺伝子を持つ株が検出された。一方、犬・
猫由来株の中には、海外における既報と異なる型や遺伝子を保
有する株も存在した12)。国内の犬・猫由来株のゲノム解析例は少
ないため、今後は海外株との比較も実施したい。また、ゲノム解
析を通じて、各病原因子の宿主への作用機構についても分子レ
ベルでの解析が期待される。

04コリネバクテリウム・ウルセランス感染症

4-1. 感染症の概要と国内発生動向
Corynebacterium ulceransは、通性嫌気性のグラム陽性
桿菌で、2類感染症に指定されているジフテリア症の原因菌C. 
diphtheriaeの近縁菌である。一部のC. ulceransはジフテリア
毒素を産生し、ジフテリアと同様、人に呼吸困難、嗄声、咽頭痛、
咳、発熱、咽頭の白色偽膜等の呼吸器症状に加え、非呼吸器症状
（皮膚潰瘍、リンパ節腫脹や膿瘍）を引き起こす16)。
人への感染経路としては犬・猫等の伴侶動物の関与が大きい。

国内では2001年の初症例以来、2020年までに36症例が報告
されているが、ほぼすべての症例において、動物との接触歴があ
る。特に猫の関与が大きく、内27症例で猫の飼育や猫との接触
歴が認められている。他には犬の飼育、インコの繁殖などの履歴
を持つ症例もある。発生地域は北海道から九州まで全国に渡り、
患者は高齢の女性が多く、重症化する割合も高い。呼吸器症状
を示した症例が全体の約3分の２を占め、死亡症例も重篤な呼吸
器症状であった17)。

4-2. C. ulceransの分布状況と遺伝学的多様性
国内における犬・猫の調査では、C. ulceransの保菌率は0～

10％であった18)。過去に筆者らが犬および猫の保菌状況を調査
した結果、猫137頭中5頭（3.6％）からジフテリア毒素産生性の
C. ulceransが分離された19)。陽性猫はすべて健康状態の悪化
した成猫であった。猫由来株の全ゲノム解析を行い、既にデー
タベース上に報告されていた国内他地域の患者分離株の全ゲ
ノム情報と比較した結果、国内に広く分布している系統である
ST337系統20)に属し、種々の病原性因子遺伝子保有状況も同一
であった。また、SNP解析より遺伝的に非常に近縁であることも
確認された（図４） 21)。
国内株を用いた研究から、C. ulceransは大きく３つの遺伝学

的グループに分かれることが確認されている22)。このうち２つの
グループは患者由来株および患者に関連する犬・猫由来株で構
成され、それ以外（野生動物、猟犬など）は、残った１つのグループ
に集中していた。これらのことから、C. ulceransが「人と伴侶動
物」に分布するグループと、「野生動物圏」に分布するグループと
して存在していることが示唆されている22)。
海外では2025年に欧州を中心に様々な地域や由来から分離

されたC. ulcerans計582株の全ゲノム解析に基づく研究成果
が報告された23)。上述の国内株の研究成果と同様、C. ulcerans
は多様な遺伝学的背景を持つ集団であり、患者由来株と伴侶動物
（犬・猫）由来株が同じ系統（クラスター）に属していたことから、
両者の遺伝的な関連性が明らかになった一方、動物（伴侶動物、
野生動物）由来株のみが属するクラスターが存在した。また、患
者由来株と野生動物由来株が同一クラスターに分類された例が
なかったことから、伴侶動物が人への主要なリザーバーとなって
いることの遺伝的な裏付けがなされた。
C. ulceransの一部がジフテリア毒素を産生するに至った過
程についてもゲノム解析により解明されつつある。C. ulcerans
には、ジフテリア毒素を産生する株としない株が混在し、進化の
過程で何度も毒素を獲得したり失ったりしていると考えられてい
る。一部のジフテリア毒素ファミリーはCorynebacterium属の
複数の菌種間で共有され、種をまたいだ可動性因子、tox-プロ
ファージの伝達の関与が示唆されている。ゲノム解析より、4種
類のジフテリア毒素ファミリー、5種類のtox-プロファージファミ
リー、および新規の毒素遺伝子を運ぶ遺伝要素が発見された23)。
毒素遺伝子を運ぶ可動性因子に関連し、国内ではジフテリア毒
素遺伝子を2つ保有するC. ulcerans株が見いだされた24)。国内
で多くみられるtox-プロファージである0102プロファージのす
ぐ下流に、もう一つのジフテリア毒素遺伝子をコードする遺伝子
群が挿入されたと考えられ、毒素遺伝子の集積による強毒化も
懸念される。
ゲノム解析の進歩に伴い、菌種の分類はより複雑（詳細）になっ

ている。Corynebacterium属菌においても、従来C. ulcerans
の枝分かれ系統の１つと考えられていた菌株（ST344系統な
ど）が、2023年に独立した新菌種C. ramoniiとして提案された
（図4）25)。その一部はジフテリア毒素を産生し、人にジフテリア
様症状を引きおこす。国内の調査でもジフテリア毒素産生性C. 
ramoniiが猫と人の両方から分離されている26)。ジフテリア毒素
遺伝子は可動性因子を介して菌種内・菌種間を移動し、毒素産生
性の新菌種も報告されたことから、C. ulceransか否かに関わら
ず、臨床症状やジフテリア毒素産生性（遺伝子保有）に着目して
検査を行い、疫学情報、菌種、ゲノム等の情報を収集していく必
要がある。

05伴侶動物に分布する薬剤耐性菌と
ワンヘルス

これまでに総説した「動物由来感染症」とは趣旨が異なるが、
伴侶動物と人の間における病原体の移行や循環に関するトピッ
クスとして、薬剤耐性（Antimicrobial Resistance：AMR）の問
題が国内外で注目されている。
国内での伴侶動物における薬剤耐性菌対策の取り組みは、

政府の「薬剤耐性（AMR）対策アクションプラン（2023-2027）」
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においても、人・動物・環境を一体と捉えて包括的に対策を行う
「ワンヘルス・アプローチ」の重要な一環として位置づけられ
ている（図５）。伴侶動物における薬剤耐性菌モニタリングは、

アクションプランの一環として、動物由来薬剤耐性モニタリング
（JVARM）に組み込まれ、2017年より全国規模で実施されて
いる27)。

図4 Corynebacterium ulcerans 全ゲノムSNP系統樹 21)を改変

図5 ワンヘルス・アプローチと薬剤耐性菌の循環
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実際に伴侶動物が人の薬剤耐性菌のリザーバーとして機能し
ているか否かについては、見解が分かれている。ドイツでの症例
対照研究（特定の疾患を持つ群と持たない群を比較し、過去に
さかのぼってリスク要因を評価する疫学研究）において、「伴侶
動物の飼育」と「患者の多剤耐性菌の保有」には関連が認められ
なかった28)。一方、国内では地域で流行している型のメチシリン
耐性黄色ブドウ球菌（MRSA）が伴侶動物からも検出された報告
29)、人の医療分野で問題視されている、基質特異性拡張型β-ラ
クタマーゼ（ESBL）産生やフルオロキノロン耐性を示す大腸菌
ST131系統が伴侶動物からも分離されている報告27, 30)など、人
と伴侶動物間の耐性菌伝播を示唆する例が挙げられている。い
ずれにせよ伴侶動物の薬剤耐性菌保有率は20年前と比較して
著しく上昇しており、獣医療での抗菌薬使用状況や環境汚染など
を含め、継続したモニタリングが求められている。

