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-第 1 号- 

腸管出血性大腸菌感染症・食中毒の発生状

況および分離菌株の疫学的解析成績 
（2015 年） 
 

東京都健康安全研究センター 微生物部 
食品微生物研究科 小西 典子 

 
 
2015 年（平成 27 年）の東京都における腸管出

血性大腸菌（EHEC）感染症の発生届出数は 355
名で、2014 年と比較して 7 名の減少であった（東

京都感染症発生動向調査）。このうち、東京都保菌

者検索事業および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く積極的疫学調

査の一環として、都内の病院、検査センターおよ

び保健所等で分離された菌株は、保健所を通じて

当センターに搬入された。それらの菌株について、

散発的集団発生（Diffuse outbreak：各地で発生し

ている散発事例が、実は同一の感染源・食品を原

因とする集団発生であること）の早期発見および

感染源を特定することを目的として、血清型別試

験、毒素産生性試験のほか、PFGE 解析および 14
薬剤（クロラムフェニコール（CP）、テトラサイ

クリン（TC）、ストレプトマイシン（SM）、カナ

マイシン（KM）、アンピシリン（ABPC）、トリメ

トプリム/スルファメトキサゾール（ST 合剤）、ナ

リジクス酸（NA）、ホスホマイシン（FOM）、ノ

ルフロキサシン（NFLX）、ゲンタマイシン（GM）、

セフォタキシム（CTX）、シプロフロキサシン

（CPFX）、オフロキサシン（OFLX）、スルフイソ

キサゾール（Su））を用いた薬剤感受性試験等の

疫学的性状解析を行った。 
 
１．2015 年分離株の特徴  
 2015 年に搬入された EHEC は 313 株であった。

分離株の血清群はO157が最も多く225株（71.9％）、

次いでO26が 46株（14.7％）、O111が 9株（2.9％）、

O121 および O145 が各 6 株（1.9％）、O91 が 4 株

（1.3％）等、10 種類の血清群に分類された。O 群

型別不能（OUT）は 11 株（3.5％）であった（表

1）。本年の特徴の一つは、O157 の VT1 単独産生

株が例年に比べて多く、O157 株全体の 4.9％を占

めていたことである。この点については後述する。 
 
２．集団事例の解析 

2015年に都内で発生したEHECによる食中毒は

4 事例であった。代表事例の概要は以下のとおり

である。 
1）バイキング形式の焼肉店が原因となった O157

食中毒事例 
 グループ 1：都内の高校生 29 名が 6 月 24 日に

バイキング形式の焼肉店を利用したところ、14 名

が 6 月 25 日から腹痛、下痢等の症状を呈した。患

者糞便 15 検体を検査した結果、9 名から O157
（VT2）が検出された。 
 グループ 2：6 月 24 日に同店を利用した 2 名中

2 名が胃腸炎症状を呈した。医療機関で検査を行

った結果、1 名から O157（VT2）が検出された。 
 グループ 3：6 月 26 日に同店を利用した友人 4
名が 6 月 27 日から腹痛、下痢等の症状を呈し、1
名から O157（VT2）が検出された。 
 同店の調理従事者 12 名の糞便検体を検査した

結果、1 名から O157（VT2）が検出された。グル

ープ 1～3 の共通飲食店はバイキング形式の焼肉

店のみであったが喫食日が異なること、調理従事

者からも O157 が検出されたことから分離菌株に

ついて疫学解析を実施した。その結果、薬剤耐性

パターン、PFGE 型が一致し、本事例は焼肉店を

原因とする食中毒であると決定された（図）。当該

焼肉店は、客が自ら自由に食材を盛り付けるとい

うバイキング形式で生肉等を提供しており、1 つ

の皿に生肉とそのままで食べる食材を一緒にのせ

ることがあった。またトングの使用が不適切であ

った可能性も考えられた。 
2）とんかつ屋を原因とした O157 食中毒事例 

7 月 25 日（昼食および夕食弁当）～7 月 26 日（昼

食および夕食）に都内のとんかつ屋を利用した 4
グループ 13 名中 6 名が 7 月 28 日から腹痛、水様

性下痢の症状を発症した。医療機関において、5
名の糞便から O157（VT1+VT2）が検出された（表

2）。分離菌株の PFGE 型、薬剤耐性パターンが一

致したことから、とんかつ屋の食事を原因とした

食中毒であると断定された。 
保健所の調査から、この店では調理器具と食材

の洗浄を同じシンクで行っており、特に共通の食

材として使用されていた千切りキャベツは、未消

毒のシンクに水を張り、その中で洗浄していたこ

とが判明した。さらに、豚肉、魚介類、野菜の下

処理でまな板の使い分けがされておらず、調理工

程中の消毒も不十分であったことから、本食中毒

事例の発生要因は、食材あるいはまな板を介した

二次汚染の可能性が考えられた。 
 
３．散発的集団発生が疑われた事例 
疫学的性状解析から散発的集団発生が疑われる

事例が 2 事例あった。その 1 事例の概要は以下の

とおりである。 
一般的にわが国で分離される O157 の毒素産生性

は VT1+VT2 株が最も多く約 70％、次いで VT2 単

独株が約 25％、VT1 単独産生株は数％未満である。

2015 年に分離された VT1 単独産生 O157 株は 11
株（4.9％）であった。そのうち 10 株は 7 月 10 日

～7 月 24 日に搬入された株で、いずれも非運動性

という特徴があった。全ての株は同一の PFGE 型、
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全て薬剤感受性株で一致していた（表 3）。患者に

は女性が多く、発症日は 7 月 6 日前後に集中して

いたことから、散発的集団発生の可能性が疑われ、

再度、保健所を通じて喫食調査等の詳細な調査が

行われた。その結果、数名についてはある系列店

のスーパーマーケットを共通に利用しているとの

情報が得られたが、関連を特定するには至らなか

った。しかし患者の発症日が近いこと、O157 の産

生毒素が VT1 と珍しい株であったこと、PFGE 型

が一致したこと等を考慮すると、共通の感染源を

原因とした散発的集団発生であった可能性が非常

に高いと考えられた。本事例は共通感染源の解明

までには至らなかったが、散発的集団発生をいち

早く発見し、感染源を特定することが、O157 食中

毒・感染症の拡大防止のために最も重要である。

 
 

表 1. ヒト由来腸管出血性大腸菌の血清群と毒素型（2015 年，東京都） 

VT1+VT2 VT1 VT2

O157 225 (71.9) 124 11 90

O26 46 (14.7) 9 37

O111 9 (2.9) 7 2

O121 6 (1.9) 6

O145 6 (1.9) 1 5

O91 4 (1.3) 1 3

O103 2 (0.6) 2

O166 2 (0.6) 2

O159 1 (0.3) 1

O165 1 (0.3) 1

OUT 11 (3.5) 1 3 7

合計 313 145 56 112

血清群 菌株数（％）
産生毒素

 
 

No.1 　　 ：患者（グループ 1）T-1509-2
No.2～11  ：患者（グループ 1）T-1509
No.12　　：患者（グループ 2）T-1509
No.13　　：散発事例 T-1506b

        O157：H7（VT2産生）

 
図 バイキング形式の焼肉店で発生した腸管出血性大腸菌 O157 

食中毒事例由来株の 

PFGE パターン（2015 年 6 月） 
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表 2. とんかつ屋を原因とした O157 食中毒事例患者発生状況（2015 年 7 月） 

グループ 1 2 3 4

喫食日 7月26日昼 7月26日昼 7月25日夜
7月25日昼

及び夜（弁当）

喫食者数 3名 3名 4名 3名

患者数 1名 2名 2名 1名

喫食食品 ヒレカツ定食 とんかつ定食
ヒレカツ定食
エビフライ定食

エビフライ定食

菌検出者数 1名 1名 1名 2名  

菌株：O157：H7（VT1+VT2 産生） 

PFGE 型：T-1522 

薬剤耐性パターン：CP，TC，SM，ABPC の 4 薬剤に耐性 

 

 

 

表 3. 2015 年に分離された EHEC O157（VT1 産生株） 

No 搬入日 搬入HC 発症 血清型 年齢 性別 関係 PFGE型

1 7/10 中野区 7/4 O157：NM 18 女 T-1506c

2 7/15 中野区 7/4 O157：NM 18 女 T-1506c

3 7/16 江戸川区 7/6 O157：NM 13 女 T-1506c

4 7/16 江戸川区 7/6 O157：NM 45 男 T-1506c

5 7/16 江戸川区 7/6 O157：NM 44 女 T-1506c

6 7/22 渋谷区 7/7 O157：NM 65 女 T-1506c

7 7/22 多摩小平 6/27 O157：NM 42 女 T-1506c

8 7/22 練馬区 7/6 O157：NM 58 女 T-1506c

9 7/22 江東区 7/4 O157：NM 13 女 T-1506c

10 7/24 練馬区 無 O157：NM 59 女 T-1506c

11 8/5 南多摩 無 O157：H7 32 男 T-1510e

同居

家族

 

菌株 No.1～10： 

  薬剤感受性試験：全て感受性 

  患者の発症日が非常に近く，PFGE 型も一致したことから散発的集団発生が疑われた。 
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-第 2 号- 
食肉から分離される薬剤耐性菌 
 

東京都健康安全研究センター 微生物部 
             食品微生物研究科 西野 由香里 

 
 

１．薬剤耐性菌について 

薬剤耐性菌とは、抗菌薬に耐性を持つ菌のこと

で、薬剤耐性菌を原因とした感染症に対し、抗菌

薬による治療効果が十分に得られないことが懸念

されている。近年、抗菌薬の不適切な使用による

薬剤耐性菌の増加が指摘されており、国際社会に

おいても大きな課題となっている。抗菌薬は医療

分野の他に、畜水産分野においても動物用医薬品

や飼料添加物に使用されており、食品を介した薬

剤耐性菌のヒトへの伝播の可能性も示唆されてい

る。 

こうした中、2015年5月に開催された世界保健機

関（WHO）の総会で「薬剤耐性（Antimicrobial 

Resistance，AMR）に関するグローバル・アクシ

ョン・プラン」が採択された。これを受けて2016

年4月に日本政府は「薬剤耐性（AMR）対策アク

ションプラン」を公表した。今後、ヒト、動物、

食品、環境等に関する薬剤耐性問題について、分

野横断的に取組（ワンヘルスアプローチ）を推進

していくことが求められる。 

当センターでは、食品由来の薬剤耐性菌の検査

や調査を実施している。今回、東京都内で流通す

る食肉から分離されたバンコマイシン耐性腸球菌

（Vancomycin Resistant Enterococci，VRE）とβラ

クタマーゼ産生大腸菌の検出状況について紹介す

る。 

 

