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Escherichia albertii は 2003 年に新たに報告された新興下痢症起因菌であり，わが国では本菌を原因とする集団食中毒事

例が複数報告されている．本菌は鳥類や哺乳類から分離報告があるものの，その保菌状況の詳細は明らかになっていない．

本研究では 2019 年から 2020 年に都内のと畜場に搬入されたブタの E. albertii 保菌状況を調査し，分離された菌株について

遺伝子解析を行った． 

検査したブタ盲腸便 80 検体中 6 検体（7.5%）から 6 株の E. albertii が分離された．すべての分離株が eae，cdtB 陽性，

stx 陰性であった．6 株中 3 株は供試薬剤すべてに感性，2 株は 2 剤耐性，1 株は 3 剤耐性であった．PFGE 解析では，同一

バンドパターンを示す分離株が 2 組認められたが，いずれも当センターに搬入された都内下痢症患者由来株とは異なって

いた．この 2 組の株はそれぞれ同一農場から出荷されたブタ由来であり，農場内での同一クローンの存在が示唆された．

全ゲノム解析では約 1,500 の core gene が検出され，系統解析の結果，分離株はブタおよびヒト由来株と同一クレードに属

した．今回分離されたブタ由来株はヒト由来株と分子系統学的に近縁であることが示され，ブタにおける本菌の動態につ

いて更なる調査が必要であると考えられた． 

 

キキーーワワーードド：Escherichia albertii，ブタ，食中毒，全ゲノム解析，core gene，系統解析 

 

はは じじ めめ にに 

Escherichia albertii はグラム陰性の通性嫌気性桿菌で，

大腸菌 （Escherichia coli）に近縁の新種として 2003 年に

報告された新興下痢症起因菌である 1)．これまでアメリカ，

ドイツ，ノルウェー等の様々な国や地域でヒトの感染例が

報告 2)されており，近年，国内においても患者数 100 名を

超える集団食中毒事例が複数報告されている 3–5)． 

本菌の保有する病原因子として，腸管上皮への接着に関

わるインチミンや，外毒素の一つである細胞膨化致死毒素

が同定されている2)が，一部の株は腸管出血性大腸菌の主

要病原因子である志賀毒素を産生することも報告されてい

る6)．国内でも志賀毒素産生株による溶血性尿毒症症候群

の発生事例が報告7)されたことを受けて，2016年11月に厚

生労働省から各自治体の衛生主管部局へ本菌についての情

報提供を依頼する通知が発出されている8)． 

このようにE. albertii はヒトへの危害要因として注目さ

れるようになったものの，ヒトへの感染源や感染経路に関

しての情報は少なく，不明な点が多い．これらを解明する

上で，環境中における本菌の分布状況を把握し，そこから

分離される株とヒト由来株との関連を推定することは非常

に重要である．本菌は一部の鳥類や哺乳類，環境水等から

の分離が報告されている9,10)が，保菌状況の詳細や自然宿

主についてはいまだ情報が少ない．そこで，本研究では都

内のと畜場に搬入されたブタのE. albertii 保菌状況を調査

し，分離された菌株についてゲノム解析を行い，さらに当

センターに搬入された都内下痢症患者由来株と比較したの

でその結果を報告する． 

 

方方        法法 

1. 検検体体 

2019年および2020年に都内のと畜場に搬入されたブタの

盲腸便80検体（14農場由来，各年40検体）を検査対象とし

た． 

 

2. リリアアルルタタイイムムPCRにによよるるススククリリーーニニンンググ 

検体を滅菌生理食塩水で 10 倍希釈し，0.5 mL を EC 培

地（栄研化学）に接種した．42℃で 18～24 時間培養後，

増菌液 100 µL から DNA 抽出を行い，DNA-binding 

transcriptional activator of cysteine biosynthesis gene 

（EAKF1_ ch4033, Accession number: CP007025）をターゲ

 



Ann. Rep. Tokyo Metr. Inst. Pub. Health, 73, 2022 46

Table 1. Primers and Probe Used for Screening of E. albertii 

 

 

 

 

 

ットに設計したプライマーおよびプローブ（Table 1）を用

いて，リアルタイムPCR法でスクリーニングを行った．反

応 試 薬 は TaqMan Universal PCR Master Mix （ Applied 

Biosystems）を用い，反応条件は50℃2分，95℃10分の後，

95℃15秒および 60℃1分を 45 サイクルとした． 

 

3. 菌菌分分離離おおよよびび同同定定 

リアルタイム PCR によるスクリーニングで陽性となっ

た培養液を，ラムノースおよびキシロースを添加した

DHL 寒天培地（栄研化学）ならびに MacConkey Agar Base

（BD）に塗抹し菌分離を行った．各培地に発育した無色

～白色コロニーをTSI斜面培地（日水製薬）およびLIM培

地 （日水製薬）に接種し，乳糖・白糖非分解，リジン脱

炭酸能陽性，インドール陽性，非運動性を示した株につい

て遺伝子抽出を行い，E. albertii 特異的 PCR 法 11)を用いて

同定した． 

 

