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本日の内容

• レファレンスセンター報告
山本 章治（国立感染症研究所・細菌第一部）
公開可能な資料のみ感染研ホームページに掲載予定

• 話題提供１：高知県GBS調査（2024年までの情報）
村井 達哉（国立感染症研究所・応用疫学研究センター）

• 話題提供２：簡易水道水によるカンピロバクター食中毒事例
高橋 裕子（群馬県衛生環境研究所・保健科学係）

• レファレンスセンター内打ち合わせ（会終了後）



令和7年度カンピロバクターレファレンス委員会

ブロック等 担当者 所属 活動内容

世話人 山本 章治
国立感染症研究所 
細菌第一部 

• 簡便で精度が高い型別法の導入
• その他試験法の改善・導入の検討
• 年あたり食中毒散発事例由来100
株以上のサーベイランス
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カンピロバクター食中毒（≒腸炎）

(21), C. hyointestinalis subsp. lawsonii (22), C. iguaniorum (23), C. insulaenigrae (24), C.
jejuni subsp. jejuni (3), C. jejuni subsp. doylei (25), C. lanienae (26), C. lari subsp. lari (27),
C. lari subsp. concheus (27), C. mucosalis (28), C. ornithocola (29), C. peloridis (27), C.
pinnipediorum subsp. pinnipediorum (30), C. pinnipediorum subsp. caledonicus (30), C.
rectus (31), C. showae (32), C. sputorum (33), C. subantarcticus (34), C. troglodytis (35), C.
upsaliensis (36), C. ureolyticus (37), and C. volucris (38). These species cluster in five
discrete phylogenetic groups, which all contain pathogenic microorganisms (Fig. 1),
highlighting the clinical relevance of the whole genus. Despite this scenario clearly
reflecting the taxonomic diversity and the widespread presence of pathogenic lineages
in the genus Campylobacter, not a single genome is available for some species, like C.
canadensis, C. troglodytis, and C. mucosalis. Also, for many others, including C. volucris,
C. peloridis, C. rectus, C. insulaenigrae, C. hominis, C. helveticus, C. cuniculorum, C.
corcagiensis, C. ornithocola, and C. avium (31% of the genus), only a single representa-
tive genome per species is available (Table 1). Importantly, when we exclude C. jejuni
and C. coli, 13 out of the remaining 30 species (43%) have been at least sporadically
reported to be the causative agent of infections in humans and/or other animals, and
many of them are frequently associated with diverse clinical presentations, such as
invasive blood infections, periodontal infections, abscesses, meningitis, diarrhea, or
gastroenteritis (Table 2). The lack of sufficient genomic information on the causative
agents of these infections prevents the exploration of intraspecific genetic variability

FIG 1 Phylogenetic relationships between described Campylobacter species. A phylogenetic tree of Campylobacter
species dividing the genus into five distinct groups, namely, the C. fetus group, C. jejuni group, C. lari group, C.
concisus group, and C. ureolyticus group, is shown. Names were assigned by considering the most clinically relevant
species within each group. Tip labels are colored in red for species documented to cause infections in human
and/or other animals or blue for species not documented to cause infections.
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感染後２日から7日程度の潜伏期間を経て発症する下痢を主症状とした腸炎

カンピロバクター属細菌61種（14亜種）のうち
食中毒の原因となる種は．．．．

Campylobacter jejuni subsp. jejuni：90%以上
Campylobacter coli ：数%

食品衛生法：カンピロバクター食中毒
感染症法：感染性胃腸炎（5類感染症）
バイオセーフティレベル：BSL2

腸炎による致死率は極めて低いが
（< 0.1%）、ギラン・バレー症候群（GBS）、
反応性関節炎、炎症性腸疾患などを併発し、
健康に重大な被害を及ぼす場合がある。

その他、敗血症、髄膜炎などの症状
C. fetus subsp. fetus
C. lari subsp. lari
C. upsaliensis
C. ureolyticus