06おわりに

伴侶動物と人との関わりにおいては近年、動物を「命あるもの」
として大切にし、「人と動物が共に健康に生きること」を重要視す
る機運が高まってきている。具体的には2019年に「動物の愛護
及び管理に関する法律（動物愛護管理法）」が改正され、飼い主の
責任の明確化、動物取扱業の規制強化、虐待・遺棄に対する罰則
の強化等が定められた。野外猫のTNR（Trap/捕獲、Neuter/不
妊去勢手術、Return/元の場所に戻す）活動を含めた地域猫活動
などの動物の適正管理も各地で実施されている。
人と動物とのより良い共生社会には、動物由来感染症の適切

なコントロールが欠かせない。適正飼養や節度ある触れ合いに
加え、動物由来感染症について必要な知識や情報を知ることで、
動物から咬傷や掻傷を受けた場合にも、重症化する前に医療機
関に繋がり必要な治療を受けることができる。細菌性の動物由
来感染症の診断においては、酵素基質培地や質量分析装置の導
入によって、迅速な病原体同定が可能になってきている。研究に
おいては、ゲノム解析から「人に病気を引き起こしやすい菌、重症
化しやすい菌」の特徴が明らかになってきたことは興味深い。今後、
研究成果の診断マーカーや重症化予防への応用が期待される。
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01はじめに

わが国の食中毒発生動向は、2000年代以降、大きな転換期を
迎えている。かつて主流であった腸炎ビブリオやサルモネラ属菌
に代わり、近年ではアニサキス、ノロウイルス、そして細菌性食中
毒の筆頭であるカンピロバクターが食中毒事件の上位を占めて
いる。特にカンピロバクターは、国内で発生する細菌性食中毒事
件の約70％を占めており、食品衛生分野において最も対策が急
がれる病原体の一つと言える。
本菌は、主要な原因食品である鶏肉との関わりが深いだけで

なく、家畜、野生動物、さらには水圏環境まで広範囲にリザーバー
（供給源）を有している。そのため、単なる「調理現場の衛生管
理」といった局所的な対策だけではその発生を根本的に抑え込
むことは困難である。本菌を制御するためには、ヒト・動物・環境と
いう異なる領域を横断的に捉え、それらが相互にどのように関連
し、循環しているのかを理解しなければならない。
このような背景から、近年では「ヒト・動物・環境の健全性は一
つである」とする『ワンヘルス（One Health）』の視点に基づいた
多角的なアプローチが重視されている。本菌が自然界のどのよ
うな場所を宿主とし、いかなる経路を介してヒトに到達するのか
を解明することは、実効性の高い感染予防策を講じる上で極め
て重要である。
本稿では、ワンヘルスの観点からカンピロバクター感染症へ

の理解を深めるため、「動物」および「環境」における本菌の分布
実態とそれらを結ぶ生態学的背景を詳述する。次に、本菌が過酷
な環境下で生き抜き、病原性を発揮するための独自の「ストレス
耐性」、「栄養代謝」、「腸管病原性」について最新の知見を交えて
紹介したい。

02カンピロバクター食中毒

厚生労働省より公表されている『食中毒事件一覧速報』および
年次ごとの『食中毒発生状況』から日本国内の食中毒発生状況
は、2000年（平成12年）頃まで腸炎ビブリオとサルモネラ属菌
による食中毒が発生件数の上位を占めてきた。近年では、アニサ
キス、カンピロバクター、ノロウイルスによる食中毒の発生件数
が上位を占めている（図1）1)。
カンピロバクター食中毒は、世界中で流行している食中毒の
原因菌であり、近年日本で発生する細菌性食中毒事件の約70％
を占めている（図2）。国内で発生するカンピロバクター食中毒
の95〜99%以上がC. jejuniであり、残りがC. coliである1)。
C. jejuniによる食中毒が頻発する原因として、国内で流通する
鶏肉が高頻度で本菌に汚染されていることや2)、高い感染力（他
の病原性細菌より100～1000倍高い感染力）により、少ない
菌数（500～800個程度）でも感染することが挙げられる3)。C. 
jejuniは大気に曝された食品中では増殖することはできないが、
少ない菌数でも感染するため、鶏肉に残存した少量菌でも感染
が成立する。国内で流通する鶏肉の半数以上がC. jejuniに汚染
されているという調査報告もあることから3)、すべての国民がC. 
jejuni感染リスクの高い環境下にあると言える。また、少量の菌
でも食中毒が発生することから、鶏肉を調理したまな板や包丁な
どの調理器具を介した二次汚染にも留意が必要となる。

03カンピロバクターとワンヘルス

高い感染力を持つカンピロバクターの食中毒を減らすために
は、『ヒト・動物・環境』それぞれの視点からカンピロバクターの特
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福井県立大学海洋生物資源学部海洋生物資源学科 准教授
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徴を捉え、対策を講じることが必要である。
近年では、食品安全の分野においてもワンヘルス(One 

Health)によるアプローチが取り入れられており、ヒト・動物・環境
の健全なバランスを持続的に保ち、最適化することで、食品の安
全性を高めるための取り組みが行われている。カンピロバクター
食中毒においても、ワンヘルスの視点から様々な取り組みが行
われている。

3-1. カンピロバクターの分布
カンピロバクターは動物腸管に広く分布する細菌であり、動物

によって分離される菌種が異なっている（表1）4)。C. jejuni はニ
ワトリ等の家禽類の腸管から高頻度で分離され、その他にもウシ
の腸管や肝臓から分離される5)。C. coli  は主にブタの腸管に生
息し、家禽類、ウシ、ヒツジ、ヤギ、イヌ・ネコなどの伴侶動物や、野
鳥・イノシシなどの野生動物の腸管からも分離される。C. jejuni
は鶏肉および牛肉が、C. coliでは豚肉が食中毒の原因食品にな
ることが多いことから、食中毒発生と保菌動物の関連性が理解
できる。また、食中毒の原因となるカンピロバクター以外にも、菌
血症を引き起こすC. fetusはウシやヒツジから、菌血症の原因と

なるC. upsaliensisはイヌ・ネコなどの伴侶動物から、散発下痢
症例から分離される C. lariはカモメ、野鳥だけでなく、貝類から
も分離されることが知られており、保菌動物との接触が感染に関
連すると考えられている。
上記の通り、カンピロバクター感染では、『ヒト』と『動物』の間

に密接な関係が存在している。また、動物から排泄された菌が
土壌や水系などの環境を介して再び農場に戻ってくることから、
『動物』と『環境』の間にも密接な関係が存在している。さらに、
水圏での感染事例も報告されていることから、『ヒト』と『環境』の
間にも密接な関係が存在する6)。