２．バンコマイシン耐性腸球菌（VRE） 

VREは病原性が弱く、健常者への危害はほとん

どないが、感染防御機能の低下したヒトでは日和

見感染症を発症させることがある。本菌による感

染症は、感染症法において全数報告対象（五類感

染症）であり、感染症発生動向調査事業における

2015年の届出数は、東京都で2例、全国では66例で

あった。 

VREはVCM（バンコマイシン）耐性遺伝子の型

によりVanA、VanB、VanC型などに分類される。

このうち、VanAおよびVanB型はVCMに高度耐性

を獲得している。また、耐性遺伝子がプラスミド

上にあるため、水平伝播が起こりやすい。食肉中

のVREについては、VCMと交差耐性のあるグリコ

ペプチド系抗生物質アボパルシンが過去に飼料添

加用成長促進剤として家畜に使用されていたこと

から、VRE汚染との関連が指摘されている。1990

年代半ば以降、世界的にアボパルシンの家畜への

使用は禁止されたが、厚生労働省が1996から2000

年に行った食肉中のVRE汚染サーベイランス調査

では、輸入鶏肉からVanA型VREが検出されている。 

2009年から2015年に都内流通食肉における原産

国別のVRE検出状況を表1に示した。VanA型VRE

は、国産鶏肉353検体中1検体（0.3％）、輸入鶏肉

251検体中9検体（3.6％）より検出され、菌種は 

Enterococcus faecium（8株）、E. durans（1株）、

E. faecalis（1株）であった。分離されたVanA型

VRE10株のうち、9株はブラジル産鶏肉由来であっ

た。日本の輸入鶏肉を国別にみると、ブラジル産

が重量換算で約80％を占めており、今回の検査対

象輸入鶏肉もその割合に準じた。なお、2010年か

ら2012年には鶏肉に加え、牛肉162検体と豚肉107

検体についても調査を行ったが、牛肉や豚肉から

は、VanA型VREは検出されなかった1)。また、VanB

型VREは、東京都で実施した食肉検査では検出さ

れていない。 

 VanA型VRE 10株についてMIC測定を行った結

果、VCMのMIC値は、>256 μg/mlが8株、16 μg/ml

が1株、12 μg/mlが1株であった（表2）。テイコプ

ラニン（TEIC）においては、32 μg/mlが1株、16 μg/ml

が1株、<16 μg/mlが8株であり、2009年から2014年

に鶏肉から分離されたVanA型VRE10株のうち8株

がTEIC感受性株であった。従来、ヒトから分離さ

れたVanA型VREはVCM耐性、TEIC耐性と報告さ

れてきたが、近年、欧州やアジアでVanA型VRE

のTEIC感受性株が報告されている。これらTEIC

感受性株は、vanAの調節遺伝子であるvanSの変異

によるものとの報告がある2)。 

 

３．βラクタマーゼ産生大腸菌 

βラクタマーゼは、ペニシリンなどのβラクタム

環を持つ抗生物質を分解する酵素である。これま

でに、多くのβラクタム系抗菌薬が開発されてき

た一方、それらの薬剤に対する耐性菌が出現して

きた。現在、医療現場では、第三世代セファロス
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ポリン系薬剤が広く使用されている。基質特異性

拡張型βラクタマーゼ（extended-spectrum 

β-lactamase）（ESBL）やAmpC型βラクタマーゼ

（AmpC）は、それらの薬剤を分解することから、

ESBLやAmpC産生菌は、第三世セファロスポリン

系薬剤に対して耐性となる。また、βラクタマー

ゼ産生遺伝子がプラスミド上に存在する場合には、

同種間および腸内細菌科の異なる菌種間に伝達さ

れる可能性があり、その拡散が危惧される。  

2015年に都内で流通した食肉から分離された大

腸菌の薬剤感受性試験を行い、ESBLおよびAmpC

産生大腸菌の分布状況を調査した。 

鶏肉55検体（国産42検体、輸入13検体）、牛肉

46検体（国産19検体、輸入27検体）、豚肉49検体

（国産20検体、輸入29検体）について調査を行っ

たところ、鶏肉55検体、牛肉24検体（国産8検体、

輸入16検体）、豚肉32検体（国産16検体、輸入16

検体）から、計256株の大腸菌が分離された（表3）。 

分離された大腸菌株について薬剤感受性試験を

行った結果、ESBL産生大腸菌が国産鶏肉6検体か

ら6株、輸入鶏肉（ブラジル産）7検体から10株、

AmpC産生大腸菌が国産鶏肉1検体から1株、輸入

鶏肉（ブラジル産）1検体から1株分離された。分

離されたβラクタマーゼ産生菌18株について、ベ

ロ毒素、易熱性エンテロトキシン、耐熱性エンテ

ロトキシンの遺伝子の有無を確認したところ、す

べて陰性であった。しかし、βラクタマーゼ産生

遺伝子がプラスミ上に存在する場合は、下痢原性

大腸菌にも伝播する可能性があることから、今後

も動向に注視していく必要がある。 

 

以上の結果から、都内流通鶏肉にVREやβラク

タマーゼ産生大腸菌が存在することが確認された。

これらの菌は適切な加熱処理により死滅するため、

食肉は十分に加熱して喫食することや、食肉によ

り食品の製造、調理環境を汚染しないよう取扱い

に注意することが重要と考えられる。 

 

参考文献 

1) 西野由香里ら：日食微誌，33, 76-81, 2016. 

2) Hashimoto,Y. et al.: FEMS Microbiol. Lett., 185, 

247-254, 2000. 
 

 
 
 

表 1. VanA 型 VRE の検出率（2009 年～2015 年） 

国産 輸入 国産 (%) 輸入 (%)

2009 23 26 1 (4.3) 0

2010 31 23 0 1 (4.3)

2011 63 121 0 5 (4.1)

2012 112 21 0 1 (4.8)

2013 39 23 0 0

2014 53 19 0 2 (10.5)

2015 32 18 0 0

計 353 251 1 (0.3) 9 (3.6)

検出数
年度

検体数
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表 2. VanA 型 VRE の VCM および TEIC に対する MIC

VCM TEIC

2009 日本 E. faecalis >256 32

2010 ブラジル E. faecium 16 2

2011 ブラジル E. faecium >256 4

2011 ブラジル E. faecium >256 3

2011 ブラジル E. faecium >256 16

2011 ブラジル E. faecium >256 3

2011 ブラジル E. durans 12 0.047

2012 ブラジル E. faecium >256 0.75

2014 ブラジル E. faecium >256 3

2014 ブラジル E. faecium >256 2

鶏肉

検体の種類 分離年 原産国 菌種
MIC (μg/ml)

 
 

 

 

表 3. 食肉における β ラクタマーゼ産生大腸菌の検出数（2015 年） 

ESBL AmpC

国産 42 42 120 6 1

輸入 13 13 34 10 1

国産 19 8 20 0 0

輸入 27 16 27 0 0

国産 20 16 31 0 0

輸入 29 16 24 0 0

計 150 111 256 16 2

菌株数

βラクタマーゼ産生

大腸菌株数

牛肉

豚肉

原産国 検体数
大腸菌

陽性検体数
検体の種類

鶏肉
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-第 3 号- 

都内における麻しん患者発生状況について 
（2016 年 4 月～12 月） 
 

東京都健康安全研究センター 微生物部 

ウイルス研究科 鈴木 愛 
 
 
麻しんはパラミクソウイルス科に属する麻しん

ウイルスを原因とする熱性発しん性疾患で、10日

～14日の潜伏期間のあと、発熱、咳嗽、結膜炎等

のカタル症状を呈する。一時解熱した後に再度発

熱し、麻しん特有の発しんや口腔内粘膜にコプリ

ック斑が出現する。麻しんウイルスの感染力は極

めて強く、感受性を有する人が飛沫感染等で曝露

を受けると約90％以上が感染するといわれてい

る。一方、免疫は持っているが不十分な人が麻疹

ウイルスに感染した場合、軽症で非典型的な麻疹

を発症することがある。このような場合を「修飾

麻疹」と呼び、潜伏期の延長、高熱は出ず、発熱

期間は短く、コプリック斑は出現しない。このよ

うな症状の差異に関わらず、麻しんの診断には

PCR法を用いた遺伝子検査が有効である。 

わが国における麻しんワクチンには生ワクチン

が使用され、定期予防接種は2006年度から1歳代

（第1期）と小学校入学前1年間（第2期）に接種

する2回接種制度が始まり、2008年度から2012年

度の5年間に限定して、中学1年生と高校3年生相

当の年齢の人に2回目の接種が導入された（第3

期・第4期）。 

日本土着型とされていた麻しんウイルスD5型

は2010年の千葉県における報告が国内最後とな

り、予防接種率の向上、適切なサーベイランス体

制の構築等による検査率の向上が評価され、2015

年3月には世界保健機関西太平洋地域事務局によ

り麻しんの排除状態にあることが認定された。今

後も排除状態を維持していくためには、国内で報

告される麻しんウイルスの遺伝子型を決定し、監

視していく必要がある。 

2016年7月末、千葉県内において麻しんウイル

スD8型集団感染が発生し、疫学的関連のある13

例の感染事例が確認された。また、8月には関西

国際空港勤務者を含むH1型集団感染が発生し、

33例の感染事例が報告された。この集団感染は、

麻しん排除が認定された後では最大の感染規模と

なった。 

国立感染症研究所発表の国内の麻しん患者報告

数（麻しんと診断され、医師による届出が行われ

た報告数）を見ると、2016年4月～7月までは月あ

たり10件に満たない程度だったが、この2例の集

団感染の影響で8月の報告数は60件となり急増し

ている（図1）。同時期に厚生労働省から麻しん

の広域的発生に関する通知が出たこともあり、当

センターへの麻しん疑い例の検体搬入数は、9月

に最多となる66件であった（図2）。千葉県にお

ける集団感染は9月24日に、関西空港における集

団感染は9月29日にそれぞれ終息宣言が出され、

10月の18件を最後に当センターへの関連検体の

搬入はない。 

2016年4月～12月までの間、当センターには計

141件の麻しん疑い例の検体が搬入され、18件が

陽性となった（ワクチンタイプ1件を除く）。検

出された麻しんウイルスの遺伝子型は、D8型が16

件、H1型が2件であった。麻しんウイルス陽性と

なった患者18人の年齢別割合は、21～30歳が最も

多かった（図3）。 

陽性例18人はその疫学的背景から次の3つのグ

ループに分類することができた。 

①発症前に海外渡航歴があるもの、あるいは外

国人旅行客、②関西空港集団感染に関連する患者

との接触歴が推定されたもの、③前述2つにあて

はまらないもの、である。 

①に分類された事例は最多の13人で、患者の渡

航先はインドネシアが最も多く7人（うち4人が旅

行中のインドネシア人）、香港・マカオが2人、

タイが2人、スイス・ドイツが1人、シンガポール

が1人であった。わが国においてインドネシアに

関連する麻しん患者の報告は多く、2016年の国内

麻しん報告患者131人のうち海外渡航歴があるの

は34人で、そのうち16人（インドネシア人4人含

む）の渡航先がインドネシアであった1)。インド

ネシアでは2回の麻しん予防接種制度が導入され

ているが、接種率は80％前後と報告されており、

麻しんウイルスの感染力や未接種者を考慮すると

年間数十万件程度の麻しんの流行が継続している

可能性が指摘されている2)。 

②に分類された事例は3人で、麻しんウイルス

H1型が検出された2人は関西空港集団感染の患者

と大規模ライブイベントでの接触歴が認められた。
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またD8型が検出された1人は別の関西空港関連患

者に接触したことが確認され、前述の2人とは異

なる感染経路が考えられた。③に該当した2人に

は海外渡航歴や麻しん患者との接触歴はなかった。 

麻しんウイルス陽性患者18人（ワクチンタイプ

1件を除く）の予防接種歴は、接種歴不明が半数

以上を占め、次いで1回接種、接種無しとなり、2

回接種済みの患者はいなかった。 

19人から検出された麻しんウイルスについてN

遺伝子領域450bpを用い、分子系統樹解析を行っ

た結果（図4）、D8型が検出された16件について

は8件が千葉県集団感染事例の塩基配列と解析領

域では100％一致した。この8件のうち、発症前に

海外渡航歴があるものは6件（うち外国人が1件）

であり、渡航歴のある患者と接触した国内感染が

1件、どちらにも該当しない1件があった。いずれ

の患者も千葉県集団感染事例と疫学的な関連を見

つけることはできなかった。 

H1型の2件は、関西空港集団感染事例の塩基配

列と解析領域では100％一致し、この集団感染の

第1例患者と明らかな接触歴が認められている。 

国土交通省の発表によれば、2015年に出国した

日本人は1621万人であり、海外への渡航は今や特

別なことではない。また、2020年に東京オリンピ

ックを控え、多くの外国人旅行客の入国も予想さ

れる。麻しん排除状態を維持していくためにも、

都内における麻しんウイルスの動向を注視してい

く必要がある。  

 

 

参考文献 

1) IASR, 2016 年 麻疹ウイルス分離・検出速報, 
遺伝子型別内訳一覧,  
https://www.niid.go.jp/niid/images/iasr/rapid
/meas/genotype/mv2016_20170227.pdf 

2) 駒瀬勝啓ら, IASR, 37, 67-68, 2016.