4. 薬薬剤剤感感受受性性試試験験おおよよびび病病原原遺遺伝伝子子検検索索 

E. albertii 特異的 PCR 法により陽性と判定された菌株に

ついて，薬剤感受性試験および病原遺伝子検索を行った． 

1) 薬薬剤剤感感受受性性試試験験 

 米国 CLSI 抗菌薬ディスク感受性試験実施基準に基づい 

て試験を行った 12)．β-ラクタム系薬剤として，アンピシリ

ン（ABPC），セフォタキシム（CTX），セフォキシチン

（CFX）の 3 剤，キノロン系薬剤として，ナリジクス酸 

（NA），ノルフロキサシン（NFLX），シプロフロキサ

シン（CPFX），オフロキサシン（OFLX）の 4剤，そのほ

かの薬剤として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），ゲンタマイシン（GM），アミカシン 

（AMK），スルファメトキサゾール・トリメトプリム合

剤（ST），ホスホマイシン（FOM），イミペネム（IPM）

およびメロペネム（MEPM）の 10 剤の計 17 薬剤を用いた． 

2) 病病原原遺遺伝伝子子検検索索 

  既報 13,14)に従い PCR 法によりインチミン遺伝子（eae），

志賀毒素遺伝子（stx），および細胞膨化致死毒素遺伝子

（cdtB）の検出を行った． 

 

5. 遺遺伝伝子子解解析析 

遺伝子解析として，パルスフィールドゲル電気泳動

（PFGE）解析および次世代シーケンサーを用いた全ゲノ

ム解析を行った． 

 

1) PFGE解解析析 

2019年から2020年に分離され，当センターに搬入された

都内下痢症患者由来株とのPFGE解析による比較を行った．

PulseNet（CDC）の方法15)を参考に，分離菌株および都内

下痢症患者由来株からブロックを作製し，制限酵素XbaⅠを

用いたPFGE解析を実施した．PFGE像の解析にはソフトウ

ェアGelJ ver2.0を使用した．分離株の泳動パターンの類似

度はDice係数（Tolerance1.0%）により算出し，系統樹作成

は平均距離法（UPGMA）で行った． 

2) 全全ゲゲノノムム解解析析 

分離株のうちPFGE像が異なった株について遺伝子抽出

を行った．Nextera XT DNA Library Prep Kit（Illumina）を

用いてライブラリー調整後，MiSeq（Illumina）を用いて

全ゲノムデータを取得した． E. albertii分離株のデータ4株

およびTable 2に示したWEB上で公開されているE. albertii 

25株の計29株の全ゲノムデータについて，データ解析プラ

ッ ト フ ォ ー ム Galaxy AUSTRALIA （ https://usegalaxy. 

org.au/ ） の 解 析 ツ ー ル Prokka （ Galaxy Version 1.14.6 

+galaxy1）およびRoary（Galaxy Version 3.13.0+galaxy2）を

用いてアノテーション付けとcore gene （解析した株の

99%以上に共通して存在する遺伝子）の抽出を行った．抽

出されたcore geneを連結し，遺伝子解析ソフトMolecular 

Evolutionary Gene Analysis（MEGA）ver.7を用いて近隣結

合法（Neighbor-Joining Method）による系統樹解析を行っ

た． 

 

結結        果果 

1. E. albertii のの検検出出おおよよびび菌菌株株のの性性状状 

  検査を行ったブタの盲腸便80検体のうち，6検体（7.5%）

から6株のE. albertii が分離された．分離された菌株の薬剤

感受性試験では，3剤耐性（TC, CP, ST）が1株，2剤耐性 

（CP, ST）が2株，供試薬剤すべてに感性が3株であった．

病原遺伝子の検索では，すべての株でeaeおよびcdtBが陽

性，stxが陰性であった（Table 3）． 

 

2. 遺遺伝伝子子解解析析 

1) PFGE 解解析析 

分離株 6 株のうち，同一バンドパターン（類似度 100%）

を示す株が 2 組存在し，これらは同一クローンであること

が示唆された．一方で，バンドパターンの異なった分離株

それぞれの類似度は 80%以下であった．また，分離株の中

で都内下痢症患者由来株と高い類似性を示した株はなかっ 

 

Name   Sequence (5'-3') 

EaF (forward) CGTTAAGCGGTTAGGTATCGATTG 

EaR (reverse) GCGCGTACGGACTGGTAATAAA 

EaT (probe) FAM-TTGCTCCAGGAACAGCGGCTTCACT-TAMRA 
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Table 2. Genbank Accession Numbers of E. albertii Reference 

