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は じ め に 

 Campylobacter jejuni(以下 C.jejuni)は下痢，腹

痛，発熱等を主症状とする食中毒の起因菌である。

近年，国内外で C.jejuni による食中毒が多発して

おり，広島市でも最も重要な食中毒病因物質の一

つとなっている。C.jejuni 腸炎の予後は一般的に

良好であるが，まれに難治性の自己免疫疾患であ

る ギ ラ ン ・ バ レ ー 症 候 群 (Guillain-Barré 

syndrome：GBS)を続発することが知られている 1)，

2)。GBS は急性に発症する四肢筋力低下や深部腱反

射喪失を主徴とする末梢神経疾患で，その 9 割で

神経症状発現の 1～3 週間前になんらかの感染症

状が認められる。これまでの疫学的研究から，

C.jejuni は先行感染の原因とされる病原体とし

ては最も高頻度であるとされている 1)，3)。 

 GBS の発症機序の全貌は不明であるが，先行感

染の病原体が神経の構成成分と共通する抗原を有

し，病原体の交叉抗原に対する抗体が自己抗体と

して神経に障害を与える仮説(交叉抗原説)が提唱

されている。C.jejuni には，菌体外膜にヒト末梢

神経上のガングリオシド末端と共通した糖鎖構造

を有するリポオリゴ糖(ガングリオシド様 LOS)を

もつものがあることが明らかになっている 1)-3)。

C.jejuni のガングリオシド様 LOS の生合成には，

シアル酸転移酵素(Cst-Ⅱ)，N-アセチルガラクト

サミン転移酵素(CgtA)，及びガラクトース転移酵

素(CgtB)等が必要である 2)，4)。これら GBS 発症に

関連しているとされる糖鎖合成酵素遺伝子(cst-

Ⅱ，cgtA，cgtB)の保有状況調査と血清型別を行っ

たのでその概要を報告する。 

方 法

1 供試菌株 

 2015 年 1 月から 2017 年 3 月に市内医療機関か

ら分与された下痢症患者由来 C.jejuni 192 株，当

所で下痢症患者から分離した C.jejuni 14 株及び

当所で分離した食肉由来 C.jejuni 121 株の計 327

株を供試した。 

2 LOS 糖鎖合成遺伝子検出 

Koga，M.5)，Nachamkin，I6)らの報告した cst-

Ⅱ，cgtA，cgtB 遺伝子領域を検出するプライマー

を用いて，既報の方法 7)により PCR を行った。 

3 血清型別 

市販のカンピロバクター免疫血清(デンカ生研)