 
 
 

 

 
図 1. 国内麻しん患者報告数比較（2016 年度） 
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図 2. 都内における麻しん疑い患者検体搬入数（2016 年） 

 

 

 
図 3. 都内における麻しん検査陽性患者年齢別割合（n=18） 

(2016 年 4-12 月) 
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-第4号- 

カルバペネム耐性腸内細菌科細菌にお

けるβラクタマーゼ遺伝子保有状況 

（2015 年 10 月～2017 年 3 月） 
 

東京都健康安全研究センター 微生物部 

病原細菌研究科 久保田 寛顕 
 
 

2016年（平成26年）9月の感染症法改正に伴

い、「カルバペネム耐性腸内細菌科細菌（CRE）

感染症」が5類全数把握疾患として指定された。

この改正に合わせ、東京都健康安全研究セン

ター（以後、当センター）では2015年10月か

ら積極的疫学調査事業としてCREについて菌

株確保の事業を開始した。本事業では、

Enterobacter 属（E. cloacae、E. aerogenes 等）

ついては基幹定点医療機関（25機関）のみに

対して、その他の菌種についてはすべての医

療機関に対して菌株確保の協力を依頼してい

る。  

2015年10月から2017年3月までの間に124株

のCREが確保された（表1）。Enterobacter 属

は基幹定点医療機関からのみ確保しているに

もかかわらず最も多く、次いでKlebsiella 

pneumonia（肺炎桿菌）を含むKlebsiella 属、

Escherichia coli（大腸菌）が多くを占めてい

た。これら確保したCRE株については、主に

病原体検出マニュアル（国立感染症研究所；

http://www.niid.go.jp/niid/ja/labo-manual.html）

に基づいたβラクタマーゼ遺伝子の検出（PCR

法）を行い、医療機関にその結果を報告して

いる。  

2017年3月までに確保したCRE株（10菌種、

124株；表1）についてβラクタマーゼ遺伝子

の種類を調べた結果、 IMP-1型のカルバペネ

マーゼ遺伝子を保有する株が特に多く検出さ

れた（表2）。また、菌種によって検出される

βラクタマーゼ遺伝子には特徴があることが

判明した（表3）。これらの遺伝子保有状況に

ついて菌種ごとに比較すると、P. mirabilis（2

株）やP. rettgeri（1株）のような供試株数が

少ない菌種を除いた場合、E. aerogenes（19

株）やS. marcescens（8株）からはβラクタマ

ーゼ遺伝子が検出されることがほとんどなか

った。この2菌種についてはβラクタム薬に対

する自然耐性を示すことが知られており、β

ラクタマーゼ遺伝子を持っていなくとも感染

症法におけるCRE感染症の届出基準（MEPM、

あるいは IPMとCMZに対するMIC値、もしく

は感受性ディスクの阻止円径）を満たしてい

たと考えられた。  

一方、感染時に重症化傾向がみられる菌種

とされるE. coli やK. pneumoniae では、βラク

タマーゼ遺伝子が高頻度に検出された。これ

ら2菌種においては1株から複数のβラクタマ

ーゼ遺伝子が検出されることも多く（表4）、

E. coliでは3遺伝子、K. pneumonia では4遺伝

子を同時に持つ株も存在した。さらに、E.coli

におけるCTX-M-1 groupとCTX-M-9 group（4

株）や、K. pneumonia におけるSHV型と IMP-1

型（14株）といった、比較的同時に検出され

やすい組み合わせも見られた。  

腸内細菌科細菌に属する菌株の間では、各

種のβラクタマーゼ遺伝子がプラスミドを介

して伝達されると考えられている。このよう

な遺伝子の伝達過程において、ひとつのプラ

スミド上に複数の遺伝子が含まれていた場合

では、一度に多種類の遺伝子が受け渡しされ、

結果として薬剤耐性を顕著に強化してしまう

可能性が考えられる。このようなことから、

今後も引き続きCREにおけるβラクタマーゼ

遺伝子の保有状況については注視していく必

要がある。  
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表 1 積極的疫学調査で確保した CRE 株（2015 年 10 月～2017 年 3 月） 

株数

(ア) Enterobacter aerogenes 19

(イ) Enterobacter cloacae 17

(ウ) 上記以外のEnterobacter 属 16

(エ) Klebsiella pneumoniae  （肺炎桿菌） 29

(オ) Klebsiella oxytoca 6

(カ) Escherichia coli  （大腸菌） 18

(キ) Citrobacter freundii 8

(ク) Serratia marcescens 8

(ケ) Proteus mirabilis 2

(コ) Providencia rettgeri 1

124

菌種

合計
 

 
 

 
表2 CREから検出されたβラクタマーゼ遺伝子（全菌種） 

βラクタマーゼ分類 遺伝子
検出数
（回）

TEM型 24

SHV型 29

CTX-M-1 group 15

CTX-M-2 group 7

CTX-M-9 group 13

NDM型 4

IMP-1型 48

IMP-2型 1

VIM-2型 0

KPC型 0

OXA-48型 1

MOX型 0

DHA型 2

ACC型 0

CIT型 7

FOX型 0

EBC型 16

プラスミド性AmpC-
βラクタマーゼ遺伝子

（クラスC-βラクタマーゼ）

クラスA-βラクタマーゼ

遺伝子（KPC型を除く）

カルバペネマーゼ遺伝子
（クラスB-βラクタマーゼ、

ただしKPC型はクラスA、
OXA-48型はクラスD）
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表3 CREから検出されたβラクタマーゼ遺伝子（菌種ごと） 

E. aerogenes E. cloacae その他の
Enterobacter

K. pneumoniae K. oxytoca

(19株) (17株) (16株) (29株) (6株)

TEM 0 0 0 14 2

SHV 0 1 0 27 1

CTX-M-1 0 1 1 6 0

CTX-M-2 0 0 0 4 1

CTX-M-9 0 0 0 3 0

NDM 0 0 1 0 0

IMP-1 1 10 5 16 5

IMP-2 0 0 0 1 0

VIM-2 0 0 0 0 0

KPC 0 0 0 0 0

OXA-48 0 0 0 1 0

MOX 0 0 0 0 0

DHA 0 0 0 2 0

ACC 0 0 0 0 0

CIT 0 0 0 0 0

FOX 0 0 0 0 0

EBC 2 5 9 0 0

E. coli C. freundii S. marcescens P. mirabilis P. rettgeri

(18株) (8株) (8株) (2株) (1株)

TEM 7 0 1 0 0

SHV 0 0 0 0 0

CTX-M-1 6 0 0 0 0

CTX-M-2 2 0 0 0 0

CTX-M-9 10 0 0 0 0

NDM 3 0 0 0 0

IMP-1 6 4 0 0 1

IMP-2 0 0 0 0 0

VIM-2 0 0 0 0 0

KPC 0 0 0 0 0

OXA-48 0 0 0 0 0

MOX 0 0 0 0 0

DHA 0 0 0 0 0

ACC 0 0 0 0 0

CIT 0 5 0 2 0

FOX 0 0 0 0 0

EBC 0 0 0 0 0

遺伝子

検出回数（回）

遺伝子

検出回数（回）
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表 4 同時に検出された βラクタマーゼ遺伝子の組み合わせ（E.coli、K.pneumoniae ） 

菌種 遺伝子同時保有数

TEM + CTX-M-9 + IMP-1 （2株)

TEM + CTX-M-2 + IMP-1 （1株）

TEM + CTX-M-9 + NDM （1株）

TEM + CTX-M-1 + CTX-M-9 （1株）

CTX-M-1 + CTX-M-9 （3株）

CTX-M-2 + IMP-1 （1株）

TEM + IMP-1 （1株）

TEM + CTX-M-9 （1株）

TEM + SHV + CTX-M-1 + IMP-1 （1株）

TEM + SHV + CTX-M-2 + IMP-1 （1株）

TEM + SHV + CTX-M-1 + OXA-48 （1株）

TEM + SHV + IMP-1 （3株）

TEM + SHV + CTX-M-1 （3株）

SHV + CTX-M-2 + IMP-1 （2株)

TEM + CTX-M-2 + IMP-1 （1株）

SHV + CTX-M-1 + IMP-1 （1株）

SHV + CTX-M-9 + IMP-2 （1株）

SHV + CTX-M-9 + DHA （1株）

TEM + SHV + DHA （1株）

SHV + IMP-1 （6株）

TEM + SHV （3株）

SHV + CTX-M-9 （1株）

K. pneumoniae

4遺伝子同時

3遺伝子同時

2遺伝子同時

検出された遺伝子

E. coli

3遺伝子同時

2遺伝子同時
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-第 5 号- 
エルシニアによる集団感染事例と豚肉からの

エルシニア検出状況 

 
東京都健康安全研究センター 微生物部 

食品微生物研究科 井田 美樹 
 
 
1．経口感染するエルシニア症 

 エルシニア属菌は腸内細菌科に属するグラム陰性桿

菌で、中でもエルシニア・エンテロコリチカ（Yersinia 

enterocolitica）およびエルシニア・シュードツベルクロ

ーシス（Y. pseudotuberculosis）は、ヒトにおいて経口的

に感染し、胃腸炎などを起こす。両菌種とも至適発育

温度は 25-30℃であるが、低温（0-4℃）条件下での発

育も可能である。これらの菌はブタの扁桃や腸管に保

菌されるほか、シカ、イノシシ、ネズミなどの野生動

物、イヌやネコなどのペットのふん便、河川水などか

らの分離が報告されている。 

 