3-2. 『動物の健康』: 家禽・家畜におけるカンピロバクター保菌
家禽・家畜におけるカンピロバクターの保菌割合は高く7)、参照

する文献によって保菌率は異なるものの、概ね同様の報告がさ
れている。個体別にみると、ニワトリではC. jejuniは70%程度、
C. coliは10%程度、ブタではC. coliがほぼ100%の割合で分
離される。ウシにおいてもC. jejuniの保菌率が高いことが報告
されており、約半数のウシから分離されている（表2）7)。家禽・家
畜のカンピロバクター保菌率は食中毒との関連が深く、特にニワ

表1 カンピロバクターの分布

菌種名 主な症状 主な感染源

C. jejuni 急性胃腸炎
（下痢、腹痛、発熱） 鶏肉、汚染された水

C. coli 急性胃腸炎 豚肉、鶏肉
C. fetus 菌血症、全身感染症 牛、羊（まれに食品）

C. upsaliensis 下痢、菌血症 イヌ、ネコ
C. lari 下痢 海鳥、貝類

図1 病因物質別食中毒発生状況 図2 令和6年度 細菌性食中毒事件数の内訳

表2 家畜・家禽におけるカンピロバクター保菌率

動物の種類 農場・鶏群単位の
保有率

個体単位の
保有率 主な菌種

鶏（ブロイラー） 約60% 〜 100% 約20% 〜 60% C. jejuni (約85%)
採卵鶏（成鶏） 約90% 〜 100% 非常に高い C. jejuni / C. coli

肉用牛 約70% 〜 80% 約30% 〜 40% C. jejuni
豚 非常に高い 約80% 〜 100% C. coli
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トリの場合には、食鳥処理における腸管内容物の漏出が鶏肉表
面のカンピロバクター汚染の原因になるため、保菌は食中毒の
直接的なリスクとなってしまう。ウシ・ブタの場合にはと畜場で内
臓を取り出す前に食道と直腸を結紮し、腸管内容物の漏出を防
ぐ処置を行った上で解体・加工が進められるため、枝肉への直接
的な汚染リスクは鶏肉に比べて低い。しかしながら、牛肉・豚肉の
場合、レバーにカンピロバクターが保菌されていることが多いた
め、レバーが食中毒のリスク要因になるとされている7)。過去には
牛レバーを原因としたカンピロバクター食中毒は、10件/年程度
の頻度で発生していたが、2012年の生食用牛レバー販売・提供
禁止措置によって、2012年以降は0-3件/年程度まで激減してい
る1)。しかし、生食用牛レバー販売・提供禁止措置後においても、カ
ンピロバクター食中毒の総数は減少しておらず、鶏肉による食中
毒が依然として多いことがカンピロバクター食中毒が減らない
原因であると考えられる。
カンピロバクター食中毒を減らすためには、ニワトリの保菌率

を下げることが重要となるが、カンピロバクターがニワトリ腸管
に定着する機構については不明な点が多く残されている。カン
ピロバクターはニワトリの雛からは分離されないが、成長に伴っ
て陽性率が高くなるとされている8)。保菌する個体がいる場合、
鶏舎内では餌・水・糞便などを介して急速な水平伝搬が生じるた
め、鶏舎内の多くの個体がカンピロバクターを保菌することとな
る。そのためニワトリの保菌率を下げるためには、鶏舎レベルで
カンピロバクターの侵入と拡散を防ぐ必要がある。一般的な鶏
舎では、鶏舎ごとに一斉に雛を導入し、飼育したニワトリを一度
に搬出するオールイン・オールアウト形式が採用されている。空
舎期間の徹底的な洗浄と消毒によって、前の世代のニワトリが保
有していた病原体が除去されるため、衛生的な環境でニワトリを
飼育することができる。鶏舎で分離されるカンピロバクターの遺
伝子型は、同一鶏舎においても世代によって異なることも多いた
め、洗浄や殺菌で生き残った菌が再び拡散する以外にも、鶏舎外
から持ち込まれたカンピロバクターが急速に拡散してしまうケー
スも多いと考えられる9)。鶏舎へのカンピロバクターの持ち込み
と拡散については、後述する野鳥・野生動物や衛生動物などの環
境リザーバー・ベクターの関わりが特に大きいとされており、単
に鶏舎だけでの対策ではなく、鶏舎を取り巻く環境面の視点から
の汚染拡散対策が必要になってくる。

3-3. 『動物の健康』: 野生動物におけるカンピロバクター保菌
野生動物におけるカンピロバクター（主にC. jejuni、C. coli、

C. lariなど）の保菌は非常に広範囲にわたる。自然界の多くの野
生動物は感染症状を伴うことなく生活しており、環境中に菌を排
出する。カンピロバクターは感染力が高く少量の汚染でも感染
症を引き起こし、野生動物や野鳥の排泄物に含まれているカンピ
ロバクターは井戸水や湧水などの水圏感染症の原因になると考
えられており、保菌動物を理解することは重要である。
自然界では主に野鳥がリザーバーになっていると考えられ、カ

モ・ガン・白鳥などの水鳥からはC. jejuni、C. lariが高頻度で分

離される。また、カモメ・ウミスズメなどの海鳥、ハト・カラス・ムク
ドリ・スズメなどの都市部にいる鳥も保菌することが知られてお
り10)、カンピロバクターの生息域の拡大に鳥類の関わりは大き
いと考えられている。陸上哺乳類の中では、ネズミやリスなどの
齧歯類がカンピロバクターを保菌しており11)、飼料や水などの汚
染源になると考えられている。世界的にはシカ、イノシシからC. 
coliの検出報告があるが、日本においてはシカからのC. coli検
出率は極めて低く、イノシシの一部からC. coliが検出されること
が報告されている。また、シカ、イノシシからはC. jejuni、C. coli
に類似したC. hyointestinalisが広く分離され、ジビエ料理での
食中毒が危惧されている12)。その他にもアライグマやタヌキなど
の野生動物からの分離報告も存在する13)。
野生動物以外にもハエ、ゴキブリなどの衛生昆虫は、カンピロ

バクターの宿主にはならないもののベクターとして分布域の拡
大に寄与し、特に鶏舎内への拡散に関与するとされている14)。

3-4. 『環境の健全性』: 水圏生物を利用したカンピロバクターの生存
カンピロバクターは、水圏感染症の原因菌としても広く知られ
ている。湧水や井戸水、溜池の水がカンピロクターで汚染される
機構には、近隣に生息する野鳥や野生動物が深く関わると考えら
れている。カンピロバクターは酸素に弱い菌であるため、大気下
では生存することが難しいとされており、湧水や溜池などの水圏
環境では、保菌動物から排泄されたカンピロバクターの生存を
助ける昆虫などの環境リザーバーが存在すると考えられている。
また、近年では環境中の土壌や水圏に生息する自由生活性ア