Strains Used for Phylogenetic Tree Analysis 

 

た（Fig. 1）． 

2) 全全ゲゲノノムム解解析析 

 分離株 6 株のうち PFGE パターンの異なった 4 株の全ゲ

ノムデータおよび WEB 上で公開されている E. albertii 25

株の全ゲノムデータをもとに core gene の抽出を行った結

果， 1,546 個の core gene が抽出された．core gene を連結  

 

Table 3. Virulence Genes and Antimicrobial Resistance Profiles 

of E.albertii Isolated from Swine 

TC: Tetracycline, CP: Chloramphenicol,  

ST: Sulfamethoxazole/Trimethoprim 

 

して行った系統解析では，分離株は 2 株ずつ 2 つのクレー

ド（Clade I, II）に分かれた（Fig. 2）．いずれのクレード

にもヒト由来株およびブタ由来株が含まれていた．一方

で，野鳥由来株や鶏肉由来株は分離株とは異なるクレー

ドに属していた． 

 

考考        察察 

 国内の家畜におけるE. albertii の検出状況として，山形

県や沖縄県での報告16,17)があるが，本調査の結果，都内の

と畜場に搬入されるブタ糞便材料においても本菌が検出

されることが明らかとなった．検出された6菌株の病原遺

伝子として，ヒトへの重大な危害要因となりうるstxは保

有していなかったものの，腸管への接着に関与すると考

えられるeaeや細胞毒性活性を示すと考えられるcdtBを保

有していた．したがって，これらはヒトに対して病原性

を有する株であると推測された． 

分離株の薬剤感受性試験では，6株中3株が薬剤耐性を

示し，そのうち2株はブタにおける使用量が多い18)テトラ

サイクリンに耐性を示していた．このことから，ブタの

飼育時におけるテトラサイクリン系抗菌薬の使用により，

耐性株の選択が起こる可能性が考えられた．一方で，近

年グラム陰性桿菌において問題となっているフルオロキ

ノロン系抗菌薬や第3世代セファロスポリン系抗菌薬に対

する耐性は見られなかった．  

 PFGE解析により同一バンドパターンを示した2組の分

離株（19-P23と19-P25および20-P16と20-P17）は，それぞ

れ同一農場のブタ由来であった．このことから，農場に特

定のクローン株が存在しており，同居するブタの間で共有

されている可能性が示唆された．農場内でクローン株が維

持されている場合，農場間のブタの輸送や，人や物資の移

動等に伴って汚染されていない他農場へ本菌が拡散されて

いく可能性がある．また，分離株と都内下痢症患者由来株

とのバンドパターンの比較では，類似度が高いものでも

Strain name Isolation source Country Accession Number 

NIAH_Bird_3  Wild Bird Japan AP014855 

RM9973  Wild Bird USA CP043271 

ChinaSP140150  Wild Bird China CP025676 

Sample 165 Poultry China CP070292 

Sample 166 Poultry China CP070296 

Sample 168 Poultry China CP070287 

CB10113 Cat Brazil BBVR01000001-

BBVR01000144 

YS-F12-1 Swine Japan BJKW01000001-

BJKW01000178 

YS-F1-1a Swine Japan BJKU01000001-

BJKU01000168 

YS-F1-2 Swine Japan BJKV01000001-

BJKV01000128 

CB9786 Human Germany AP014856 

2014C-4015 Human USA CP034166 

K7744 Human Japan BBWB01000001-

BBWB01000116 

2013C-4143 Human USA CP030787 

TW07627 Human Bangladesh CH991859 

KF1 Human Poland CP007025 

06-3542 Human USA CP034162 

05-3106 Human USA CP030778 

1551-2 Human Brazil CP025317 

2012EL-1823B Human USA CP030783 

07-3866 Human USA CP030781 

Hiroshima3582 Human Japan BEGZ01000001-

BEGZ01000493 

EC03-195 Human Japan BBVV01000001-

BBVV01000078 

EC06-170 Human Japan AP014857 

EC05-81 Human Japan BBVY01000001-

BBVY01000050 

Strain No. 
Virulence genes Antimicrobial 

 resistant eae cdtB stx 

19-P9 ＋ ＋ － Susceptible 

19-P23 ＋ ＋ － Susceptible 

19-P25 ＋ ＋ － Susceptible 

20-P16 ＋ ＋ － CP, ST 

20-P17 ＋ ＋ － CP, ST 

20-P35 ＋ ＋ － TC, CP, ST 
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Fig.1. UPGMA Dendrogram of XbaI-generated PFGE Patterns of E.albertii Strains Isolated from Swine and Diarrhea Patients in Tokyo 

Asterisk marks were strains from diarrhea patients. Core gene clade was described clade number in Fig. 2.  

