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目的：腸管出血性大腸菌（EHEC）感染症は，下
痢，腹痛，血便などの症状のほか，時として溶血
性尿毒症症候群（HUS）や脳症などの重篤症状を
発症する疾患である．また，EHEC は感染力が強
く，大規模な食中毒や分散型広域食中毒（diffuse 
outbreak）,  集団感染事例を引き起こす．このた
め，EHEC の発生状況や広域流行株の把握は重要
である．EHEC 感染症は感染症法では三類感染症
に位置づけられ，国内でのEHEC 感染症の発生状
況の迅速な把握が行われている． 

2022 年 1 月から12 月までに富山県において発
生したEHEC 感染事例は15 件，感染者は22 名で
あった．これらの内訳は，EHEC O157 感染事例
が7 件，10 名，EHEC O26 感染事例が1 件，4 名，
EHEC O146 感染事例が1 件，2 名，EHEC Og93
感染事例が2 件，2 名，EHEC OgN-RK14，O103，
O111 感 染 事 例 がそれぞれ1 件，1 名，Og156・
O115 感染事例が1 件，1 名であった（表 1）．

当所では県内で発生したEHEC 感染症について
分離株の収集・解析を行っている．以下に2022
年の富山県におけるEHEC 感染症の発生状況につ
いて，概要，疫学的解析結果を報告する．

材料と方法：2022年1月から12月までに富山県で
発生したEHEC感染事例15件（表1）について届
出数および分離株の解析を行った．

分離株のO 血清群およびH 血清型は市販抗血
清（デンカ）を用いて型別した．市販抗血清で型
別できない場合は既報の遺伝子型別を行った[1，
2]．遺伝子型別により決定したO 血清群およびH
血清型はそれぞれOg，Hg と記載した．

薬剤感受性試験は，13 薬剤（ノルフロキサシ
ン，ナリジクス酸，カナマイシン，ゲンタマイシ

ン，ホスホマイシン，アンピシリン，SXT 合剤，
テトラサイクリン，ストレプトマイシン，セファ
ゾリン，クロラムフェニコール，セフタジジム，
セフォタキシム）について行った．CLSI のプロ
トコールに準拠し，Kirby- Bauer 法に基づいた
ディスク法（センシ・ディスク，日本ベクトン・
ディッキンソン）を用いた．

各事例の分離株について接着因子遺伝子 eae，
ベロ毒素遺伝子 stx1，stx2，凝集付着性大腸菌 
耐熱性毒素遺伝子 astA のPCR による検出を行っ
た．

O157，O26，O111 のmultiple-locus variable-
number tandem-repeat analysis (MLVA) は当所
で，O103 のMLVA は国立感染症研究所で行った
[3]．MLVA はゲノム上の17 の標的遺伝子座にお
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表 1．�富山県腸管出血性大腸菌感染症発生状況
（2022）
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ける繰り返し配列数（以降，反復配列数）の違い
により遺伝子型別を行う．得られたMLVA の各
標的遺伝子座の反復配列数情報に基づいて国立感
染 症 研 究 所 で付 与 されたMLVA 型（MLVA 
type）を示した．また，1 遺伝子座の反復配列数
のみ異なるMLVA 型は遺伝子関連性があると判
定 し， これらの1 遺 伝 子 座 のみ異 なる複 数 の
MLVA 型をひとつの関連性のある一群，「コンプ
レックス」とし，コンプレックス型（MLVA 
comp）として標記した（表 2）．また，互いに２
つの遺伝子座の反復配列数が異なるMLVA 型は
関連する可能性を示し，３つ以上の遺伝子座の反
復配列数が異なるMLVA 型は遺伝的関連性がな
いと判定した[4]．

結果：
2022年におけるEHEC感染症発生状況：2022年
の富山県におけるEHEC感染事例は散発事例が10
件，集団事例が5件であった．このうち健康診断
で探知された無症状病原体保有者は散発事例4件