など



事件（計320件） 患者（計4,369人）

2024年 細菌性食中毒の国内発生状況

カンピロバクター・ジェ
ジュニ／コリ 65% カンピロバクター・ジェ

ジュニ／コリ 27.4%

ウエルシュ菌 13.4%

ウエルシュ菌 43.2%

サルモネラ属菌
6.6%

サルモネラ属菌
8.8%

ぶどう球菌 14%

ぶどう球菌 6.6%

腸管出血性大腸菌
（ＶＴ産生） 5%

腸管出血性大腸菌
（ＶＴ産生） 2.8%
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2024年度のレファレンス活動

2022年度 2023年度 2024年度

・遺伝子型別 ・遺伝子型別 ・遺伝子型別

Penner遺伝子型 Penner遺伝子型 Penner遺伝子型

mP-BIT mP-BIT mP-BIT
MLST MLST

LOS遺伝子型

ゲノム解析の準備

・薬剤感受性 ・薬剤感受性 ・薬剤感受性

エリスロマイシン エリスロマイシン エリスロマイシン

シプロフロキサシン クラリスロマイシン クラリスロマイシン

テトラサイクリン アジスロマイシン アジスロマイシン

アンピシリン シプロフロキサシン シプロフロキサシン

テトラサイクリン テトラサイクリン

アンピシリン アンピシリン

・病原体検出マニュアル作成

分離同定法のアンケート実施



EM CAM AZM TC CPFX AP 株数 頻度（%） 分離ブロック数
S S S S S S 40 34.8 5
S S S S R S 20 23.5 5
S S S S S R 16 18.8 3
S S S R R R 13 15.3 4
S S S R R S 12 14.1 4
S S S R S S 7 8.2 3
S S S R S R 3 3.5 2
S S S S R R 3 3.5 2
S S S I R S 1 1.2 1

計 115 100

薬剤感受性試験（CLSIディスク拡散法）の成績

• 2023年に続いてマクロライド耐性株は検出されなかった
• CPFX、TC、APBCに対してはそれぞれ42.6％、30.4％、30.4%が耐性であった
• CPFX、TC、APBCの全てに耐性を示す株が11.3%（13株）検出された



MLSTの成績
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2024年：131株2023年：114株



PubMLST登録済み菌株のSTの比率（%）

腸炎由来：25,638株 GBS由来：147株

データ出典：https://pubmlst.org/organisms/campylobacter-jejunicoli
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ST257, 4.5

ST45, 3.8

ST22, 1.4

ST2993, 
18.4
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ST43, 4.1ST3219, 4.1

ST21_CC



GBSに関連した菌側の因子
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LOS生合成遺伝子群

CPS生合成遺伝子群

HS1
HS2
HS3
····

Penner血清型（47種類）

GM1様
GD1a様
GQ1b様
····

ガングリオシド様構造（？種類）

自己抗体産生
GBS発症

Penner遺伝子型

LOS遺伝子型
（LOS class） 14,093種類（2024.5月現在）

?

FEMS Microbiol Rev 2005 29: 377-390

ゲノムDNA

MLST LOS型（遺伝子型） Penner型（遺伝子型）
ST22 GM1 (class A1) O:HS19 (gO:HS19)
ST2993 GM1 (class A1) Z2:HS41 (gZ2:HS41)

GBS患者株の主要な型



Penner血清型の簡便型遺伝子型別法（Penner PCR）

FEMS Microbiol Rev (2005)

47種類の血清型を遺伝子レベルで
型別可能なPCR系

PLoS ONE (2015)
市販血清型別キットがカバーする

25種類の血清型に特化

• 型別率、正解率ともに95%以上
と非常に高い。

• 令和4年度から標準プロトコール
および陽性対照DNAの配布を全
国的に開始した（希望機関のみ）。



GBSリスクが高いクラスA, B, Cのみ検出
（マルチプレックスPCR化：大安研・坂田）

LOSの簡便型遺伝子型別法（LOSクラスPCR）

遺伝⼦ 産物サイズ
A1 A2 B1 B2 C

orf14c 800 bp - - - - +
cgtB 502 bp + - + - -
cgtA-IIb 302 bp - - + + -
cst-II 200 bp + + + + -