メーバ（Free living amoeba：FLA）が一部の細菌の環境宿主
として機能することが注目されている15)。FLAは、細菌等を餌と
して捕食し生活しているが、一部の細菌はアメーバ細胞内の消
化機構を逃れる機構を持っており、FLAを乗りものやシェルター
の様に活用することで、環境下で生存・増殖することができる。
特に呼吸器感染症などに関わるLegionella pneumophila は
FLAを利用した生存・増殖に関する研究が進んでおり、代表的な
FLAであるAcanthamoeba spp.を利用し、環境中での生存や
拡散・伝播・感染性を高めることが明らかとなっている16)。近年
ではLegionella pneumophila以外にも、Helicobacter属や
Salmonella属、Vibrio cholellaなど数多くの細菌が、FLAを利
用することで、環境下での生存率を高めていることがin vitroの
実験モデルで明らかとなり、FLAを介した細菌の生存・拡散機構
が注目されている。C. jejuniについてもAcanthamoeba spp.
を用いた研究がいくつか存在し、アメーバと共存することで、生
存力が高くなることやニワトリ腸管定着能力が向上することなど
FLAが環境生存に関わることが報告されている17)。C.  jejuni は
地下水や湧き水、河川から検出される病原体としても知られてい
るため10)、FLAがC. jejuniのヒトや動物への拡散に関与している
可能性が考えられる。
現在、FLAとカンピロバクターの関連はin vitroモデル生物の

Acanthamoeba spp.が用いられた研究に留まっているが、環
境中には他にも細菌を捕食する様々な原生生物が存在し、それ
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らがカンピロバクターの環境リザーバー・ベクターとなっている
可能性も考えられる。今後は、カンピロバクターのより明確な環
境宿主の特定と、それら生物による鶏舎への伝搬機構、水圏感染
機構などの解明により、ワンヘルスの『環境の健全性』の観点か
らのアプローチによる感染予防対策が講じられることが期待さ
れている。

04カンピロバクターの生存戦略と感染機構

4-1. カンピロバクターのストレス耐性
カンピロバクター属菌は0.2〜0.8 µm×0.5〜4 µm程度のサ

イズで、S字、らせん状に湾曲したグラム陰性桿菌である。片端、
または両端に鞭毛を持ち、コークスクリュー様の回転運動を行う
細菌である18)。
低酸素（5〜10%）状態で発育する微好気性細菌であり、大気

下(酸素濃度21%)では増殖することができない19)。そのため、
カンピロバクターは腸管から排出されると大気中の酸素にさら
されることで増殖能を失うため、鶏肉表面などに付着した状態
では増殖することができない。また、大気に曝されると多くの
菌は死んでしまうが、一部の細菌は生存戦略のため難培養状態
（Viable but Non-Culturable; VBNC）に移行することが知
られている20)。VBNC状態の菌は、コロニー形成能を失っている
が休眠状態で生存しているため、増殖に適した環境に戻ると再び
増殖することができる。カンピロバクターは大気下で生存するた
め、VBNC状態を維持していると考えられている。多くの細菌は、
大気中の酸素に抵抗する抗酸化システムとして、複数のカタラー
ゼ、SOD（Superoxide Dismutase）を保有し、またグルタチオ
ンを抗酸化物質として利用する。しかしながらカンピロバクター
は、カタラーゼ、SODをそれぞれ1種しか保有しておらず、グルタ
チオンを合成することもできない。そのため、カンピロバクター
は通常の細菌よりも酸素に弱く、酸化を介して殺菌作用を示す
殺菌剤・抗菌薬は、優れた殺菌効果を示すことが知られている。
この抗酸化に対する脆弱性は、大気下でのVBNC状態への移行
や、酸素濃度の低い動物腸管での定着性(微好気環境の選択)に
も関与すると考えられている19, 21)。
C.  jejuniのように食中毒の原因菌の多くは、ニワトリ体温の
42℃付近を至適増殖温度とする22)。また、30℃以下では増殖す
ることができないが、冷蔵庫内（４℃付近）では、低温ストレスに対
するタンパク質発現の変化や23)、ストレスで損傷したRNAの分解
に働くPNPase （Polynucleotide Phosphorylase）の働きに
よって24)、長く生存することができると考えられている。
また、カンピロバクターの細胞表面に存在するリポオリゴ糖

（Lipoligosaccharide：LOS）は特徴的で、他のグラム陰性細菌
のもつリポオリゴ糖（Lipopolysaccharide：LPS）に比べて糖鎖
が短い菌内膜脂質A（Lipid A）から伸びる糖鎖、内部コア領域お

よび外部コア領域から構成される。このLOSのコア構造によっ
て、動物腸管での胆汁酸ストレスに耐えることができると考えら
れている25)。

4-2. カンピロバクターの栄養代謝
カンピロバクターは、栄養代謝も特徴的であり解糖系の遺伝
子に変異があることから、グルコースを利用したエネルギー代謝
を行うことができない26)。その代わりに、有機酸やアミノ酸を炭
素源にしたエネルギー代謝を行なっており、特にセリン、プロリ
ン、アスパラギン酸、グルタミン酸などのアミノ酸に対し、高い嗜
好性を示すユニークな代謝を行なっている27)。カンピロバクター
のアミノ酸嗜好性は他の細菌との栄養競合の回避に役立つだけ
でなく、動物腸管への定着にも寄与すると考えられている。
また、アミノ酸だけでなく乳酸、コハク酸、ギ酸、水素ガスなど
腸内細菌によって供給される様々な有機酸を電子の供与体とし
て利用する27)。酸素供給が乏しい環境（嫌気的条件）では、フマ
ル酸や硝酸塩を還元力として利用し、生存することが知られて
いる28)。
代謝で取り出された電子伝達についても特徴があり、一般的

な細菌(大腸菌など)では、酸素が多い条件では高電位の伝達に
有効なユビキノン、酸素が少ない条件では低電位の伝達に有効
なメナキノンを使い分けているが、カンピロバクターはメナキノ
ンのみを利用し、低電位のドナー（ギ酸、水素ガスなど）から、効率
的に電子伝達を行うことができる29)。また、呼吸の最終段階であ
る電子受容体もユニークであり、カンピロバクター属は、近縁種
のヘリコバクター属、根粒菌などと同様に、大気中の酸素濃度よ
りもはるかに低い酸素濃度でも効率よく酸素を受け取ることが
できるcbb3型チトクロムc酸化酵素を利用しており、低酸素濃度
でも効率よく呼吸を行うことができる30)。
上記の点から、カンピロバクター属は動物腸管に供給される

糖質の競合を避け、腸管内に供給される、有機酸やアミノ酸、水
素やギ酸から効率よく電子を伝達し(メナキノン)、微好気条件に
適した呼吸（cbb3型）による独特な代謝によって他の腸内細菌と
の競合を避け、動物腸管内で生存していると考えられる。

