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食中毒事例で分離されたCampylobacter jejuni

　　 　　 の遺伝子解析結果について
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I.は じめに

　Campylobacter jejuni、C.coliは 細菌性食中毒の主な

原因菌で、ヒ トに食品等 を介 して感染 しカ ンピロバ ク

ター腸炎を発症 させる。我が国における食中毒の年間事

例数は、本菌 とサルモネラ属菌によるものが大部分 を占

め、その発生件数は増加傾向にある。

　C.jejuniは 散発下痢症起因菌 としても検出数が多 く、

C.coliやその他のCampylobacterの 感染事例は少ない。

本菌による集団事例の感染源は、汚染された食肉や飲料

水であり、特に鶏肉であるケースが多い。

来C.jejuni 3株 、計14株 に つ い て 、血 清 型 別 、PFGE

法 に よ る 型 別 、 さ ら に、lpxA領 域 の 部 分 的 塩 基 配 列 解

析 を行 っ た 。 血 清 型 別 は 、 耐 熱 性 抗 原 に よ るPennerの

型 別 法 に準 拠 した市 販 血 清 を用 い た 。

　 PFGE法 は、制 限酵 素Sma　 Iを 用 い て行 い 、泳 動

パ ター ンの解 析 に はFingerprinting　 Plus(Bio-Rad)を 使

用 した 。 塩 基 配 列 決 定 は、C.jejuniとC.coliを 同 時 識

別 す る た め の マ ル チ プ レ ッ ク スPCR法 に よ るPCR産

物 に つ い て 、 ダ イ ター ミネ ー タ ー 法 で 行 っ た 。lpxA領

域 に 位 置 す る278塩 基 につ い て 、Clustal　Wを 用 いNj法 に

よ り系 統 樹 を作 製 した 。

Ⅳ.結 果

　 1.血 清型

　　食中毒事例で分離されたC.jejuni11株 の血清型は、

　全てD群 であった。散発感染例由来C.jejuni3株 の血

　清型は、D群1株 、　G群1株 、型別不明1株 であった。

　 2.PFGE

　　食中毒事例で分離 されたC.jejuniは 、11株 全 てパ

　ターンが一致 した。さらに、散発感染例由来C.jejuni

　 3株 のうち1株(血 清型D群)が 食中毒由来株 と同一

　のパ ターンを示 したが、残 りの2株 は、異なるDNA

　パターンを示 した(図1)。
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Ⅱ.目 的

　食中毒事例における感染源の特定及び感染経路の究明

の手段 としては、現在、パルスフィール ドゲル電気泳動

(PFGE)法 による分子疫学解析が主流 となってお り、

その有用性が報告 されている。

　本研究は、2005年4月 に三沢市内で発生 した食中毒事

例において、原因病原体 として検出されたC.jejuni及 び、

同時期 に別の地域で散発患者から検出されたC.ejuniに

ついて、感染源、感染経路究明の資料 とするため、PF

GE法 及 びCampylobacterのlpxA領 域 を標的とした

PCR法 による種別検出を行い、さらに増幅DNAの ダ

イレク トシークエンスによる分子疫学的検討を行った。

また、疫学マーカーとして血清型別を実施 した。

Ⅲ.研 究方法

　食中毒事例で分離されたC.jejuni11株 、散発感染例由

M:Salmonella　 Braenderup　 H9812１
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5-15:食 中 毒 事 例 ヒ ト由 来C.jejuni

　 　 　 　 図1　 PFGEパ タ ー ン

3.シ ークエ ンス解析

　塩基配列による系統樹分類では、散発感染例由来C.

jejuni1株(血 清 型G群)が 、英 国のNCTC　 1168
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(AL　I　11168)、 ニ ュ ー ジ ー ラ ン ド のKLC　 2851

(AY　 531522)ヒ ト分 離 株 と一 致 した 。 一 方 、 食 中毒

及 び 散 発 感 染 例 由 来12株(血 清 型D群)に つ い て は 一

致 す る株 は な か っ たが 、 前 述 の英 国 及 び ニ ュ ー ジ ー ラ

ン ドで 分 離 さ れ た ヒ ト由 来 株 と1塩 基 の 置 換 が 認 め ら

れ た 。 この 塩 基 置換 は 、 デ ー タベ ー ス 上 で 一 致 した1

株 で は 、AATで あ る の に対 して 、12株 で はGATで

あ り、推 定 ア ミノ酸 配 列 か ら アス パ ラギ ン の ア ス パ ラ

ギ ン酸 へ の ア ミノ酸 置 換 が あ る こ とを示 して い た 。

Ⅴ.考 察

　 食中毒由来11株 が同じPFGEパ ター ンとなり、血清

型、lpxA領 域の塩基配列 も一致 したことは、疫学調査

を裏付ける科学的根拠の一つであり、今回の食中毒事例

においては、PFGE法 の有用性が確認された。

　 食中毒由来11株 及び散発感染例由来1株 は、血清型、

PFGEパ ターン、加x.4領 域の塩基配列が一致 した。

この散発感染例由来株は、食中毒事例発生時と同一時期

に検出され、比較的、近い地域であることから、食中毒

及び散発事例の感染源は共通 している可能性が推測 され

る。

　 また、この12株 は、データベースで1塩 基置換が認め

られたことから、変異株である可能性が高いと考えられ

る。

　C.jejuniの シークエ ンスに用いたlpxA領 域は、種内

で相同性が高い部位であること、シークエンスした菌株

数が少ないことか ら、1塩 基の違い(0.36%)が 菌株間

の差 を検出するのにどの程度有用性があるか判断するた

め、今後 さらに本研究をすすめる必要があると思われる。
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