2．エルシニア・エンテロコリチカ 

 エルシニア・エンテロコリチカは、わが国では1971

年に散発性腸炎患者から初めて分離された 1)。1972 年

以降、本菌による集団食中毒事例が相次いで発生し（表

1）、1982年には厚生省（当時）により、カンピロバク

ター、ナグビブリオ、ウエルシュ菌などとともに食中

毒菌として指定された。臨床症状は腹痛、下痢、嘔気、

嘔吐などの胃腸炎症状を主徴とし、発熱、頭痛、咽頭

痛などのかぜ様症状を伴うこともある。また、右下腹

部痛・嘔気・嘔吐から虫垂炎と診断される場合もある。 

本菌は菌体抗原（O 抗原）による血清群や生化学性

状による生物型で分類される。ヒトに病原性を示す血

清型は、O3 群・生物型 3または 4、O5,27 群・生物型

2、O8 群・生物型 1B、O9 群・生物型 2 などが多い。

国内で 2000 年以前に発生した集団食中毒起因菌の血

清型はO3 群が 13 事例、O5,27 群が 2 事例であった。

しかし、2000年以降に発生した集団食中毒7事例の血

清型は、すべて強病原性株と言われている O8 群であ

った。 

 

3．エルシニア・シュードツベルクローシス 

 エルシニア・シュードツベルクローシスによる臨床

症状は腹痛、下痢などの胃腸炎症状のほか、発熱、発

疹などの多彩な全身症状を呈する。特に幼児では高熱、

胃腸炎症状、発疹、紅斑、口唇紅潮、イチゴ舌、四肢

落屑、結膜充血、頸部リンパ節腫脹、心冠動脈拡張、

腎不全などの症状を示す場合がある。これらの症状か

ら、川崎病との関連が指摘されている。エルシニアの

鑑別には血清抗体価測定が有効であるが、国内での検

査実施機関は少ない。 

本菌の発症菌量は少ないと考えられており、食品媒

介が疑われる集団感染事例も散見される（表2）。エル

シニア・シュードツベルクローシスはO血清群により

21種類に分類され、その中でヒトに病原性を示すと考

えられる血清型は1a、1b、2a、2b、2c、3、4b、5a、5b、

6、10および15群である 2,3)。 

 

4．豚肉からの病原性エルシニア・エンテロコリチカお

よびエルシニア・シュードツベルクローシス検出状

況 

 国内で調査された豚肉からの病原性エルシニア・エ

ンテロコリチカおよびエルシニア・シュードツベルク

ローシスの検出状況 4-10)を、表 3 にまとめた。各々の

調査により検査した部位や検査法は異なっており、陽

性率は0.1%～58%であった。検出された病原性エルシ

ニア・エンテロコリチカの血清型はO3群、O5群、O9

群であり、近年の集団食中毒の主要血清型である O8

群は検出されていない。 

 病原性エルシニア・エンテロコリチカ O8 群は、ブ

タ腸管内容物から1991年に分離された報告があり 11)、

シカ 12, 13)やネズミ 14)などの野生動物からの検出も報告

されている。 

 当センターにおいて豚内臓肉を検査した結果 9,10)、

同一検体から病原性エルシニア・エンテロコリチカお

よびエルシニア・シュードツベルクローシスが同時に

分離され、また、様々な血清型の菌が検出されるなど、

豚内臓肉は複数のエルシニアに汚染されている場合も

多いことが明らかとなった。さらに検出されたエルシ

ニア・シュードツベルクローシスの血清型は、 1群～

6 群と多彩で、病原性に関与すると言われている血清

群も含まれていた。 

 以上の調査結果から、豚肉は病原性エルシニア・エ

ンテロコリチカおよびエルシニア・シュードツベルク

ローシスに汚染されているリスクがあり、特に豚タン

などの内臓肉の汚染率は高いため、豚肉を取扱う際に

は注意が必要であると考えられた。エルシニアは低温

増殖性があるため、冷蔵庫を過信しすぎないことも重

要である。また、調理をする際には食材ごとに調理器

具を分けるなど二次汚染防止に留意することが必要で

ある。一方で、エルシニアは70℃で死滅することから、

十分に加熱すれば健康被害を防ぐことが可能と考えら

れる。 
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表 1 エルシニア・エンテロコリチカ集団感染事例（文献 2)を元に作成） 

No. 発生年 患者数 推定原因食品 血清群 生物型

1 1972 静岡県 学校 188 給食 O3 4

2 1972 静岡県 学校 544 給食 O3 4

3 1972 栃木県 学校 198 給食 O3 4

4 1974 京都府 学校 298 給食 O3 4

5 1975 宮城県 学校 145 給食 O3 4

6 1978 宮城県 学校 336 給食 O3 4

7 1979 宮城県 養護施設 6 給食 O3 4

8 1979 広島県 学校 184 給食 O3 4

9 1980 沖縄県 学校 1051 加工乳 O3 4

10 1981 岡山県 学校 641 不明 O3 4

11 1984 島根県 学校 102 給食 O3 4

12 1988 三重県 寮 25 寮食事 O5,27 2

13 1989 三重県 不明 19 弁当 O5,27 2

14 1994 青森県 公園 52 わき水 O3 不明

15 1997 徳島県 弁当屋 66 不明 O3 不明

16 2004 奈良県 学校 40 リンゴサラダ O8 1B

17 2012 富山県 家庭 4 簡易水道水 O8 不明

18 2012 長野県 旅館 39 旅館の食事 O8 1B

19 2012 岩手県 旅館 92 旅館の食事 O8 不明

20 2013 東京都 寮 52 野菜サラダ O8 1B

21 2014 山形県 仕出屋 16 仕出弁当 O8 不明

22 2016 北海道 飲食店 72 食堂提供飲食物 O8 不明

発生場所
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表 2 エルシニア・シュードツベルクローシス集団感染事例（文献 2)を元に作成）

No. 発生年 患者数 推定原因食品 血清型

1 1977 広島県 中学校 57 不明 5b

2 1977 岐阜県 幼稚園 82 不明（水？） 1b

3 1981 岡山県 小学校 188 野菜ジュース 5a

4 1982 岡山県 市街地住民 47 サンドイッチ 5b

5 1982 岡山県 山間部住民 140 谷川水 4b，2c

6 1984 三重県 中学校 35 焼肉（飲食店） 5a

7 1984 三重県 家庭 4 焼肉（飲食店） 5a

8 1984 和歌山県 小学校・保育園 63 井戸水、谷川水 3

9 1984 岡山県 山間部住民 11 谷川水 4b

10 1985 島根県 小学校・幼稚園 8 不明 4b

11 1985 新潟県 小学校 60 不明 4b

12 1986 千葉県 小学校 518 不明 4b

13 1987 広島県 山間部住民 5 井戸水 3

14 1988 長野県 山間部住民 34 湧き水 3

15 1991 青森県 小・中学校 732 給食 5a

16 2011 静岡県 小学校 7 不明 5a

発生場所

 
 

 

 

表3 豚肉からの病原性エルシニア検出状況

1979 豚肉 300 2 (0.7) 1 (0.3) 4

1985 豚挽肉 125 5 (4.0) 1 (0.8) 5

1986 豚肉 103 2 (1.9) 6

1987 豚肉 70 21 (30.0) 3 (4.2) 7

1987 豚タン 50 18 (36.0) 1 (2.0) 7

1997 豚肉 1278 30 (2.3) 7 (0.5) 1 (0.1) 8

2014 豚肉 221 1 (0.5) 9

2014 豚タン 12 7 (58.3) 2 (16.6) 9

2016 豚タン 41 21 (51.2) 9 (21.9) 4 (9.8) 10

報告年 供試数

陽性検体数(%)

文献Y. e.
Y. p.

O3 O5 O9

種別

 

Y. e.：エルシニア・エンテロコリチカ， Y. p.： エルシニア・シュードツベルクローシス 
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-第6号- 
病原体レファレンス事業に基づく病原体等

の収集と解析結果（2016年度） 
 
東京都健康安全研究センター 微生物部 

食品微生物研究科 小西 典子、赤瀬 悟 
病原細菌研究科  奥野 ルミ 
ウイルス研究科  長谷川道弥 

 

 

病原体レファレンス事業は、都内で発生する感

染症の病原体等を積極的に収集し、病原体の性状

や遺伝子を比較・解析することにより流行型の血

清型や薬剤耐性、遺伝子変異等を把握し監視して

いくことを目的としている。本事業では、医療機

関や保健所等の協力により主として感染症法では

収集体制が確保されていない病原体の収集と、積

極的疫学調査において麻しん検査を行った結果、

麻疹ウイルスが陰性の場合に他のウイルス検査を

行う類症鑑別診断を実施している。 

 

１．協力医療機関から収集した病原体の解析 

医療機関等の協力により、カンピロバクター、

大腸菌、エルシニア、レンサ球菌、黄色ブドウ球

菌、髄膜炎菌等を収集している。2016 年度に都立

病院及び都保健医療公社病院から送付された病原

体（菌株）は、表 1 のとおりである。また、各病

原体の種類・解析結果は以下のとおりである。 

 

１）カンピロバクター 

カンピロバクター属菌として送付された菌株は

130 株で、その内訳は Campylobacter jejuni 113 株

（86.9%）、C. coli 14 株(10.8％)および C. fetus 3 株

(2.3%)であった。C. jejuni 1 株、C. coli 1 株および

C. fetus 2 株は血液由来、C. jejuni 1 株および C. coli 

1 株は大腸粘膜由来、C. coli 1 株は消化器由来、そ

の他 123 株 (94.6%) は糞便由来であった。 

 C. jejuni の血清型別方法は、これまで易熱性抗

原の免疫学的特異性により型別するLior法で行っ

てきたが、今年度からは耐熱性抗原を標的抗原と

して型別する Penner 法により実施した。血清型は、

型別不能の 71 株を除き 13 種類に型別された（ 型

別率 37.2% ）。検出頻度の高い血清型は、D 群: 

11 株（9.7%）、O 群: 6 株(5.3%)、L 群: 5 株（4.4%）、

Y 群: 4 株（3.5 %）、R 群: 4 株（3.5 %）、その他

12 株（10.6%）であった（表 2)。 

 

２）大腸菌 

 下痢症患者由来の大腸菌は 310 株搬入された。

このうち毒素原性大腸菌（ETEC）は 19 株（6.1%）

であり、血清型および毒素型により 6 種類に分類

された（表 3）。最も多く検出された O 血清群は

O169（7 株）で、次いで O159（4 株）、O6 および

O15（各 3 株）、O25（2 株）であった。ETEC が検

出された患者は、全て海外渡航歴が認められ、推

定感染地はタイ、ベトナム、インド等であった。 

 

３）サルモネラ 

 サルモネラは 44 株搬入され、17 種類の血清型

に分類された。最も多い血清型は O4 群 Chester（9

株）、次いで O9 群 Enteritidis（8 株）、O4 群

Stanleyville および O7 群 Infantis（各 4 株）であっ

た（表 4）。 

海外での感染が推定されたのは O4 群 Agona（イ

ンド）、O4 群 Reading（南アフリカ）、O8 群

Kentuckey（インド）、O9 群 Enteritidis（アフリカ、

マレーシア）であった。 

搬入された株についてアンピシリン（ABPC）、

セフォタキシム（CTX）、ゲンタマイシン（GM）、

カナマイシン（KM）、ストレプトマイシン（SM）、

テトラサイクリン（TC）、クロラムフェニコール

（CP）、ST 合剤（ST）、ナリジクス酸（NA）、シ

プロフロキサシン（CPFX）、ノルフロキサシン

（NFLX）、オフロキサシン（OFLX）、ホスホマイ

シン（FOM）、スルフイソキサゾール（Su）を用

いた薬剤感受性試験を実施した。その結果、いず

れか 1 剤以上に耐性を示した株は 16 株（36.4％）

であった（表 5）。 

 