4-3カンピロバクターの腸管病原性
カンピロバクター属菌は、他の食中毒の原因菌と比較してゲ

ノムサイズが小さく、典型的なIII型分泌装置（T3SS）や膜孔形成
毒素など、多くのグラム陰性菌で保有する明確な病原性遺伝子
をゲノム上に保有していない26)。そのため、病態形成のメカニズ
ムについては不明な点が多く残されている。カンピロバクター属
菌は細胞内寄生性を持たないことからサルモネラ属菌などのよ
うに上皮細胞内で増殖することはできない。しかし、これまでの
研究から、腸管上皮細胞への接着と侵入が炎症性サイトカイン
の分泌に関わっており、病態形成の足掛かりとして重要な役割を
果たすことが明らかとなっている31)。カンピロバクターは、宿主
上皮細胞の脂質ラフトに局在しているフィブロネクチンなどの細
胞外マトリックスに、上皮結合因子（CadF、FlpA）を介して接着
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する32)。細胞接着に引き続き,宿主細胞ではエンドサイトーシス
様の取り込み機構が働き、細胞膜が換入し、Campylobacter-
containing Vacuole （CCV）と呼ばれる小胞に包まれた状
態で細胞内に取り込まれる32)。本来であれば上皮細胞内に取り
込まれた細菌は、リソソームへと運ばれて細胞内で消化される
が、細胞内に取り込まれたカンピロバクターは、リソソームへの
輸送経路から逃れ、CCVのまま、細胞内で数日間生存するとさ
れている（図3）。細胞侵入についてはC. jejuni、C. coliでは鞭
毛の関わりが深い。鞭毛から分泌されエフェクタータンパク質
（Campylobacter invasion antigens：Cia）の分泌による宿
主細胞の細胞骨格の変化や、鞭毛運動によるムチン（構成因子の
フコース）に対する走化性・運動が、上皮細胞への侵入に働いて
いる32)。

また、カンピロバクター属菌では細胞膨化致死毒素
（Cytolethal Distending Toxin; CDT）の遺伝子が高確率で
コードされている。CDT毒素もまたIL-8の産生を促し、宿主上皮
細胞の細胞周期を停止させ、アポトーシスを誘導することが知ら
れており、病原性に関与すると考えられている。
C. jejuni、C. coliのように食中毒の原因菌では、ごく一部の
株でType IV secretion system（T4SS）を保有しており、腸管
上皮細胞への侵入などを高めることが報告されている。しかし、
ほとんどの株はT4SSを保有していないことから、病原性の増強
因子ではあるが、主要病原因子ではないと考えられている。一方
でC. fetusでは、T4SSの保有率が高く、Ficドメインタンパク質を
輸送し、宿主細胞機能に影響すると考えられているが、病態形成
との関わりは明らかになっていない33)。
カンピロバクターのLOSは、一般的なグラム陰性菌が持つLPS

よりも糖鎖が短く、末端糖鎖構造が宿主細胞のレクチン受容体
や糖鎖結合タンパク質に認識されやすいため、細胞接着に関与
すると考えられている。また、LOSは宿主のToll様受容体（TLR4）
を活性化し、炎症シグナルの活性化にも加担することが知られて
いる。特に、LOSの糖鎖末端のシアル化は病原性との関わりが深
く、糖鎖末端がシアル化された株では、細胞侵入性やギラン・バ
レー症候群への移行割合が高いことが知られている34)。
上記のようにカンピロバクター属菌は、小さなゲノム上に明確

な“病原因子”を保有しておらず、様々な因子を複合的に作用させ
ることで病原性を発揮していると考えられている。

05まとめ

カンピロバクターは、酸素分圧や胆汁、栄養競合など多くの障
壁を、その巧みな特性で乗り越えて動物腸管に辿り着き、潜み、
暮らしていることが理解できる。
動物腸管から漏出した菌は、ヒトにとって感染症の大きなリス

クであり脅威となる。現在流行しているカンピロバクター感染を
減少させるためには、単に食肉の拡散予防と殺菌処置の対策を
行うだけでは不十分であり、ワンヘルスの視点からの対策が必要
となる。
今回、『ヒト・動物・環境』をテーマに、現在明らかにされている

ことを中心に紹介し、カンピロバクターの特性との関連性から、
『ヒト・動物・環境』それぞれの分野で抱える問題点や明らかにす
るべきこと、必要な対策が見えてきた。今後、さらに『ヒト・動物・
環境』それぞれの分野において調査・研究結果が蓄積すること
で、ワンヘルスの観点からカンピロバクター食中毒の抜本的な
対策が発明されることが期待される。

図3 カンピロバクターの上皮細胞侵入・生存機構
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01はじめに

大腸菌（学名：Escherichia coli）は温血動物の消化管に常
在する腸内細菌科の一種であり、ヒトの腸内では総細菌数の約
0.1％（概ね0.01〜1％の範囲）を占めている1)。その多くは非病
原性であるが、一部の株は病原性に関わる遺伝子を外部から獲
得することによって病原大腸菌となり、ヒトや動物に対して腸管
内あるいは腸管外で感染症を引き起こす。また、明確な病原因子
を持たない大腸菌が日和見感染を引き起こす場合もある。この
ような大腸菌感染症の予防策や治療法を検討するためには、流
行している系統やクローンを特定し、その病原性、発症メカニズ
ム、有効な抗菌薬の種類を理解するとともに、その分布や感染経
路を明らかにすることが重要である。本稿では、大腸菌のワンヘ
ルスアプローチに用いられてきた代表的な型別法を概説し、疫
学研究における役割とそこから得られた知見の一部を紹介する。

02大腸菌の基本的な型別法

大腸菌はグラム陰性・通性嫌気性の桿菌であり、運動性を有
する株と有しない株が存在する。生物分類学的には、Bacteria
ドメイン、Pseudomonadota門、Gammaproteobacteria
綱、Enterobacterales目、Enterobacteriaceae科（腸内細
菌科）、Escherichia属に分類される。原核生物の学名デー
タベース（List of Prokaryotic names with Standing in 
Nomenclature：LPSN）によると、現在、Escherichia属には表1
に示す7種が認められている。近年、E. albertiiやE. fergusonii
による食中毒事例が散発しており、大腸菌以外の一部菌種につ
いても公衆衛生上の注意が必要となっている2, 3)。これらについ
ては本稿では詳述しないため、関心のある読者は既報の論文や
総説を参照されたい。
本章では、これまで疫学調査や研究現場で広く用いられてき

型別法 分子疫学大腸菌

宮崎大学農学部農学部門動植物資源生命科学領域 教授
Unit of Animal and Plant Biosciences, Faculty of Agriculture, University of Miyazaki (Professor)

井口 純
Atsushi Iguchi

Escherichia coli typing methods and their application 
to One Health approaches

大腸菌の型別法と 
ワンヘルスアプローチへの応用

受理日：2026年2月9日

表1 Escherichia属に含まれる7種
種名 提案年 備考
E. coli 1895 代表種、1919年にE. coliとして再命名、K-12；代表的な実験用大腸菌の系統株

E. hermannii 1982 黄色色素を産生

E. fergusonii 1985 生化学性状がE. coliと極めて類似、一部が易熱性エンテロトキシンを産生、ヒト下痢症に関与

E. albertii 2003 生化学性状がE. coliと類似、多くがLEEを保有し一部がStx2fを産生、ヒト下痢症に関与

E. marmotae 2015 旧系統名・cryptic clade Vに相当

E. ruysiae 2021 生化学性状がE. coliと極めて類似、旧系統名・cryptic clade III/IVに相当

E. whittamii 2021 生化学性状がE. coliと極めて類似、旧系統名・cryptic clade IIに相当
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た代表的な4種類の型別法について、それぞれの分類原理と疫
学的意義を概説する。