LOS class

Front Microbiol 2020 11: 677

Anti-GD1aAnti-GM1 Anti-GQ1b/GT1a

Comprehensive Analysis of Bacterial Risk Factors
for the Development of Guillain-Barre Syndrome
after Campylobacter jejuni Enteritis
Michiaki Koga,! Michel Gilbert" Masaki Takahashi,3 Jianjun LV Saiko Koike,' Koichi Hirata,' and Nobuhiro YukP
'Department of Neurology and 'Institute for Medical Science, Dokkyo University School of Medicine, Tochigi, and 'Department of Microbiology,
Tokyo Metropolitan Institute of Public Health, Tokyo, Japan; 'Institute for Biological Sciences, National Research Council Canada, Ottawa,
Ontario, Canada

Background. Guillain-Barre syndrome (GBS), a postinfectious autoimmune-mediated neuropathy, is a serious
complication after Campylobacter jejuni enteritis.
Methods. To investigate the bacterial risk factors for developing GBS, genotypes, serotypes, and ganglioside

mimics on lipo-oligosaccharide (LOS) were analyzed in C. jejuni strains from Japanese patients.
Results. Strains from patients with GBS had LOS biosynthesis locus class A more frequently (721106; 68%)

than did strains from patients with enteritis (171103; 17%). Class A strains predominantly were serotype HS:19
and had the cstII (Thr5l) genotype; the latter is responsible for biosynthesis of GM1-like and GD1a-like LOSs.
Both anti-GM1 and anti-GD1a monoclonal antibodies regularly bound to class A LOSs, whereas no or either
antibody bound to other LOS locus classes. Mass-spectrometric analysis showed that a class A strain carried GD1a-
like LOS as well as GM1-like LOS. Logistic regression analysis showed that serotype HS:19 and the class A locus
were predictive of the development of GBS.
Conclusions. The high frequency of the class A locus in GBS-associated strains, which was recently reported

in Europe, provides the first GBS-related C. jejuni characteristic that is common to strains from Asia and Europe.
The class A locus and serotype HS:19 seem to be linked to cstII polymorphism, resulting in promotion of both
GM1-like and GD1a-like structure synthesis on LOS and, consequently, an increase in the risk of producing
antiganglioside autoantibodies and developing GBS.

The gram-negative spiral bacterium Campylobacter je-
juni, which is a major bacterial agent in diarrheal ill-
nesses, has been recognized as the bacterium that most
frequently triggers the postinfectious autoimmune-
mediated neuropathy called Guillain-Barre syndrome
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(GBS) [1]. An epidemiological study showed that 1 of
3285 patients with C. jejuni enteritis developed GBS
[2]. Why such a small number of patients with C. jejuni
enteritis develop GBS is not clear. Penner serotyping
showed that, in Japan and South Africa, GBS-associated
strains were more commonly serotypes HS:19 and HS:
41 than were enteritis-associated strains [3-5]. Fur-
thermore, HS:2 and the HS:4-complex were the dom-
inant serotypes of strains from patients with Fisher
syndrome (FS) [5], a GBS variant presenting the triad
of ophthalmoplegia, ataxia, and areflexia [6]. The clus-
tering of strains into particular serotypes is a strong
indication that the clonality of C. jejuni strains is spe-
cifically related to the development of GBS and FS. The
actual serodeterminants, however, are still unknown
[7]; therefore, use of Penner serotyping schema alone
to clarify the critical factors for the development of
neurological syndromes would be difficult. It is note-
worthy that the clustering of GBS-associated and FS-
associated strains into specific serotypes has not been
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遺伝子型 株数 頻度（%）
gO:HS19 16 14.0
gB:HS2 14 12.3
gD:HS4 13 11.4
gI:HS10 11 9.6
gC:HS3 9 7.9
gE:HS5 7 6.1
gR:HS23/36/53 6 5.3
gG:HS8/17 6 5.3
gY:HS37 5 4.4
gA:HS1 4 3.5
gJ:HS11 3 2.6
gU:HS31 2 1.8
gF:HS6/7 2 1.8
gP:HS21 1 0.9
gL:HS15 1 0.9
gK:HS12 1 0.9
型別不能 13 11.4