４）エルシニア 

Yersinia 属菌は 18 株搬入された。このうち Y. 

enterocolitica は 17 株、Y. pseudotuberculosis は 1 株

であった。Y. enterocolitica の血清型は O3 群が 7

株 、 O8 群 は 9 株 、 O9 群 は 1 株 で 、 Y. 

pseudotuberculosis の血清型は 3 群であった。推定

感染地は、国内が 6 株、不明は 12 株であった。 

 

５）レンサ球菌 

 レンサ球菌は 31 株搬入され、その内訳は A 群
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が 14 株、B 群が 11 株、G 群が 4 株、肺炎球菌が

2 株であった。 

A 群レンサ球菌はすべて Streptococcus pyogenes

であり、そのＴ血清型は 1 型が 4 株、11 型 3 株、

12 型及び 13 型各 2 株、3 型、B3264 型及び型別不

能が各 1 株であった。発熱性毒素産生性では B 産

生株 10 株、B+C 産生株 3 株、A+B+C 産生株 1 株

であった。 

B 群レンサ球菌 （S. agalactiae ）11 株の血清型

は、Ⅲ型：4 株、Ⅴ型：2 株、Ia、Ib 及びⅥ型が各

1 株、型別不能が 2 株であった。また、G 群レン

サ球菌 4 株は、全て S. dysgalactiae subsp. equisimilis

であった。 

肺炎球菌 2 株の血清型は、肺炎患者から分離さ

れた 23A 型と、敗血症患者から分離された 22F 型

であった。 

 

６）黄色ブドウ球菌 

黄色ブドウ球菌については 90 株搬入され、メチ

シリン耐性黄色ブドウ球菌（MRSA）は 37 株、メ

チシリン感受性黄色ブドウ球菌（MSSA）は 53 株

であった（表 6）。 

MRSA のコアグラーゼ型（コ型）はⅢ型が最も

多く 18 株、次いでⅦ型 13 株等であった。毒素産

生株は SEA 単独産生株及び SEC＋TSST-1 産生株

がそれぞれは 6 株ずつで最も多かった。SEA 単独

産生株すべてのコ型がⅦ型であり、SEC＋TSST-1

産生株 6 株中 4 株のコ型は、Ⅲ型であった。 

MSSA については、53 株のコ型はⅦ型が最も多

く 15 株、次いでⅣ型が 13 株、Ⅲ型が 9 株、Ⅴ型

が 7 株、Ⅵ型が 5 株等であった。毒素産生株では

SEA 単独産生株が最も多く 7 株、次いで SEA＋

TSST-1 産生株が 6 株、SEC＋TSST-1 産生株が 5

株であった。SEA 単独及び SEA＋TSST-1 産生株

のコ型は、Ⅳ型が最も多くそれぞれ 5 株と 6 株で

あった。一方、毒素非産生株では、MRSA が 37

株中 17 株(45.9%)であり、MSSA では 53 株中 26

株(49%)であった。 

 

７）髄膜炎菌 

 髄膜炎菌は、1 株搬入され PCR 法による血清型

別を実施した結果、B 群であった。 

 

８）その他 

 百日咳菌 2 株に加え、薬剤耐性緑膿菌 1 株、カ

ルバペネム耐性腸内細菌科細菌（CRE）39 株、そ

の他同定検査依頼が 28 株搬入された。なお、

CRE32 株及び同定検査依頼 6 株については、次世

代シーケンサーによる解析を行った。 

 

２．麻しんウイルス検査（積極的疫学調査）陰性 

例の他のウイルス検査 

2010年（平成22年）12月1日から積極的疫学調査

として麻しんウイルス検査を実施している。2011

年11月１日からは、本事業として麻しん陰性例を

対象に類症鑑別検査（風しんウイルス、ヒトパル

ボウイルス、2歳以下についてはヒトヘルペスウイ

ルス検査を追加）を実施している。 

2016 年度は、143 件の麻しん陰性例について検

査を行った。その結果、風しんウイルスが 2 検体、

ヒトヘルペスウイルスが 10 検体（6 型：9 検体、

7 型：2 検体（重複感染を含む））、ヒトパルボウ

イルス B19 が 2 検体から検出された。 
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表 1．対象病原体（2016 年 4 月～2017 年 3 月） 

病　原　体 菌株数

カンピロバクター 130

大腸菌（下痢症患者由来株） 
1) 310

サルモネラ 44

ビブリオ・バルニフィカス 0

エルシニア 18

リステリア 0

レンサ球菌 
2) 31

黄色ブドウ球菌 
3) 90

髄膜炎菌 
4) 1

百日咳 2

その他（薬剤耐性菌、同定依頼等） 68

計 694   
1)  腸管出血性大腸菌を除く 
2)  劇症型溶血性レンサ球菌を除く 
3)  感染症由来株を除く 
4)  髄膜炎由来株を除く 

 

 

表 2．散発患者由来 C. jejuni の血清型 (Penner 法) 

血清型 菌株数 (%)

D群 11 ( 9.7 )

O群 6 ( 5.3 )

L群 5 ( 4.4 )

Y群 4 ( 3.5 )

R群 4 ( 3.5 )

その他 12 ( 10.7 )

UT 71 ( 62.9 )

計 113 ( 100 )  

UT：型別不能 

 

 

表 3．検出された毒素原生大腸菌 

血清型 産生毒素 菌株数 渡航歴

O6：H16/NM LT+ST 2 タイ，インド

O6：H16 ST 1 タイ

O15：H18/NM ST 3 ウズベキスタン，香港（2）

O25：NM ST 2 フィリピン，インド

O159：H20/H34 ST 4 ベトナム，タイ，レバノン，インド

O169：H41/NM ST 7 ベトナム（4），タイ，インド，バリ島

計 19  
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表 4．サルモネラの血清型 

 

O群 血清型 菌株数 O群 血清型 菌株数

O4 Chester 9 O7 Infantis 4
O4 Stanleyville 4 O7 Thompson 1
O4 Schwarzengrund 3 O8 Blockley 1
O4 i：－ 3 O8 Kentucky 1
O4 Typhimurium 2 O8 Newport 1
O4 Saintpaul 2 O9 Enteritidis 8
O4 Agona 1 O3,10 Anatum 1
O4 Reading 1 O17 Matadi 1
O4 Sandiego 1 計 44  

 

 

表 5．薬剤耐性を示したサルモネラの血清型と薬剤耐性パターン 

O群 血清型 薬剤耐性パターン 推定感染地 菌株数

O4 Schwarzengrund KM，SM，TC，Su 国内/不明 3

O4 i：- ABPC，SM，TC，NA，Su 国内/不明 2

O4 i：- ABPC，SM，TC，Su 国内 1

O4 Typhimurium SM，Su 国内 1

O4 Typhimurium ABPC，KM 国内 1

O7 Infantis TC 不明 1

O7 Infantis ABPC，SM，TC，Su 不明 1

O7 Infantis KM，SM，TC，Su，SM，TC，NA，

ST，Su
国内 1

O8 Kentucky GM，SM，TC，CPFX，NA，

OFLX，NFLX，Su
インド 1

O8 Blockley ABPC，CTX，KM，SM，TC，CP 国内 1

O9 Enteritidis NA アフリカ/不明 3

合計 16
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表 6．黄色ブドウ球菌のコアグラーゼ型と毒素産生性 

①　MRSA

Ⅰ Ⅱ Ⅲ Ⅴ Ⅶ UT

SEA
1) 6 6

SEB 1 1
SEC 2 2
SED 2 2
SEA+SEB 1 1

SEC+TSST-1
2) 1 4 1 6

SEA＋SEB＋TSST-1 1 1
SEB＋SEC＋TSST-1 1 1
（－） 1 13 1 2 17
計 1 3 18 1 13 1 37

②　MSSA

Ⅱ Ⅲ Ⅳ Ⅴ Ⅵ Ⅶ Ⅸ UT
SEA 1 5 1 7
SEB 3 3
SEC 2 2
SEA+SEB 1 1
SEA+TSST-1 6 6
SEC+TSST-1 3 2 5
TSST-1 1 1

EXT
3) 

A 2 2

（－） 2 5 1 5 5 6 1 1 26
計 2 9 13 7 5 15 1 1 53

毒素型
コアグラーゼ型

計

毒素型
コアグラーゼ型

計

 

1) SE : staphylococcal enterotoxin 

2) TSST : toxic shock syndrom toxin 

3) EXT : exfoliative toxin 
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-第7号- 

2016/2017シーズンの東京都におけるインフ

ルエンザウイルス流行状況（2017年6月現在） 
 

東京都健康安全研究センター 微生物部 

ウイルス研究科 根岸あかね、長島真美 

 

 

1．はじめに 

インフルエンザウイルスは、冬季を中心に流行

する急性呼吸器疾患の原因となるウイルスの一つ

である。オルトミクソウイルス科に属するエンベ

ロープ（+）で、マイナス鎖の一本鎖RNAを持つ

ウイルスとして分類されている。インフルエンザ

ウイルスは核タンパク質およびマトリックスタン

パク質の抗原性の違いからA,B,Cの3つに分類さ

れているが、主たる流行を起こすのはA型、B型の

ウイルスである。A型ウイルスはヒト以外の動物

にも分布しているウイルスで抗原性の違いから

HA（ヘマグルチニン）が16亜型、NA（ノイラミ

ニダーゼ）が9亜型に分けられ、カモ等の水禽類で

はHAとNAの組み合わせから理論上全144種類の

ウイルスが存在するとされている。 

近年、季節性インフルエンザとしてヒトの間で

流行しているのはA/H3N2、A/H1N1pdm09とB型で

ある。インフルエンザウイルスの流行シーズンは、

インフルエンザの流行期を考慮し、第36週（8月末

～9月初旬）から翌年の第35週を1シーズンとして

いる。2016/2017年シーズンのインフルエンザ流行

状況として、2016年9月の第36週から2017年6月末

の第26週までに搬入された検体の検査状況につい

て報告する。 

 

2．検査対象・方法 

検査対象は、主として感染症発生動向調査事業

において採取されたインフルエンザ患者およびイ

ンフルエンザ様疾患患者の咽頭ぬぐい液または鼻

腔ぬぐい液であり、遺伝子検査およびウイルス分

離検査を行った。遺伝子検査では、まず全検体で

リアルタイムPCR法による検出および型別を行っ

た。さらに、一部の検体でRT-nested PCR法を行い、

得られたインフルエンザHA遺伝子の一部断片を

用いてダイレクトシーケンスにより塩基配列を決

定した。得られた配列は、ワクチン株ウイルスな

らびに過去に流行したウイルス株の配列と比較し

分子系統樹解析を行った。ウイルス分離検査では、

単層培養したMDCK細胞を使用し5％CO2下で培

養を行った。分離株の性状解析は、国立感染症研

究所配布のインフルエンザサーベイランスキット

抗血清を用いたHI試験（1.0％モルモット赤血球浮

遊液を使用）により行った。 

 