2-1. 病型（pathotype）
大腸菌が保有・発現する病原因子や、それによって引き起こ

される病態の違いに基づく分類が病型である。大きく下痢原性
大腸菌（diarrheagenic E. coli：DEC）と腸管外病原性大腸菌
（extraintestinal pathogenic E. coli：ExPEC）の2つに大別
される。
DECでは主要な6種類の病型が知られており、それぞれにつ

いて発症メカニズムや関与する主要遺伝子が明らかにされてい
る（表2）4)。近年では、判定の整合性と迅速性の高さから、病原因
子をコードするマーカー遺伝子の保有状況が病型判定の根拠と
して用いられている。例えば、感染症法において三類感染症に分
類される腸管出血性大腸菌感染症の届出基準では、分離株にお
ける「毒素産生の確認」または「毒素遺伝子の検出」が判断要件と
されている。

一方、ExPECはその臨床像に基づき、尿路病原性大腸菌
（uropathogenic E. coli：UPEC）や新生児髄膜炎大腸菌
（neonatal meningitis E. coli：NMEC）などに区別される。
ExPECでは、線毛などの接着因子、鉄獲得系、莢膜などの腸管外
環境への適応因子が複合的に病原性に関与し、これらを併せ持
つ特定系統の存在も知られている（表3）。DECのように発症を
決定づける単一の決定因子は存在せず、これらの関連遺伝子は
常在菌からも高頻度に検出される。そのため、ExPECは基本的に
日和見細菌としての性格を有しており、常在菌との明確な区別は
困難であると考えられている。
病型は、臨床診断および感染症法上の判断に直結する点で重

要である。

2-2. 血清型（serotype）
菌体表面に発現する抗原構造の免疫学的差異に基づく分類が

血清型である。表4に示すように、LPSのO抗原糖鎖（O抗原）、鞭
毛を構成するフラジェリン（H抗原）、莢膜（K抗原）、線毛（F抗原）

表3 腸管外病原性大腸菌に見られる病原性因子

機能 役割 代表的な遺伝子
付着因子 宿主組織への定着 fimH（I型線毛）, pap（P線毛）, sfa（S線毛）, afa（非線毛付着因子）

鉄獲得因子 宿主内生存（シデロフォア*） ent（enterobactin）, iuc/iut（aerobactin）, iro（salmochelin）, ybt/fyuA（yersiniabactin）

毒素因子 組織障害・侵入 hlyA（α-ヘモリジン）, cnf1（細胞毒素）, sat（セリンプロテアーゼ）, ibe（侵入因子）

抵抗因子 免疫等回避 kps（莢膜）, neu（K1莢膜）, ompA（外膜タンパク、付着や抵抗性に関与）, ompT（外膜タンパク、血清抵抗性に関与）, 
iss（外膜タンパク、血清抵抗性に関与）

*鉄（Fe³+）を獲得するために分泌される低分子化合物で、生育に必要なFe³+と強力に結合（キレート）

表2 下痢原性大腸菌の主要な病型とマーカー遺伝子

病型 主なマーカー遺伝子 特徴
腸管毒素原性大腸菌 
ETEC (enterotoxigenic E. coli ) elt（易熱性腸管毒）, est（耐熱性腸管毒） コレラ様症状

腸管病原性大腸菌 
EPEC (enteropathogenic E. coli ) eae（インチミン；LEEのマーカー遺伝子） A/E病変形成

腸管出血性大腸菌 
EHEC (enterohemorrhagic E. coli ) stx1（志賀毒素1型）, stx2（志賀毒素2型） 出血性腸炎、HUS

腸管凝集性大腸菌 
EAEC (enteroaggregative E. coli ) aggR（付着線毛等の発現調節因子） 凝集性付着

腸管組織侵入性大腸菌 
EIEC (enteroinvasive E. coli ) ipaH（侵入因子） 赤痢様症状

分散接着性大腸菌 
DAEC (diffusely adherent E. coli ) afaE, draE（いずれも非線毛性付着因子） 分散性付着

表4 大腸菌の菌体表層抗原の種類と特徴

抗原名 抗原本体 分類名 種類* コード遺伝子
O抗原 外膜上に発現したLPSのO抗原糖鎖部分 O血清群 O1~O188 多数の遺伝子が関与（rfbは遺伝子座の名称）

H抗原 鞭毛繊維を構成するフラジェリン（タンパク質） H型 H1~H56 fliC

K抗原 菌体を覆う莢膜多糖 - K1~（100種類程度）** kpsなど

F抗原 線毛 - F1~F41** 多くがchaperone–usher型

*欠番（O血清群の場合は亜型）を含む
**K88莢膜抗原型はF4線毛抗原型、K99莢膜抗原はF5線毛抗原型に再分類されたが、旧名称が定着していたため、現在でもK88やK99（いずれも線毛）が使用されている
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などが標的となり、免疫血清との凝集反応によって判定される。
大腸菌では、特にO血清群（O-serogroup）とH型（H-type）の組
み合わせを血清型（serotype）と呼んでいる。血清型別の基盤
となるスキームは1977年にØrskovらによって報告され（O1～
O164）、流行調査や集団感染事例の解析指標として用いられて
きた5)。現在、大腸菌の血清型はデンマーク国立血清学研究所に
よって管理されており、O1～O188のO血清群とH1～H56のH
型が定義されている。
DECでは血清型と病型の間に一定の相関が認められる。例え

ば、腸管出血性大腸菌（enterohemorrhagic E. coli：EHEC）
ではO157、O26、O111、O103、O121、O145などがスク
リーニングの対象として用いられている。また、腸管病原性大
腸菌（enteropathogenic E. coli：EPEC）では、O55、O86、
O111、O119、O127などの特定O血清群が病型の代理指標と
して用いられた時期もあった。しかし、これらのO血清群であって
もDECに該当しない（マーカーとなる病原遺伝子を保有しない）
株や、逆に他のO血清群であってもDECに該当する株が存在す
る。したがって、血清型の情報はあくまでも補助的な指標であり、
DECの確定には病型の確認が必須である。
血清型は、集団感染の初動対応やスクリーニング指標、それぞ

れの病型における流行型指標として有用である。

2-3. 系統群（phylogroup）
大腸菌の進化的系統を大まかに区分した分類が系統群であ

る。1990年、Herzerらは多座位酵素電気泳動法（multilocus 
enzyme electrophoresis：MLEE）を用いて、大腸菌集団内に
系統群構造が存在することを報告した6)。その後、Clermontら
はゲノム情報を基に体系的な群別を行い、2013年には7系統
に分類可能な4遺伝子（chuA、yjaA、TspE4.C2、arpA）の有無
に基づくPCR法を提案した7)。現在では、少なくとも8種類の系
統群（A、B1、B2、C、D、E、F、G）が認められている8)。一般に、A
系統はヒト常在菌、B1系統は家畜や野生動物由来株、B2系統は
ExPECに関連すると報告されている。
系統群は、宿主適応や進化的背景を俯瞰するための指標と