を用いて Penner 群の血清型別を行い，型別不能の

場合はさらに PCR 法 8)を用いて型別を行った。 

結 果 と 考 察 

1 下痢症患者由来 C.jejuni の解析結果 

表1に下痢症患者由来C.jejuni のcst-Ⅱ，cgtA，

cgtB の検出結果を血清型別に示した。206 株のう

ち，cst-Ⅱ，cgtA，cgtB の 3 遺伝子全てを保有し

ていたものは 106 株(51.5％)，cst-Ⅱのみを保有

していたものは 31 株(15.0％)， 3 遺伝子をいず

れも保有していなかったものは 69 株(33.5％)で

あった。本邦の過去の調査で，GBS 患者から Penner 

A 群，B 群，C 群，D 群，E 群，F 群，G 群，O 群，Y

群，UT(血清型別不能)株の C.jejuni が分離されて

いる 9)。また，当所で行った 2010 年の調査では，

B 群，O 群，R 群，UT 株で 3 遺伝子全てを保有する

株が確認されている 7)。今回の調査では，A 群，C

群，E 群，F 群，G 群，Y 群では 3 遺伝子同時保有

株は確認されず，B 群，B・R 群，D 群，I 群，O 群，

R 群，Z6 群，UT 株で 3 遺伝子全てを保有する株が

確認された。また，2010 年の調査では B 群，C 群，

D 群，UT 株で cst-Ⅱのみを保有する株が確認され

たが，今回の調査でも B 群，C 群，D 群，UT 株で

確認され，加えて L/U 群でも cst-Ⅱ単独保有株が

確認された。過去の調査では，ヒト由来 C.jejuni

株において 3 遺伝子が同時に検出された割合は

16.1％～32.8％との報告があるが 7)，10)，11) ，今回

の調査では 51.5％と高い結果となった。また，分

離株数が多かった Penner B 群(75 株，36.4％)及

び O 群(23 株，11.2％)では，3 遺伝子同時保有株

の割合はB群で66.7％(50株)と高く，O群では100 

*1：現 健康福祉局保健部食品指導課

*2：現 健康福祉局保健部食肉衛生検査所
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表 1 下痢症患者由来 C.jejuni の Penner 血清群別 GBS 関連遺伝子検出結果 

Penner 

血清群 

cst-Ⅱ(+)

cgtA(+)
cgtB(+)

 

(％)※1 

cst-Ⅱ(+)

cgtA(-)
cgtB(-)

 

(％)※1 

cst-Ⅱ(-)

cgtA(-)
cgtB(-)

 

(％)※1 

 

        計 

 

(％)※2 

A    5 (100.0) 5 (2.4) 

B 50 (66.7) 15 (20.0) 10 (13.3) 75 (36.4) 

B・F    1 (100.0) 1 (0.5) 

B・R   1 (100.0)   1 (0.5) 

C     1  (33.3)   2  (66.7) 3 (1.5) 

D   2  (16.7)  10  (83.3)  12 (5.8) 

F      6 (100.0) 6 (2.9) 

G      3 (100.0) 3 (1.5) 

G/HS17      4 (100.0) 4 (1.9) 

I   1 (100.0)   1 (0.5) 

J      2 (100.0) 2 (1.0) 

K      4 (100.0) 4 (1.9) 

L      1 (100.0) 1 (0.5) 

L/U     1  (33.3)   2  (66.7) 3 (1.5) 

O  23 (100.0)   23 (11.2) 

R   1  (12.5)     7  (87.5) 8 (3.9) 

Y      5 (100.0) 5 (2.4) 

Z6   1 (100.0)   1 (0.5) 

UT  27  (56.3)   4   (8.3)  17  (35.4) 48 (23.3) 

計 106  (51.5)  31  (15.0)  69  (33.5) 206 (100.0) 

※1 各血清群の株数に対する割合 

※2 供試株数に対する割合 
 

表 2 食肉由来 C.jejuni の Penner 血清群別 GBS 関連遺伝子検出結果 

Penner 

血清群 

cst-Ⅱ(+)

cgtA(+)
cgtB(+)

 

(％)※1 

cst-Ⅱ(+)

cgtA(-)
cgtB(-)

 

(％)※1 

cst-Ⅱ(-)

cgtA(-)
cgtB(-)

 

(％)※1 

 

        計 

 

(％)※2 

A 1  (14.3)  6 (85.7) 7 (5.8) 

B 19 (59.4) 7 (21.9)  6 (18.8) 32 (26.4) 

C     1  (33.3)   2  (66.7) 3 (2.5) 

D   2  (15.4)  9  (69.2) 2  (15.4) 13 (10.7) 

D・F   1 (100.0)     1 (0.8) 

E   1 (100.0)   1 (0.8) 

F      3 (100.0) 3 (2.5) 

G    3 (100.0) 3 (2.5) 

G/HS17   2  (16.7) 10  (83.3) 12 (9.9) 

I   3 (100.0)   3 (2.5) 

K      1 (100.0) 1 (0.8) 

L      2 (100.0) 2 (1.7) 

L/U       2 (100.0) 2 (1.7) 

O  3 (100.0)   3 (2.5) 

R   2  (33.3)     4  (66.7) 6 (5.0) 

Y      7 (100.0) 7 (5.8) 

Z    1 (100.0) 1 (0.8) 

Z6     1 (100.0) 1 (0.8) 

UT  10  (50.0)   2  (10.0)  8  (40.0) 20 (16.5) 

計 40  (33.1)  23  (19.0)  58  (47.9) 121 (100.0) 