 

Fig. 2. Phylogenetic Tree Based on Core Gene Mutation of E. albertii (Neighbor-Joining Method
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80％以下であり，それぞれの株間の直接的な関連性は低い

と推察された．一方で，MiSeqにより取得した全ゲノムデ

ータから抽出したcore geneを用いた系統解析では，分離株

は大きく離れた2つのクレードに分類された．いずれのク

レードにもデータベース上のヒト由来株およびブタ由来株

が属していた．このことから，分離株を含むブタ由来株の

中にはヒト由来株と分子系統学的に近縁のものが存在する

ことが明らかとなった．また，分離株は野鳥由来株や鶏肉

由来株，ネコ由来株とは異なるクレードに分類された．し

かし，データベース上のブタ由来株は野鳥由来株と同一ク

レードに分類されており，ブタ由来株と他の動物由来株の

分子系統学的な違いは明確にはならなかった．  

本調査の結果から，ブタがE. albertii の保菌動物となり

うることが示唆された．さらに，分子系統解析により，一

部のブタ由来株とヒト由来株は近縁であることが判明した．

過去に国内で発生した本菌による食中毒とブタの関連は明

らかではないものの，これらの結果から，食品衛生上の注

意が必要であると考えられた．しかし，本調査では定量的

な検討を行っておらず，ブタにおける本菌の動態について

は今後更なる調査が必要である． 

本菌は発見から日が浅く，一般的な認知度はいまだ低い

と考えられることから，今回実施した調査結果の一部は，

食肉衛生検査所を通して当該ブタの出荷者に対しフィード

バックが行われた．本菌による食中毒リスク低減のために

は，関係組織内での情報共有だけでなく，家畜生産者や食

肉関連事業者，消費者に対しても情報提供と注意喚起を合

わせて行っていくことが重要である． 

 

まま    とと    めめ 

  2019年から2020年に都内と畜場に搬入されたブタの盲

腸便80検体を検査対象とし，E. albertiiの検出および分離し

た菌株の薬剤感受性試験，病原遺伝子検索および遺伝子解

析を行った． 

 供試した80検体のうち6検体から6株のE. albertiiを分離し

た．薬剤感受性試験では1株が2剤耐性，2株が3剤耐性であ

った．病原遺伝子検索では6株すべてがeae，cdtB 陽性か

つstx 陰性であった．core geneを用いた系統解析の結果，

分離株を含むブタ由来株の一部は，ヒト由来株と分子系統

学的に近縁であることが明らかとなった． 

本調査の結果から，ブタがE. albertiiの保菌動物となりう

ることが示唆された．また，一部のブタ由来株とヒト由来

株は近縁であることが判明し，食品衛生上の注意が必要で

あると考えられた． 
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Detection and Genome Analysis of Escherichia albertii Isolated from Swine  
Brought to a Slaughterhouse in Tokyo 

 

Yukihiro KODOa, Kaoru HATAKEYAMAb, Kai KOBAYASHIa, Hiroaki KUBOTAa, Noriko KONISHIa, 

Kazuhiro KOBAYASHIc, Miwako FUJISAWAd, Keiko YOKOYAMAa, Jun SUZUKIa, and Kenji SADAMASUa 

 

Escherichia albertii is a human enteric pathogen that was recently discovered in 2003 and has been associated with the cases of food 

poisoning reported in Japan. Although E. albertii has been previously isolated from birds and mammals, their role as the carriers of E. 

albertii has not been demonsatrated yet. We performed molecular epidemiological analysis of E. albertii strains isolated from the swine 

that were brought to a slaughterhouse in Tokyo from 2019 to 2020. 

Six strains of E. albertii were isolated from the cecal stools of 6 of the 80 swines. All the isolated strains were positive for the eae and 

cdtB genes but were negative for the stx gene. Of the six strains, three were susceptible to all the tested drugs while two were resistant to 

two drugs and one was resistant to three drugs. In pulsed-field gel electrophoresis analysis, two of the swine-isolated strains showed the 

same pattern, whereas all the strains differed from the strains isolated from the diarrhea patients examined in Tokyo Metropolitan Institute 

of Public Health. Each of these two sets of E. albertii strains was isolated from swine of the same farm, suggesting that the clone strains 

had existed on the farm. In whole-genome analysis, ~1,500 core genes were detected in the isolated strains. Phylogenetic analysis of these 

core genes showed that the isolated strains belonged to the same clade as the strains previously isolated from swine and human-isolated 

strains. As some swine-isolated strains were phylogenetically related to human-isolated strains, further investigation on the source of 

infection of E. albertii in swine is needed. 

  
KKeeyywwoorrddss::  Escherichia albertii, swine, food poisoning, genome-wide analysis, core gene, phylogenetic analysis 
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