なる。

2-4. 配列型（sequence type）
遺伝子上に蓄積された一塩基多型（single nucleotide 

polymorphism：SNP）に基づく分類が配列型である。保存性の
高い複数の遺伝子（いわゆるハウスキーピング遺伝子）を選択
し、それぞれのアレル（同一遺伝子に存在するSNPレベルでのバ
リアント）に通し番号（sequence type：ST）を付してカタログ化
した手法がMLST（multilocus sequence typing）である。この
カタログを継続的に更新・管理し、誰もが参照可能なデータベー
スとして公開することで、グローバルに共有可能な分子疫学手
法となる。また、アレルの相違に基づく配列比較によって株間の
近縁度を評価できる点も、本手法の特徴である。MLSTは1998
年に髄膜炎菌（Neisseria meningitidis）で提案され、その高い
分類能と汎用性からさまざまな病原菌へと普及した9)。大腸菌に
おいても複数のMLSTスキームが提案されてきたが、現在では
Achtmanらが提案した7遺伝子（adk、fumC、gyrB、icd、mdh、
purA、recA）それぞれの内部領域（計3,423 bp）を標的とする
手法が広く用いられている。
配列型は、国際的な分子疫学解析において中核的な役割を果

たしている。

03ゲノム時代の包括的細分類

2007年に次世代シーケンサーが登場して以降、ゲノム配列
決定に要するコストおよび時間は飛躍的に改善し、細菌の全ゲノ
ム配列の取得は比較的容易となった。さらに、カテゴリーごとに
整理された遺伝子セットとゲノム配列との相同性検索を行うこと
で、ゲノム中に含まれる標的遺伝子の有無やSNPに基づく型別
が可能となっている。このようなゲノム情報に基づく解析は「in 
silico（インシリコ）タイピング」と総称される。全ゲノム解析の最
大の利点は、従来独立して行われてきた複数の型別法を、単一
データから包括的かつ高解像に評価できる点にある。
前述した4種類の型別法についても、それぞれの標的遺伝

子情報がデータベース化されており、コマンドラインベースの

表5 大腸菌の型別に使われる代表的なWebベースツール

型別 ツール・データベース名 目的 URL
病型 VirulenceFinder 病原性関連遺伝子の検出 https://cge.food.dtu.dk/services/VirulenceFinder/

血清型 SerotypeFinder 血清型（O:H）の推定 https://cge.food.dtu.dk/services/SerotypeFinder/

系統群 ClermonTyping 系統群や種の決定 http://clermontyping.iame-research.center/

配列型 EnteroBase 進化系統の比較 https://enterobase.warwick.ac.uk/
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解析環境やWebベースのツールを利用することで、迅速に型
別結果を得ることができる。代表的なWebツールを表5に示
す。VirulenceFinderでは、DECおよびExPECに関連する病
原性関連遺伝子が整理されており、対象株がどのような遺伝
子レパートリーを保有しているかを評価することができる10)。
SerotypeFinderでは、O抗原およびH抗原をコードするマー
カー遺伝子（それぞれwzx/wzy/wzm/wzt遺伝子およびfliC
遺伝子）が収載されており、血清型の推定が可能である11)。
ClermonTyping では、大腸菌内の基本7系統（A～F）といく
つかの大腸菌近縁系統（cryptic clade）などを判定することが
できる12)。さらに EnteroBase では、従来の7遺伝子に基づく
MLSTに加え（2025年12月現在、18,410種類のSTが登録）、全
ゲノム配列を用いたcore genome MLST（cgMLST：対象遺伝
子数2,523）やwhole genome MLST（wgMLST）といった、極
めて解像度の高い解析手法が提供されている13)。

04細分類されるEHECと臨床症状の関係

本章では、ヒト・動物・食品環境を横断して監視されている
EHECを例に、型別情報が本菌の理解にどのように貢献してい
るかを示す。志賀毒素（Shiga toxin：Stx）を産生する大腸菌は
EHECと称され、食品を介した集団感染事例が毎年報告されて
いる。主な臨床症状は下痢、腹痛、血便であり、重症例では急性
腎不全などを伴う溶血性尿毒症症候群（hemolytic uremic 
syndrome：HUS）を続発することがある。StxはStx1とStx2に大
別され、両者のアミノ酸配列の相同性は約60%である。EHEC
は、Stx1またはStx2のいずれか一方、あるいは両方を産生する。
感染症法において、EHEC感染症は無症状保菌者を含むすべ

ての感染者が届出の対象となっている。国内では年間約3,000
〜4,000件の届出があり、地方衛生研究所および国立感染症研
究所において分離株の多くが詳細に型別されている。その結果
は、国立健康危機管理研究機構・国立感染症研究所が発行する
「病原微生物検出情報（IASR）」に毎年公表されている。日本の
ように広域かつ体系的にEHEC分離株の特徴を解析・公開して
いる国は他に例がなく、貴重な疫学研究基盤となっている。直
近3年間（2022〜2024年、n=5,344）のデータを基にまとめる
と、ヒト感染者由来EHECのO血清群はO157が全体の約 6 割
を占め、次いで O26、O103、O111が続く（図1）。O血清群上
位10群のうち、O157、O26、O103、O111、O121、O145で
は有症者率が49〜89%、血便発症率が17〜53%と高いのに
対し、O91、O115、O146、O8では有症者率が5〜21%、血便
発症率が0〜2%にとどまり、O血清群間で病原性に大きな差が
認められる（図2）。EHECの高病原性には、腸管上皮細胞への密
着および病変形成に関与するIII型分泌系が重要であり、O157
を含む前者のO血清群株はいずれもIII型分泌系をコードする

LEE（locus of enterocyte effacement）と呼ばれる遺伝子群
（マーカー遺伝子はeae）を保有している。一方、後者のO血清
群株はLEEを保有していない。このような背景から、EHECのO血
清群情報は病原性の強弱を推定する指標の一つとして利用可能
である。

EHEC O157（n=3,112）に注目して、細分類と臨床症状との
関連についても検討した。Stx遺伝子（stx1とstx2）の保有パター
ンは、stx1単独陽性株が2.5%、stx2単独陽性株が42%、stx1/
stx2両陽性株が55.5%であった。血便発症率はそれぞれ43%、
45%、54%と有意差は認められなかったが、HUS発症率はstx2 
単独陽性株（2.22%）がstx1/stx2両陽性株（0.58%）に比べて
有意に高かった（図3）。H型別では、運動性を有するH7が89%、
運動性を欠くH-（マイナス）が11%を占めた。H7株における血
便およびHUSの発症率（それぞれ53%と1.57%）は、H-株（それ
ぞれ37%と0%）よりも有意に高かった（図3）。鞭毛による運動性
は、腸管内の粘液層を通過して上皮細胞へ到達する過程に重要
であると考えられており、EHEC O157感染症の重症化にも影響
を及ぼしている可能性が示された。