※1 各血清群の株数に対する割合 

※2 供試株数に対する割合 
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図 1 2015 年及び 2016 年の下痢症患者由来 C.jejuni の Penner 血清群別 GBS 関連遺伝子検出結果 

 

 

 

図 2 2015 年及び 2016 年の食肉由来 C.jejuni の Penner 血清群別 GBS 関連遺伝子検出結果 

 

％(23 株)であった。 

C.jejuni 腸炎後に GBS を発症する割合は 0.1％

程度で，GBS を発症していない下痢症患者からも

ガングリオシド様LOSをもつC.jejuniが分離され

ており，GBS 発症には宿主側因子等明らかになっ

ていない因子が存在する 1)，2)。しかしながら，ガ

ングリオシド様 LOS の糖鎖合成主要遺伝子 3 つ全

てをもつ C.jejuni は，潜在的な GBS の細菌側リス

ク要因となり得る可能性がある。また本邦では，

GBS患者から分離されるC.jejuniにおいてPenner 

O 群株が多いことが知られている 9)。当所におけ

る 2010 年及び今回の調査で，下痢症患者由来の

Penner O 群株はいずれも 3 遺伝子全てを保有して

いた 7)。 

図 1 に 2015 年及び 2016 年の調査結果を年別に

示した。2015 年に検出数が多かった Penner B 群

(51 株)の 3 遺伝子同時保有株の割合は 78.4％(40

株)であったが,2016年には47.6％(10株，21株中)

に減少した。UT 株の 3 遺伝子同時保有株の割合は

2015 年には 9.1％(1 株，11 株中)であったが，2016

年には 69.7％(23 株，33 株中)に増加した。 

2 食肉由来 C.jejuni の解析結果 

表 2 に食肉由来 C.jejuni の cst-Ⅱ，cgtA，cgtB

の検出結果を血清型別に示した。121 株のうち，

cst-Ⅱ，cgtA，cgtB のいずれも保有していたもの

は 40 株(33.1％)，cst-Ⅱのみを保有していたもの

は 23 株(19.0％)，3 遺伝子をいずれも保有してい

なかったものは 58 株(47.9％)であった。本邦の過
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去の調査では Penner B 群，D 群，O 群，UT 株で 3

遺伝子同時保有株が報告されている 10)，11)。今回

の調査では A 群，B 群，D 群，I 群，O 群，R 群，

UT 株で 3 遺伝子全てを保有する株が確認され，B

群，C 群，D 群，D・F 群，E 群，G/HS17 群，UT 株

で cst-Ⅱのみを保有する株が確認された。過去の

調査では食肉由来C.jejuni株において3遺伝子が

同時に検出された割合は 14.1％～43.5％との報

告があり 10),11) ，今回の調査でも 33.1％から 3 遺

伝子が同時に検出された。また，分離菌株数の多

かった Penner B 群(32 株，26.4％)では 59.4％(19

株)から 3 遺伝子が同時に検出され，その他の血清

群では，分離菌株数は多くはないが，I 群(3 株)

及び O 群(3 株)で分離された全ての株から 3 遺伝

子が同時に検出された。 

図 2 に 2015 年及び 2016 年の調査結果を年別に

示した。2015 年に検出数が多かった Penner B 群

株(17 株)の 3 遺伝子同時保有株の割合は 70.6％

(12 株)であったが,2016 年には 50.0％(7 株，14

株中)に減少した。UT 株の 3 遺伝子同時保有株の

割合は 2015 年には 20.0％(1 株，5 株中)であった

が，2016年には64.3％(9株，14株中)に増加した。

既報 12)によると，Penner O 群株の一部で何らかの

原因から O 群抗原の発現が減弱し，市販免疫血清

による血清型別(PHA 法)で型別不能となる可能性

が示唆されている。今回実施した血清型別 PCR 法

では O 群の検出ができないため，PHA 法及び PCR

法で UT 株とされた株の中に，O 群抗原の発現の弱

い O 群株が含まれている可能性がある。 

今回の調査でみられた血清群や糖鎖合成酵素遺

伝子の保有状況等の変動がどのような要因で起き

たのかは不明であるが，これらの変動について予

防的視点からの検討も課題である。 
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