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１ はじめに
腸管出血性大腸菌（以下，「EHEC」という）は，

ベロ毒素を産生又は，ベロ毒素遺伝子を保有する
大腸菌として，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（以下，「感染症法」とい
う）において，四種病原体に含まれ，EHEC感染
症は三類感染症に位置づけられている。

分離菌株の遺伝子を調べ，同じ血清群に属する
菌株をさらに分ける分子疫学解析は，細菌サーベ
イランスで広く使用されており，分子疫学解析を
通じて異なる型の株が流行していることが明らか
となっている1)。分子疫学解析は，こうした広域に
流行する株の探知に有効であり，EHECの病原体
サーベイランスでは散発事例・集団事例を問わず
事例間の関連性を知るうえで欠かせないものであ
る 1 ) 。 中 で も 反 復 配 列 多 型 解 析 法 ： MLVA
（multilocus variable-number tandem repeat analysis）
は，迅速性と分解能の観点から，PFGEとIS-printing
systemのデメリットを補う最も効率的な方法とし
て使用されている。

今回，令和4年度に収集したEHEC菌株について，
当センターで初めてMLVA解析を行ったので報告
する。

２ 対象
2022年4月から2023年2月までに感染症法に基づ

く届出のあったEHEC感染症34件のうち，当セン
ターに分与されたO157，O26，O111の菌株20件を
対象とした。

３ 検査方法
「腸管出血性大腸菌MLVAハンドブック2)」に基
づき検査を行った。
1) 鋳型DNAの調製
2) PCR
3) PCR増幅産物をシークエンサーで電気泳動
4) 泳動結果の解析（解析ソフト「Gene Mapper」）

４ 結果
1) MLVA型

各遺伝子座（以下，「ローカス」という）にお
けるリピート数及びMLVA型は表1のとおりであ
る。

以下のとおりMLVA型が一致しているグルー
プが4組あった。

グループ1：22-3，22-4，22-5
グループ2：22-10，22-11
グループ3：22-6，22-15，22-16，22-17
グループ4：22-18，22-22

2) 疫学情報
４結果の1)MLVA型におけるグループ1からグ

ループ4の疫学情報は表2のとおりである。

５ 考察とまとめ
MLVAは，ゲノム上に散在する反復配列（リピ

ート構造）の多型性を利用し，複数の反復配列領

域（ローカス）においてリピート数を決定するこ
とにより菌株間の異同を高い分解能で調べること
が可能となる1)。
EHEC（O157，O26，O111）では，17か所のロ

ーカスでリピート数を決定し，増幅産物が検出さ
れなかったローカスには「-2」を付ける。17個の
数字の組み合わせが一致したものは同じMLVA型
となる。

今回，MLVA解析を実施した20件のうちMLVA
型が一致したグループが4組あった。

グループ1は，患者と接触者による家族内での感
染事例であった。

グループ2は，22-9が患者として発症し，その後，
接触者の検便にて22-10と22-11の感染が判明した
家族内での感染事例であったが，22-9と22-10，22
-11では2か所のローカスでリピート数が異なった。
同居の家族内の事例であるものの，MLVA解析の
結果からは直接的な関連性は低いと考えられた。
この事例が二次感染だった場合，一次感染事例と
この3名の間に中間的なMLVAパターンを示す事例
があった，若しくは共通汚染源からの感染だった
場合，汚染源が混合汚染であったということが要
因として推察された。

グループ3は，先に家族が発症し，その後の接触
者の検便にて，22-15と22-16の感染が判明した家
族内での感染事例であった。22-6，22-17と22-15，
22-16にそれぞれ疫学調査による関連性は認められ
なかった。22-6はC保健所管内，22-15，22-16，2
2-17はD保健所管内の事例であり，22-15，22-16，
22-17はほぼ同時期の事例で，22-6はこの3事例よ
り約4か月前の事例であった。
MLVA解析の結果から，この4事例について，同

一の感染源が疑われたが，22-6においては，発症
時期がずれているため，直接的な関連性は低いと
推察された。また，22-15，22-16及び先に発症し
ていた患者と22-17においても疫学情報からは直接
的な関連性は認められなかった。しかし，MLVA
型が偶然一致することはほぼない3)ため，何かしら
の共通事例が存在したと推察された。

グループ4は，同一保育園の同一クラスで1例目
（22-18）が発生後，約1か月の期間が経過して2例
目（22-22）が発生した事例であった。

同じ集団事例，家族内事例では多くの株が同じ
MLVA型を示す。そのため，グループ1とグループ
4においては想定通りの結果が得られたが，グルー
プ2とグループ3については，疫学情報とMLVA解
析結果で乖離が見られた。

また，疫学調査結果から，それぞれのグループ
の感染源の特定には至らなかった。

今回のMLVA解析は令和4年度の菌株をまとめて
実施したため，それぞれの事例の発症時期から
MLVA解析結果が判明するまでに時間が経過して
いた。そのため，事例発生時の疫学調査にMLVA
解析結果を活かすことができなかった。

分子疫学解析の結果の一致は共通の感染源を強
く示唆するものであるが，保証するものではない。



そのため，分子疫学解析の結果と疫学調査の結果
を噛み合わせることが重要である。

グループ3の事例のように，単なる散発事例と思
われた事例が同じMLVA型を示す場合がある。ま
た，グループ2やグループ3の事例のように県内だ
けではなく，他県とMLVA型が一致する場合があ
る。MLVA解析は，集団事例や家族内事例におけ
る菌株の同一性の確認に限らず，散発事例も含め
た事例間の関連性及び広域性の有無を確認できる
有効な検査法である。
そのため，今後はできる限り迅速に菌株の収集を

し，MLVA解析を実施して，関係機関に結果を還
元することで，疫学調査に活用してもらい，EHEC
感染症対策に努めていきたい。
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