図1 国内ヒト感染者由来EHECのO血清群分布（2022~2024, n=5,344）

国立健康危機管理研究機構 感染症情報提供サイト内
腸管出血大腸菌検出例の血清型別臨床症状
（2022~2024）を基に作成

図2 O血清群別での臨床症状の違い（2022~2024）

国立健康危機管理研究機構 感染症情報提供サイト内
腸管出血大腸菌検出例の血清型別臨床症状
（2022~2024）を基に作成。 *LEE保有O血清群
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EHEC O157は系統群Eで配列型ST11に分類されるが、全ゲ
ノム配列に基づくSNP解析により、さらにクレード1からクレード
9までの進化系統群に細分化される14)。クレード間で病原性に差
が認められ、HUS患者由来株はクレード6またはクレード8に属す
ることが多い15)。また、クレード8は他のクレードと比較してStx2
の産生量が多いことが報告されている16)。一方、クレード7は無症
状保菌者由来株に多いことも知られている15)。
EHEC の主要な保菌宿主は家畜牛である。調査方法や時期に

よって差はあるものの、Stx 遺伝子を標的としたPCR法を用いた
調査では、30〜70%程度の飼養牛から EHEC が検出される。
一方、O157に限定した場合、その検出率は数%〜10%程度に
低下する17)。すなわち、ウシはO157以外の多様なO血清群に属
するEHECを高い割合で保菌している。ウシ由来EHECの主要な
O血清群としてはO113、O116、O130、O174などが知られて
いる。いずれもLEE陰性でヒトからは毎年数株程度しか分離され
ず、その多くは無症状保菌者由来であることから、ヒトに対する
病原性は比較的低いと考えられている。

05ExPEC O25-ST131

本章では、世界規模で拡散し、薬剤耐性の観点から深刻な問
題となっているExPEC O25-ST131を取り上げる。当クロー
ンは主に尿路感染症や敗血症患者から分離され、その一部は
基質特異性拡張型β-ラクタマーゼ（extended-spectrum β
-lactamase：ESBL）を産生することにより、第3世代セフェム系抗
菌薬などに耐性を示す。このExPECは血清型O25:H4、系統群
B2、配列型ST131に分類される。O25にはO抗原合成遺伝子群
の一部組換えによって糖鎖構造の異なるO25aとO25bが存在

するが、当クローンはO25b を発現することからO25b-ST131
と呼ばれることもある。さらに、ST131はI型線毛をコードする
fimH遺伝子のアレル型（H22、H30、H35など）に基づいて細分
類されており、当クローンはfimH30（H30）に属することが明ら
かとなっている18)。ゲノム情報に基づく進化解析から、薬剤感受
性のH30クローンを祖先として、フルオロキノロン耐性を獲得し
たサブクローンH30-Rが出現し、さらにESBL遺伝子blaCTX-M-15を
保有するプラスミドを獲得したH30-Rxへと派生したと考えられ
ている19)。
ExPEC O25-ST131による腸管外感染症は、健常者の消化

管内に常在する本菌が内因性感染を起こすことで発症すると考
えられている。国内外の調査において、ESBL産生 ExPEC O25-
ST131は健常者の便から数%の頻度で検出されており、一部の
健常者の消化管内に持続的に定着していることが示唆されてい
る20)。さらに、34世帯を対象としたST131保菌者の前向きコホー
ト研究では、一部の保菌者から高菌量のST131が継続して検出
され、研究期間中に世帯内の他者に伝播することが確認された
21)。このことから、無症状のST131持続保有者が、市中における
本菌の潜在的リザーバーになっていると示唆された。

06おわりに

病原大腸菌の感染リスク評価や対策の立案には、保菌宿主や
環境中において病原大腸菌がどのように維持され、いかなる経
路を介してヒトへと伝播して感染するのかを、ワンヘルスの視点
から理解することが不可欠である。全ゲノム解析によって得られ
る高精度な系統情報に、分離源、分離時期、宿主情報などの疫学
データを統合することで、病原大腸菌の出現および拡散のメカ

図3 EHEC O157におけるそれぞれの型での血便/HUS発症率（2022~2024, n=3,112、*P<0.05）
国立健康危機管理研究機構 感染症情報提供サイト内 腸管出血大腸菌検出例の血清型別臨床症状（2022~2024）を基に作成。
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ニズムが、より立体的に理解できると期待される。ただし、異なる
研究で分離された菌株は分離地や分離源もさまざまで、何かし
らの（場合によっては非常に強い）バイアスを持つことが予想さ
れる。したがって、公共DNAデータベースに登録されたゲノム情
報を利用する際には、それらが分離された背景や手法を十分に
精査した上での解析や考察が必要であると考える。一方、従来法
による病型や血清型の型別は、比較的短時間で結果が得られ、
多くの研究機関で判定可能であることに加え、分離株の特徴や
疫学的意義を直感的に理解・共有しやすい利点を有する。その
ため、今後も集団感染事例の早期探知や分離株の傾向把握を目
的としたスクリーニング手法として、実用的な役割を果たすと考
えられる。解析技術がいかに高度化しても、その出発点となる菌
株が分離されなければ、詳細な解析を行うことはできない。した
がって、検体から目的とする大腸菌を効率よく分離するための選
択培地や濃縮技術は、今後も疫学研究の基盤として重要である。
分離株とそれに付随する情報を継続的に収集・蓄積していく体制
を構築するためには、検査現場と研究現場が密接に連携するこ
とが求められる。
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キーワード解 説

ヒトと動物、それを取り巻く環境は相互につながっていて、「ヒトと動物の健康と環境の健全性は一つ」と捉え、これらを一体的に守っていくと
いう考え方。特に近年、薬剤耐性対策やヒトと動物の共通感染症対策等に関して、ワンヘルスの考えのもと各分野の関係者が連携した総合的
な取組みが求められている。

ワンヘルス（One Health）

感染症治療に使用される抗菌薬に耐性を持つ細菌のこと。薬剤耐性菌による感染症は使用できる抗菌薬が限られているため、治療が困難と
なる。そのため、薬剤耐性菌を拡げない対策と、発生させない対策をとる必要がある。薬剤耐性菌は抗菌薬の不適切な使用により出現しやす
くなるため、抗菌薬の適正使用が求められている。薬剤耐性菌は、ヒト臨床だけでなく、家畜や環境中からも検出されているため、様々な分野
で調査・対策が進められている。

薬剤耐性菌

動物からヒトに感染する病気の総称。人獣共通感染症とも言う。動物由来感染症は、世界保健機関（WHO）で把握されているだけでも200種
類以上ある。ヒトも動物も重症になる病気、動物は無症状でもヒトが重症になる病気、その逆など病原体によってその病態は様々で、近年世
界的な問題となっている。

動物由来感染症
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特 長

関東化学の酵素基質培地 クロモアガー™ シリーズ
コロニーの色調により簡便に目的の微生物をスクリーニング可能
微生物特有の酵素反応を利用しているため特異性が高い
色素の拡散や近接するコロニーの影響がほとんどない