（表1 事例No. 12，13，14および15）および集団
事例1件（表1 事例No.7）であった．また，事例
No.8の接触者検便で，異なる血清型のEHECが偶
然検出された無症状病原体保有者が1名報告され
た（表1 事例No.10）．事例数，感染者数はそれぞ
れ前年比0.94，1 .38（16件，16名） で， 感染者
数が微増した（表1）． 事例数及び感染者数の月別
動向を図1に示した．2022年は5月から8月にかけ
て事例数の66 .7％（10件／15件） とEHEC感染
症が多く発生した．感染者に対する有症者の割合
は63 .4％（14名／22名）であった．年代別の割合
は10歳代および20歳代が，それぞれ22 .7％（5名
／22名）で，あわせて全体の約45％を占めていた

（図2）．また，男女比は男性40 .9％，女性59 .1％
で女性がやや多い傾向がみられた．

分離株の薬剤感受性：表1の各事例の代表16株に
ついて，薬剤感受性試験を行った．供試菌株のう
ち，上述の13薬剤のいずれかに耐性を示したのは
事例No.1および15の分離株（ストレプトマイシ
ン），No.4分離株（ストレプトマイシン，テトラ
サイクリン），No.5および6の分離株（ストレプト
マイシン，テトラサイクリン，SXT合剤，クロラ
ムフェニコール），No.13分離株（テトラサイクリ
ン）の6株（37 .5％）であった．

分離株の病原因子：ベロ毒素遺伝子型を表1に示
した．stx1 stx2保有型が5株，stx2保有型が7株，
stx1保有型が4株であった． 事例No.4，7，12，
14および事例15の分離株O115（stx1）はeaeを保
有していなかった．また，重複感染事例No.15の
分離株Og156はastA陽性であった．

図 1．�富山県における腸管出血性大腸菌感染症月
別発生動向（2022）

図 1．�年齢別腸管出血性大腸菌感染症発生状況
（2022）

表 2．MLVA における各標的遺伝子座の反復配列数
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O157，O26，O111のMLVAによる遺伝子型
別： 表2に2022年に県内で分離されたO157，
O26およびO111の各事例分離株について，当所
で取得したMLVAの各標的遺伝子座の反復配列数
と，MLVA型（表2，MLVA type）およびコン
プレックス型（表2，MLVA comp）を示した．

事 例 No.1 で はMLVA 型 22m0090 と22m0091
が検出された（表 2）．この２つのMLVA 型は遺
伝子座 EHC-6 の反復配列数が異なるMLVA コン
プレックス型 22c013 であった．また，MLVA 型
22m0091 の遺伝子座 O157-37 で2 種類の反復配列
数が検出されたため，表 2 に「/」をつけて該当
する配列数を併記した．これは，標的遺伝子座が
複数コピーあること等が原因となり，2 種類の反
復配列数が検出されたためであると考えられた．
22m0091 の O157-37 の2 種類の反復配列数のうち，
反復配列数 6 は22m0090 と一致していた．

事例 No.6 においても２つのMLVA 型 21m0308
および22m0104 が検出された．これらは遺伝子座
O157-3 の反復配列数のみが異なるMLVA コンプ
レックス型 22c014 であった．

また，事例 No.10 の分離株 EHEC O103 は国立
感 染 症 研 究 所 で 型 別 さ れ た．MLVA 型 は
16m4003 であった．

複数の感染事例で同一のMLVA 型もしくは
MLVA コンプレックスが検出された事例は，事例
No.5 および6（表 2，MLVA 型 21m0308，MLVA
コンプレックス 22c014）であった．事例 No.5 お
よび6 は2022 年 6 月に発生した感染事例であった
が，事例間の関連性は不明であった．

国立感染症研究所のMLVA による分子疫学
サーベイランスの結果，2022 年に全国 5 機関以
上の地衛研等から検出された広域流行株のMLVA
型またはMLVA コンプレックスは，18 種類で
あった[5]．このうち，本県で検出された広域流行
株のMLVA 型および，MLVA コンプレックスは
以下のとおりであった．