3．インフルエンザウイルス検出状況 

感染症発生動向調査事業において、499検体が定

点医療機関から搬入された。遺伝子検査ではAH3

亜型305件（61.1％）が最も多く検出され、次いで

B型（Victoria系統55件、Yamagata系統56件）111

件（22.2％）、AH1pdm09 7件（1.4％）の計423件

（84.8％）が検出された。 

クラスターサーベイランスにより搬入された34件

においても、AH3亜型29件（85.3％）が最も多く、

AH1pdm09 1件（2.9％）、B型Victoria系統1件（2.9％）

の計31件（91.2％）が検出された。 

ウイルス分離検査では、定点医療機関から搬入

された499検体中、AH3亜型が266株（分離率

53.3％）、B型（Victoria系統52株、Yamagata系統52

株）104株（分離率20.8％）、AH1pdm09 6株（分離

率1.2％）が分離された。また、リアルタイムPCR

法の検出サイクル数（Ct値）と分離率について検

討したところ、Ct値が35未満の検体では分離率は

90％程度であったが、Ct値が35以上の検体では分

離率は40％程度であった。 

 

4．系統樹解析、分離ウイルスの抗原性状解析 

AH1pdm09の流行株は、ワクチン株

（A/California/07/2009 ）とは異なるクレードに属

していたが（図1）、HI試験では全ての株でワクチ

ン株と同等の反応性がみられ、抗原性に大きな変

異はないと推察された。 

AH3亜型の流行株は、ワクチン株（A/Hong Kong 

/4801/2014）を含む大きなクレードに属していた

（図2）。しかし、HI試験では90％以上の株でワク

チン株との反応性の低下がみられ（ホモHI価から

8倍～256倍の低下）、ワクチン株と流行株との抗原

性の相違が推察された。 

B型では、Victoria系統、Yamagata系統ともにワ

クチン株（B/Texas/02/2013、B/Phuket/3073/2013）

と同じクレードに属していた（図3）。HI試験での

反応性は、Victoria系統、Yamagata系統ともに約
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-第8号- 

東京都内の医療機関で劇症型溶血性レ

ンサ球菌感染症患者から分離された

Streptococcus pyogenes の T 血清型につい

て(2016 年) 
 

東京都健康安全研究センター 微生物部 

病原細菌研究科 奥野 ルミ 
 
 

 Streptococcus pyogenes は、小児咽頭炎、

化膿性皮膚感染症、中耳炎など日常的にみら

れる疾患や肺炎、髄膜炎、敗血症、軟部組織

壊死など多彩な臨床症状を引き起こす原因菌

である。感染症法では、五類定点把握疾患の

A 群溶血性レンサ球菌咽頭炎及び五類感染症

全数把握対象疾患である劇症型溶血性レンサ

球菌感染症（以下劇症型と略）の２つの疾病

における原因菌として病原体サーベイランス

の対象となっている。  

東京都における劇症型の届出数は、2015 年

から急増し 1)、本年（2017 年）も 27 週現在

で、すでに 47 例の届出があり、全国の届出数

の推移にも同様の増加傾向が認められた（図

1）。東京都では、感染症発生動向調査事業へ

協力が得られた医療機関で、劇症型患者から

分離されたレンサ球菌については積極的疫学

調査として菌株を確保し、疫学解析を実施し

ている。また、病原体定点の医療機関で A 群

溶血性レンサ球菌感染症患者から分離された

S. pyogenes について血清型別等を実施して

いる。  

2016 年に菌株確保ができた劇症型患者由

来株 44 株について表 1 に示した。Lancefield 

分類による群別で、最も多かったのは A 群（28

株）であり、次いでＧ群（9 株）、Ｂ群（6 株）、

群別不能（1 株）の順であった。A 群レンサ

球菌 28 株中 26 株は、S. pyogenes であり、そ

の T 血清型は、１型  （9 株：34.6%）、B3264

型  （5 株：19.2%）、12 型  (3 株：11.5%) 等

であった。  

一方、2016 年に咽頭炎患者から分離された

83 株の S. pyogenes について実施したＴ血清

型別の結果は、4 型が最も多く（19 株：22.9%）、

次いで 1 型（18 株：21.7%）、12 型（16 株：

19.3%)、3 型（14 株：16.9%）等の順であった

（表 2）。  1 型や 12 型は、劇症型由来及び咽

頭炎由来で多くみられたが、 咽頭炎で最も多

くみられた 4 型は、劇症型では 1 株 3.8%に留

まっていた。  

過去 5 年間におけるＴ血清型別をみると、

劇症型由来株では１型（ 32.6%）に次いで

B3264 型（21.1%）、12 型 (11.6%)が、咽頭炎由

来株では、4 型（23.3%）、12 型（19.2%）、1

型（14.5%）B3264 型（12.3%）などが多くみ

られていた。年次推移をみると、2013 年以降、

劇症型由来株では、1 型に次いで B3264 型の

増加が、確認された（図 2）。  

劇症型の発症機序、病態生理については未

だ不明であり、近年劇症型が増加した要因に

ついても解明されていない。今後も、型別等

により流行を把握・監視して行く必要がある。 

 

 

参考文献  

1) 奥野ルミ，東京都微生物検査情報 , 37, 

22-23, 2016. 
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図１．劇症型溶血性レンサ球菌感染症発生届出数の年次推移 

 

 

 

 

表 1．劇症型溶血性レンサ球菌感染症患者由来株の群別及び菌種名 （2016 年：東京都） 

A B G 型別不能

S. pyogenes 26 26
S. agalactiae 6 6
S. dysgalactiae ssp. equismilis 2 9 11
S. constellatus 1 1

合計 28 6 9 1 44

菌種名 合計
Lancefield 分類　群別
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表 2．劇症型及び咽頭炎由来 A 群レンサ球菌（S. pyogenes ）Ｔ血清型別 （2016 年：東京都） 

1 2 3 4 6 11 12 13 25 28 B3264 型別不能

劇症型 9 1 1 2 3 1 1 3 5 26

(%) (34.6) (3.8) (3.8) (7.7) (11.5) (3.8) (3.8) (11.5) (19.2) (100)

咽頭炎 18 2 14 19 1 1 16 1 9 2 83

(%) (21.7) (2.4) (16.9) (22.9) (1.2) (1.2) (19.3) (1.2) (10.8) (2.4) (100)

合計
血清型

由来

 

 

 
図 2．S. pyogenes Ｔ血清型別分離菌株数の年次推移 
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-第9号- 

わが国における蚊が媒介する寄生虫症 

-ヒトのディロフィラリア症- 

 
東京都健康安全研究センター 微生物部 

鈴木 淳 
 
 

1. はじめに 

蚊が媒介しヒトのリンパ管に寄生するフィラリ

ア症として、ヒトを固有宿主とするバンクロフト

糸状虫（Wuchereria bancrofti）およびヒト、サル、

ネコを終宿主とするマレー糸状虫（Brugia malayi）

がよく知られている。わが国においては、かつて

九州地域や沖縄地域を中心にバンクロフト糸状虫

の感染流行が認められ、また、東京都の八丈小島

ではマレー糸状虫への感染が確認されていた。現

在では、国内おけるバンクロフト糸状虫およびマ

レー糸状虫はいずれも根絶され、新たな感染の報

告はない。 

一方、今日でも国内感染が報告されるフィラリ

ア症は、ディロフィラリア症という人獣共通の寄

生虫症で、主にイヌを終宿主とし、イエカ属、ヤ

ブカ属、アノフェレス属などの蚊を中間宿主とす

るイヌ糸状虫（Dirofilaria immitis）が主な病原体

である。本稿では、蚊が媒介する寄生虫症で、い

まだヒトの国内感染例が報告されるディロフィラ

リア症について、その感染状況や検査法などにつ

いて概説する。 

 

2. 国内のディロフィラリア症の現状 

D. immitisの成虫は、イヌやネコなどの肺動脈お

よび右心室に寄生し、重度の心不全を引き起こし、

感染した個体の突然死の原因となる。一方、ヒト

が蚊の刺咬によりD. immitisに感染した場合、固有

宿主ではないヒトでは成虫まで発育できず、D. 

immitisの幼虫が肺に移行した肺ディロフィラリア

症、そして皮下、眼、心血管等に移行した肺外デ

ィロフィラリア症といった幼虫移行症の原因とな

る。はじめて国内で報告された1964年以降、感染

例は250例以上で、その約90%が肺ディロフィラリ

ア症であると報告されている1)。 

D. immitis以外にも、終宿主であるイヌやネコな

どの皮下に寄生し、イエカ属やヤブカ属などの蚊

を中間宿主とするDirofilaria repensがよく知られ

ている。ヒトが感染した場合、幼虫移行症として

皮下や眼に移行し、紅斑性の皮下結節や視力障害

などの原因となるだけでなく、稀にD. repensはヒ

トの皮下で成虫にまで発育する場合もある。国内

におけるヒトのD. repensの感染は、これまで3例の

報告2–4)がなされているにすぎないが、南ヨーロッ

パの地中海地域（例えば、イタリア、スペイン、

南フランスなど）においては感染例が多く、イタ

リアでは298例が報告されている 5)。その他、

Dirofilaria tenuisとDirofilaria ursiのヒトへの感染

例もわずかながら報告されている。 

 

3. D. immitisおよびD. repensの同定方法 

ヒトのディロフィラリア症の検査は、生検や切

開により摘出した組織や虫体からの形態学的検査

や遺伝子検査、そして補完的に血清学的検査によ

り行われる6)。D. immitisとD. repensの形態学的な

違いは、成虫の横断面においてクチクラ層の厚み

がD. immitisでは10 µm以下であるのに対して、D. 

repensは16–48 µmと厚いのが特徴である(図1)。ま

た、D. immitisのクチクラ最外層に全長に対して横

軸に細かい線状構造が確認できるのに対して、D. 

repensのクチクラ最外層には、external longitudinal 

ridge（外部縦走線）という高さ3–4 µmの突起が虫

体周囲に100–120の範囲で存在する（図1）。これら

の形態的な特徴から、成虫の場合には容易に両者

の区別は可能である。しかしながら、ヒトに感染

したDirofilaria属線虫の多くは成虫まで成長でき

ないことから、一般には遺伝子検査により種の同

定が行われる。現在、Dirofilaria属線虫のITS1–5.8S 

rRNA領域、ミトコンドリアcox1遺伝子をターゲッ

トとしたPCRとシークエンス解析が精度の高い同

定方法である。 

 

4. ディロフィラリア症の検査における問題 

D. immitis の幼虫は、ヒトの肺動脈に栓塞し肉芽

腫を形成する事が多い。そのため、X 線撮影で胸

部に異常陰影により肺の肉芽腫が肺癌と誤診され、

その後の病理診断で寄生虫感染と判明する場合が

ある。また、ディロフィラリア症が疑われる検査

においても、虫体の摘出時に大きく損傷をともな

っている場合や摘出した虫体や組織をホルマリン

液に保存していた報告例が少なくないこと、疫学

的に D. immitis と比較して他の Dirofilaria 属線虫

への感染例が少ないことなどから、虫体の形態学

的な鑑別や遺伝子レベルの解析が行われずに診断

が下されることがある。例えば、イタリアの

Pampiglioneらにより 28個体のD. immitisと診断さ
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れた虫体の組織病理学的な再検討が行われた結果、

17個体がD. repensであったという報告 7)がなされ、

D. repens の感染流行地においても D. immitis と D. 

repens の鑑別が十分に行われていない状況である。 

 

