
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)。
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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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