事 例 No.2 のMLVA 型 21m2115 は7 県 で5 月
から8 月にかけて検出された．また，事例 No.5 お
よび6 のMLVA コンプレックス 22c014 は6 県で
1 月と5 月から7 月にかけて検出された．事例
No.11 のMLVA コンプレックス 22c007 は1 都 5
県で5 月から8 月にかけて検出された．

2022 年に本県で検出されたMLVA 型は，O157 
が8 タ イ プ，O26・O111・O103 がそれぞれ1 タ
イプであった．他県のEHEC 感染事例と同じ
MLVA 型 またはMLVA コ ン プ レ ッ ク ス は，

O157 で3 種 類（ 表 1， 事 例 No. 5，6，8 および
11），O26 とO111 でそれぞれ2 種類（表 1，事例
No. 2 および13）が検出された（表 2）．しかし，
これらの事例について，他県の同じMLVA 型ま
たはMLVA コンプレックスが検出された感染事
例との関連性は不明であった．
特記すべき事例の報告：2022年の感染事例のうち，
上述の広域流行株以外の事例について以下に詳細
を報告する．
県内で発生したEHEC OgN-RK14感染事例：
2022年5月に市販の大腸菌O血清群抗血清に凝集
せず，OUTと報告された感染事例が1件報告され
た（表１，事例No.4）．この事例の分離株につい
て，当所で整備されたPCRによるO血清群遺伝子
型別[1 ]を実施したところ，遺伝子型不明であった．
このため，国立感染症研究所においてさらに追加
の新規O血清群の遺伝子型別を行った．その結果，
分離株のO血清群はOgN-RK14であることが判明
した[2 ]． 
異なるO血清群のEHECが分離された感染事例：
2022年11月にO血清群不明のEHECによる散発感
染が1件報告された（表１，事例No.15）．本事例
では陰性化確認試験で，EHEC O115が検出され
た．当所でO血清群不明のEHECのO血清群遺伝
子型別[1 ]を行った結果，Og156であった．以上
から本事例では，Og156 ，O115の2種類の
EHECが関与していたことが判明した． 

考察：2022年のEHEC感染事例数およびEHEC感
染者数は，15件，22名であり，新型コロナウイル
ス感染症流行前の2012年から2019年の本県の感染
事例数および感染者数の平均値（19 .1件，36 .6名）
の78 .5％，60 .1％であった（2021年は83 .8％，
43 .7％）．2021年・2022年のEHEC感染事例数は
新型コロナウイルス感染症流行前の平均値に対し
て約80％前後で推移しており，新型コロナウイル
ス感染症流行による事例数への大きな影響は認め
られなかった．これはEHEC感染が「EHECに汚
染された食品の摂取」による場合が多く新型コロ
ナウイルス感染症とは感染経路が異なることが影
響していると考えられる．

また，2022 年は，市販の大腸菌 O 血清群抗血
清による型別ができないEHEC 感染事例が4 件発
生した（表１，事例 No.4，12，14 および15）．こ
れらの新規もしくは市販血清では対応できないO
血清群のEHEC の検出はO 血清群遺伝子の遺伝
子型別で行うことができる．大腸菌のゲノム解析

－ 93 －

富山衛研年報　第46号（2023）



の進展により，新しいO 血清群遺伝子が追加され
ている[2]．本県で分離されたSTEC OgN-RK14
は2019 年に報告された新規のO 血清群であり，
国内外でヒト，ウシ，食品（牛肉，鶏肉）および
環境（農場）などからの分離が報告されている［6，
7］．今後，これらの新規 O 血清群のSTEC の検
出報告が集積され，その分布およびヒトへの感染
経路が解明されることが期待される．従って，地
方衛生研究所など検査機関において，随時追加さ
れる新しいO 血清群遺伝子型について情報収集し，
O 血清群遺伝子型別への対応が必要であると考え
られる．
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