5. 国内における感染リスク 

東京都動物愛護相談センターとの共同調査にお

いて、イヌにおける D. immitis の陽性率は、1999

年度（平成 11 年度）から 2001 年度と比較して 2014

年度（平成 26 年度）以降の陽性率が 20%以上減

少していることが明らかとなり、少なくとも都内

におけるヒトへの D. immitis の感染リスクは減少

していると考えられる(表 1)。また、これまで国

内のイヌにおける D. repens の感染報告例はなく、

都内のイヌ・ネコの寄生実態調査においても、検

出された虫体が D. immitis であったことから、国

内におけるヒトのディロフィラリア症は D. 

immitis が原因と推定される。しかしながら、前述

のように、ヒトの感染例において虫体の保存状態

などが原因で十分な検査が行われていない可能性

があること、国内における 3 例の D. repens 感染例

のうち 1 例は感染者に海外渡航歴がないことから、

D. repens の国内感染を完全に否定できないと考

えられる。 

 

6. 今後の課題 

近年、香港においてホルマリン固定虫体の

ITS1–5.8S rRNA 領域、cox1 遺伝子の配列相同性に

基づいた解析により、Dirofilaria sp. “hongkongensis”

という新たな遺伝子型が報告された 8)。その後、

図 2 に示したように、Dirofilaria 属線虫の遺伝子

解析例の増加と共に、分子系統樹解析において

“hongkongensis”が D. repens と同じクラスターに

帰属し、D. repens の遺伝的多型の一つであること

が明らかとなった。しかしながら、GenBank に登

録されている D. repens の塩基配列データは十分

とはいえず、地理的な遺伝的多型性などを検討す

るためには、さらなるデータの蓄積が必要と思わ

れる。 

国内における蚊媒介の人体寄生虫症は、主に D. 

immitis によるディロフィラリア症であると考え

られるが、臨床例における原因寄生虫の遺伝子解

析データの蓄積が十分とは言えない。今後、医療

機関と共同で遺伝子レベルでの虫体の同定を推進

すること、感染源となるイヌ・ネコ等における寄

生調査を継続的に実施することが、患者発生時の

適切な診断と感染防止につながると考えられる。 
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表 1．イヌ・ネコにおける Dirofilaria immitis の虫寄生状況 9) 

年 度 

イ ヌ  ネ コ 

検査数 陽性数 陽性率 
(%) 

 検査数 陽性数 陽性率 
(%) 

1999 年度 112 48 42.9  110 0 0.0 

2000 年度 90 35 38.9  90 0 0.0 

2001 年度 118 46 39.0  106 0 0.0 

2014 年度 27 5 18.5  86 0 0.0 

2015 年度 8 1 12.5  85 0 0.0 

2016 年度 1 0 0.0  62 1 1.6 
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-第10号- 

2016 年の食中毒発生状況 
 
東京都健康安全研究センター 微生物部 

食品微生物研究科 尾畑 浩魅 

 

 

2016 年（平成 28 年）に全国及び東京都内で発生

した食中毒事件の概要と特徴について、厚生労働

省医薬・生活衛生局食品監視安全課並びに東京都

福祉保健局健康安全部の資料に基づいて紹介する。 

 

1．全国における食中毒発生状況 

食中毒事件の総数は 1,139 件、患者数は 20,252

名（死者数 14 名）であり、事件数は前年比 0.95、

患者数は前年比 0.89 であった。そのうち、原因物

質不明は 27 件（2.4％）、患者数 322 名（1.6％）で

あった。 

事件数を原因物質別に見ると、細菌性食中毒は

480 件（42.1％）、前年比 1.11 でやや増加した。原

因菌別の第 1 位は 2003 年（平成 15 年）以降 14

年連続でカンピロバクター339 件（29.8％）、以下、

黄色ブドウ球菌 36 件（3.2％）、サルモネラ 31 件

（2.7％）、ウエルシュ菌 31 件（2.7％）、腸管出血

性大腸菌14件（1.2％）、腸炎ビブリオ12件（1.1％）、

セレウス菌 9 件（0.8％）、腸管出血性大腸菌以外

の大腸菌 6 件（0.5％）、エルシニア・エンテロコ

リチカ 1 件（0.1％）、その他の細菌が 1 件（0.1％）

であった。その他の細菌 1 事例は「ブロッコリー

のおかか和え」を原因食品とする溶血性レンサ球

菌によるものであった。 

細菌性食中毒の患者数は 7,483 名（36.9%）、前年

比 1.24 でやや増加した。患者数の多い原因菌は、

カンピロバクター3,272 名、次いでウエルシュ菌

1,411 名であった。1 事件あたり患者数 500 名以上

の大規模食中毒は 4 月に 1 件東京都（江東区）で

発生しており、ゴールデンウィーク中に開催され

た肉料理のイベントで提供された「鶏ささみ寿司」

を原因食品とするカンピロバクターによるもので、

患者数は 609 名であった。このイベントは福岡で

も開催されており「鶏ささみ寿司」及び「鶏むね

肉のたたき寿司」を喫食した人からカンピロバク

ターが検出し、患者数は 266 名であった。   

また、広域的な集団食中毒事例として、冷凍メ

ンチカツ（そうざい半製品）を原因食品とした腸

管出血性大腸菌 O157 による事例が発生し、患者

は 1 都 5 県で 67 名に及んだ。当該製品を家庭で調

理し、加熱不足の状態で喫食した可能性がある患

者も確認されていることから、厚生労働省及び消

費者庁は、各自治体や関係する食品団体に「加熱

調理を前提とした食品による食中毒の予防につい

て」（生食監発 1128 第 1 号、消食表第 745 号 2016

年（平成 28 年）11 月 28 日）を通知した。 

一方、ノロウイルスによる食中毒は事件数 354

件（31.1％）、患者数 11,397 名（56.3％）と最も多

かったが、前年比は事件数 0.74、患者数 0.77 と減

少した。1 事件あたり患者数 500 名以上の大規模

食中毒は 1 件、京都府で 11 月に発生した旅館の食

事を原因とした患者 579 名の事件であった。 

2013 年より食中毒病因物質の種別に追加された

アニサキスは124件（10.9％）、クドアは22件（1.9％）

であった。化学物質による食中毒は17件（1.5％）、

植物性自然毒は 77 件（6.8％）、動物性自然毒は 32

件（2.8％）であった。その他の 3 件はノロウイル

ス及びカンピロバクター、サルモネラ及びノロウ

イルスというように病因物質が複数検出された事

例であった。 

食中毒による死者数は前年より 8 名増加して 14

名であったが、そのうち 10 名は腸管出血性大腸菌

O157 によるものであった。千葉県と東京都の同

系列の老人ホーム 2 施設で発生した「きゅうりの

ゆかり和え」を原因食品とする食中毒で各施設そ

れぞれ 5 名の入居者が亡くなった。他の 4 名は植

物性自然毒（イヌサフラン 2 名、スイセン 1 名、

トリカブト 1 名）によるものであった。 

 

2．東京都における食中毒発生状況 

都内の食中毒発生状況は、事件数 136 件（患者

数 2,309 名）であり、2015 年の事件数 149 件（患

者数 2,258 名）と比べ、事件数は 0.91 で減少、患

者数は 1.02 でやや増加した。食中毒 136 件中、細

菌によるものは 55 件（40.4％）であった。原因菌

ではカンピロバクターが最も多く36件（26.5％）、

以下、サルモネラ 6 件（4.4％）、腸炎ビブリオ、

腸管出血性大腸菌、ウエルシュ菌が各4件（2.9％）、

黄色ブドウ球菌 3 件（2.2％）、その他の大腸菌 1

件（0.7％）であった。細菌性食中毒の患者数は

1,212 名（51.3%）、前年比 2.28 で増加した。患者

数では、カンピロバクター796 名、次いでウエル
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シュ菌 148 名、サルモネラ 85 名で、患者数 100

名以上の大規模な事件は前述の通り、「鶏ささみ寿

司」を原因としたカンピロバクターによる事例（患

者数 609 名）があった。 

ノロウイルスによる食中毒は、事件数 51 件

（37.5％）、患者数 1,069 名（46.3％）と共に最も

多く、前年比は事件数 0.91、患者数 0.68 で、とも

に前年より減少した。2016 年はノロウイルスによ

る患者数 100 名以上の大規模な事件は、1 事例（患

者数 150 名）のみで、原因食品は社員食堂で提供

されたサラダバーであった。 

アニサキスによる食中毒は 21 件（15.4％）発生

し、前年比 1.62 で増加した。原因食品はしめさば

によるものが多かった。クドアによる食中毒の発

生は無かった。 

化学物質による食中毒は 4 件で全てヒスタミン

によるものであった。 

植物性自然毒による食中毒は 2 件で、スイセン

とチョウセンアサガオによるもの、動物性自然毒

による食中毒は 2 件で、貝類のテトラミン（推定

も含む）によるものであった。 

また、原因物質不明の食中毒は 1 件（患者数 2

名）あり、飲食店で提供された食事が原因で発生

した。 

 
 

表 1．2016 年の食中毒発生状況 

死者数 死者数

サルモネラ 31 (   2.7 ) 704 (   3.5 ) ― 6 1) (   4.4 ) 85 1) (   3.7 ) ―

黄色ブドウ球菌 36 (   3.2 ) 698 (   3.4 ) ― 3 (   2.2 ) 26 (   1.1 ) ―

腸炎ビブリオ 12 (   1.1 ) 240 (   1.2 ) ― 4 (   2.9 ) 77 (   3.3 ) ―

腸管出血性大腸菌 14 (   1.2 ) 252 (   1.2 ) 10 4 (   2.9 ) 46 (   2.0 ) 5

その他の病原大腸菌 6 (   0.5 ) 569 (   2.8 ) ― 1 (   0.7 ) 34 (   1.5 ) ―

ウエルシュ菌 31 (   2.7 ) 1,411 (   7.0 ) ― 4 (   2.9 ) 148 (   6.4 ) ―

セレウス菌 9 (   0.8 ) 125 (   0.6 ) ―    ― ( ) ― ( ) ―

エルシニア・エンテロコリチカ 1 (   0.1 ) 72 (   0.4 ) ―    ― ( ) ― ( ) ―

カンピロバクター 339 (  29.8 ) 3,272 (  16.2 ) ― 36 1) (  26.5 ) 796 1) (  34.5 ) ―

その他の細菌 1 (   0.1 ) 140 (   0.7 ) ― ― ( ) ― ( ) ―

細菌性総数 480 (  42.1 ) 7,483 (  36.9 ) 10 55 (  40.4 ) 1,212 (  51.3 ) ―

ノロウイルス 354 (  31.1 ) 11,397 (  56.3 ) ― 51 (  37.5 ) 1,069 (  46.3 ) ―

その他のウイルス 2 (   0.2 ) 29 (   0.1 ) ― ― ( ) ― ( ) ―

アニサキス 124 (  10.9 ) 126 (   0.6 ) ― 21 (  15.4 ) 21 (   0.9 ) ―

クドア・セプテンプンクタータ 22 (   1.9 ) 259 (   1.3 ) ― ― ( ) ― ( ) ―

その他の寄生虫 1 (   0.1 ) 21 (   0.1 ) ― ― ( ) ― ( )

化学物質 17 (   1.5 ) 297 (   1.5 ) ― 4 (   2.9 ) 26 (   1.1 ) ―

植物性自然毒 77 (   6.8 ) 229 (   1.1 ) 4 2 (   1.5 ) 2 (   0.1 ) ―

動物性自然毒 32 (   2.8 ) 73 (   0.4 ) ― 2 (   1.5 ) 4 (   0.2 ) ―

その他 3 (   0.3 ) 16 (   0.1 ) ― ― ( ) ― ( ) ―

原因物質不明 27 (   2.4 ) 322 (   1.6 ) ― 1 (   2.7 ) 2 (   0.1 ) ―

合計 1,139 ( 100 ) 20,252 ( 100 ) 14 136 ( 100 ) 2,309 ( 100 ) 5

全国 東京都

事件数 (％) 患者数 （％） 事件数 （％） 患者数 （％）
原因物質

  

1） 3 事件（患者数 27 名）はサルモネラ及びカンピロバクターとの混合感染（重掲） 
  



- 34 - 
 

-第11号- 

PCR 法を用いた Campylobacter jejuni
の型別法の有用性  

 
東京都健康安全研究センター 微生物部 

食品微生物研究科 赤瀬 悟 

 

 

１．はじめに 

 Campylobacter jejuni (以下 C. jejuni )は、下

痢症の原因菌として公衆衛生上重要な細菌の

一つである。C. jejuni の血清型別法は、1985

年に Campylobacter 国際型別委員会が Lior 法

（スライド凝集反応法）1)と Penner 法（受身

血球凝集反応法）2)の 2 種類の型別法を採択・

承認した。Lior 法は、菌体表面に存在する鞭

毛抗原や K 抗原様物質などの易熱性抗原の免

疫学的特性により型別する方法である。一方、

Penner 法は、耐熱性を示す菌体抗原（LOS : 

Lipooligosaccharide、または K 抗原様物質であ

る PS : Polysaccharide）を標的抗原として型別

する方法である。  

東京都健康安全研究センターでは、Lior 法

による血清型別を行ってきたが、2016 年 4 月

より血清型別の結果報告を Penner 法に変更

した。また、最近 5 年間の Penner 法による型

別率は 29～57%で低下傾向が認められている

（図）。なお、C. jejuni の血清型別法に関する

経緯詳細については、既報 3)を参照されたい。 

 

２．C. jejuni の PCR 型別法の検討  

近年、大腸菌などで応用されている PCR を

用いた型別法が、C. jejuni についても 2011

年に報告された 4)。本法は Penner 法における

血清型関連遺伝子を PCR で検出し型別する

方法であり、その後、2015 年に型別可能な種

類を増やした改良法が報告された 5)。今回、

2017 年 4月～10 月までに病原体レファレンス

事業で、都内協力医療機関から当センターへ

搬入された散発下痢症患者由来の C. jejuni 69

株について、従来の Penner 法および PCR 型

別法による型別を試みた（表）。  

その結果、Penner 法では 69 株中 20 株（型

別率 29.0%）と型別率が低かったのに対し、

PCR 型別法では 69 株中 65 株（94.2%）と著

しく型別率が高いことが判明した。特に、

Penner 法で型別不能（UT）とされていた 49

株のうち 45 株が PCR 型別法で型別可能にな

った。  

今回検討した 69 株の中では、A 群（8 株）、

B 群（14 株）、D 群（17 株）および R 群（7

株）が多い傾向が認められた。B 群 14 株につ

いては、Penner 法ではすべて型別不能であっ

たのに対し、PCR 型別法ではすべて型別可能

であった。市販血清 B 群の型別率の低さにつ

いては既に指摘されているが 6)、その原因は

明らかにされていない。  

今回検証した菌株数は少数ではあるが、今

後はさらに集団食中毒事例由来株も含めて比

較検討を継続し、本 PCR 型別法の有用性をさ

らに検証していく必要がある。  
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図. Penner 法（従来法）による Campylobacter jejuni の型別率の推移（最近 5 年） 
 

 

 

表. Campylobacter jejuni の Penner 法および PCR 法による型別率 

（2017 年 4～10 月受付分） 
 

菌株数 (%) 菌株数 (%)

型別可能 20 29 65 94.2

型別不能 (UT) 49 71 4 5.8

計 69 100 69 100

Penner法 PCR型別法
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-第12号- 
東京都において分離された赤痢菌の菌種、

血清型および薬剤感受性について（2016 年） 
 

東京都健康安全研究センター 微生物部 

食品微生物研究科 河村 真保 
 
  
近年のわが国における細菌性赤痢の発生状況は、

年間約 200～300 件、このうち東京都では 40～90

件程度となっており、2016 年は 40 件であった。

今回、2016 年に都・区検査機関、都内の病院、登

録衛生検査所等並びに東京都健康安全研究センタ

ーで分離された赤痢菌を対象に、菌種、血清型お

よび薬剤感受性についてまとめたので、その概略

を紹介する。 

 

１．方法 

供試菌株は、都内の患者とその関係者の検便か

ら分離された赤痢菌35株（海外旅行者由来28株、

国内事例由来 7 株）である。血清型別は、常法に

より行った。薬剤感受性試験は、米国臨床検査標

準化協会(CLSI：Clinical and Laboratory Standards 

Institute)の抗菌薬ディスク感受性試験実施基準に

基づき、市販の感受性試験用ディスク（センシデ

ィスク；BD）を用いて行った。供試薬剤は、クロ

ラムフェニコール(CP)、テトラサイクリン(TC)、

ストレプトマイシン(SM)、カナマイシン(KM)、ア

ンピシリン(ABPC)、スルファメトキサゾール・ト

リメトプリム合剤(ST)、ナリジクス酸(NA)、ホス

ホマイシン(FOM)、ノルフロキサシン(NFLX)およ

びセフォタキシム(CTX)の 10 剤である。 

NA 耐性株については Etest（シスメックス・ビオ

メリュー）を用いてシプロフロキサシン(CPFX)、

レボフロキサシン(LVFX)、オフロキサシン(OFLX)、

NFLX の４種類のフルオロキノロン系薬剤に対す

る最小発育阻止濃度(MIC)を測定した。 

 

２．菌種および血清型 

赤痢菌は腸内細菌科に属するグラム陰性の桿菌

で、ディセンテリー、フレキシネル、ボイド、ソ

ンネの 4 菌種に分けられる。血清型はディセンテ

リーで 12 種以上、フレキシネルで 12 種以上、ボ

イドで 18 種以上が知られており、市販の血清型に

該当しない、未承認新血清型も報告されている。

今回調査した赤痢菌 35 株の菌種別内訳は、フレキ

シネル菌７株（全て海外由来）、ソンネ菌 28 株（海

外 21、国内７）であった（表 1）。ボイド菌および

ディセンテリー菌は検出されなかった。フレキシ

ネル菌の血清型は 1b 型（3 株）、2a 型（2 株）、2b

型（1 株）、88-893（仮称）1)（1 株）であった。 

 

３．薬剤感受性 

いずれかの薬剤に耐性を示したものは 34 株

(97.1%)で、その薬剤別耐性頻度は、ST(85.7%)、

SM(82.9%)、TC(77.1%)、NA(54.3%)、ABPC(34.3%)、

NFLX(31.4%)、CP(17.1%)、CTX(14.3%)、FOM（2.9%）

の順であった。KM に耐性の株は認められなかっ

た。耐性株 34 株の薬剤耐性パターンは 14 種類に

分かれた（表 2）。 

NA 耐性菌はフルオロキノロン系薬剤に対して

低感受性を示し、また、高度耐性に移行しやすい

ことが問題視されている。今回 NA 耐性を示した

19 株（海外 14、国内 5）について、フルオロキノ

ロン系薬剤に対する MIC を測定した結果、指標と

なる CPFX では 8 株が低感受性（MIC：0.125～

0.25μg/ml）を示し、残る 11 株は耐性（CPFX：4

～16μg/ml、LVFX：4～16μg/ml、OFLX：8～>32μg/ml、

NFLX：16～32μg/ml）であった。CPFX に耐性を

示した 11 株は、フレキシネル 2a 型（2 株；イン

ド由来およびアラブ首長国連邦由来）およびソン

ネ（9 株；インド 4、国内 5）であった。 

CTX 耐性はソンネ菌５株に認められた。推定感

染国はベトナム 4 例、中国 1 例であった。その薬

剤耐性パターンは TC・SM・ABPC・ST・NA・CTX

が 3 株（全てベトナム由来）、TC・SM・ST・NA・

FOM・CTX が 1 株（ベトナム）、SM・ABPC・NA・

CTX が 1 株（中国）であった。これら 5 株全てに

ついてクラブラン酸による β-ラクタマーゼ阻害効

果が認められたことから、PCR 法により精査した

結果、ベトナム由来 3 株は CTX-M-9 型遺伝子（＋）、

ベトナム由来 1 株は TEM 型と CTX-M-1 型遺伝子

（＋）、中国由来 1 株は CTX-M-1 型遺伝子（＋）

であり、5 株とも ESBL 産生菌であることが確認

された。 

 

４．国内事例 

国内由来株 7 株は全てソンネ菌で、そのうち 3

株は海外渡航歴のある家族からの家庭内感染が疑



- 37 - 
 

われる事例であった。海外との関連が認められな

い 4 事例のうち、1 事例は患者情報から男性間性

的接触（MSM）が疑われた。また、別の 1 事例に

ついては MSM との情報はないものの、薬剤耐性

パターン（TC・SM・ST・NA・NFLX）や国立感

染症研究所で実施した Multilocus Variable Number 

Tandem Repeat Analysis（MLVA）解析の結果から、

2015年に流行した株 2）に近縁であることが認めら

れた。これらの事例は、何らかの関連あるいは

2015 年に発生した散発的集団事例が完全には収

束していないこと等が推察された。その他 2 事例

については薬剤耐性パターンやMLVA解析結果が

異なっており、感染経路につながる情報は得られ

なかった。 

赤痢菌は発症に必要な感染菌量も少なく、また、

食品等からの分離も難しいこともあり、国内感染

例は感染源が特定できない例が多い。特に国内事

例の感染経路の解明には、迅速な患者情報（性別、

年齢、喫食歴、海外渡航歴の有無等）の収集とと

もに、菌株情報（血清型、薬剤耐性パターン、遺

伝子解析結果等）が重要である。今後も赤痢菌の

菌種、血清型および薬剤耐性の動向を注意深く監

視する必要がある。 
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表 1. 赤痢菌の菌種・血清型別内訳（2016 年：東京） 

血清型

ディセンテリー 0

フレキシネル 1b 3 (3)

2a 2 (2)

2b 1 (1)

88-893（仮称） 1 (1)

ボイド 0

ソンネ 28 (21)

35 (28)計

菌種 供試株数

 
( ):海外再掲 
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表 2. 赤痢菌の薬剤耐性パターン (2016 年：東京） 

耐性パターン フレキシネル ソンネ 計

CP・TC・SM・ABPC・ST・NA・NFLX 1 1

TC・SM・ABPC・ST・NA・NFLX 1 1

TC・SM・ABPC・ST・NA・CTX 3 3

TC・SM・ST・NA・FOM・CTX 1 1

CP・TC・SM・ABPC・ST 2 1 3

TC・SM・ST・NA・NFLX 8 8

CP・TC・SM・ABPC 2 2

TC・SM・ABPC・ST 1 1

TC・SM・ST・NA 3 3

SM・ABPC・NA・CTX 1 1

TC・SM・ST 4 4

SM・ST 1 1

NA・NFLX 1 1

ST 4 4

感受性 1 1

合計 7 28 35
 

供試薬剤：CP・TC・SM・KM・ABPC・ST・NA・FOM・NFLX・CTX 
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