計 114 100.0

遺伝子型 株数 頻度（%）
gO:HS19 25 21.7
gD:HS4 22 19.1
gB:HS2 20 17.4
gI:HS10 7 6.1
gE:HS5 7 6.1
gG:HS8/17 6 5.2
gA:HS1 6 5.2
gU:HS31 5 4.3
gJ:HS11 3 2.6
gC:HS3 2 1.7
gR:HS23/36/53 3 2.6
gK:HS12 1 0.9
gL/U 1 0.9
gF:HS6/7 1 0.9
型別不能 6 5.2

計 115 100.0

遺伝子型 株数 頻度（%）
gB:HS2 28 22.6
gD:HS4 21 16.9
gG:HS8/17 15 12.1
gO:HS19 9 7.3
gC:HS3 6 4.8
gE:HS5 6 4.8
gI:HS10 6 4.8
gY:HS37 6 4.8
gR:HS23/36/53 5 4
gA:HS1 4 3.2
gU:HS31 3 2.4
gZ6:HS55 3 2.4
gF:HS6/7 2 1.6
gK:HS12 1 0.8
gS:HS27 1 0.8
gZ7:HS57 1 0.8
型別不能 7 5.6

計 124 100.0

2022年 2023年 2024年

Penner遺伝子型の成績



分離時期 分離ブロック
薬剤耐性 Penner

遺伝子型
LOS
遺伝子型 BIT

EM CAM AZM TC CPFX AP
2024.4 A S S S S S S gO:HS19 A1 0260

- B 未試験 未試験 未試験 未試験 未試験 未試験 未試験 未試験 未試験
- B 未試験 未試験 未試験 未試験 未試験 未試験 未試験 未試験 未試験

2023.6 C S S S S R S gO:HS19 未試験 0260
- D S S S S S S gO:HS19 未試験 0260
- D S S S S S S gO:HS19 未試験 0260
- D S S S S S S gO:HS19 未試験 0260

2023.12 E S S S S S R gO:HS19 未試験 0260
2024.2 E S S S S S R gO:HS19 A1 0260
2024.6 E S S S S S S gO:HS19 A1 0260
2024.7 E S S S S S R gO:HS19 A1 0260
2024.7 E S S S S S R gO:HS19 A1 0260
2024.7 E S S S S S R gO:HS19 A1 0260
2024.8 E S S S S S S gO:HS19 A1 0260
2024.8 E S S S S S R gO:HS19 A1 0260
2024.9 E S S S S S R gO:HS19 A1 0260
2024.9 E S S S S S R gO:HS19 A1 0260

2024.10 E S S S S S R gO:HS19 A1 0260
2024.10 E S S S S S R gO:HS19 A1 0260
2024.11 E S S S S S R gO:HS19 A1 0260
2023.6 F S S S S R I gO:HS19 未試験 0260
2023.6 F S S S S S I gO:HS19 未試験 0260
2023.6 F S S S S S R gO:HS19 未試験 0260
2023.6 F S S S S S R gO:HS19 未試験 0260
2023.6 F S S S S S R gO:HS19 未試験 0260
2024.2 F S S S S R S gO:HS19 A1 0260

2023.11 G S S S S S S gO:HS19 未試験 0260
2023.11 G S S S S S S gO:HS19 未試験 0260
2023.11 G S S S S S S gO:HS19 未試験 0260
2024.5 G S S S R R R gO:HS19 A1 0388
2024.5 G S S S R R R gO:HS19 A1 0388
2024.5 G S S S R R R gO:HS19 A1 0388
2024.5 G S S S R R R gO:HS19 A1 0388
2024.5 G S S S R R R gO:HS19 A1 0388
2024.5 G S S S R R R gO:HS19 A1 0388
2024.7 G S S S S R R gO:HS19 A1 0260
2024.7 G S S S S R R gO:HS19 A1 0260

ST22分離株（2023-2024：37株）の薬剤耐性と遺伝子型



ゲノムSNPを用いた系統解析

ゲノムデータ取得 アセンブリー・アラインメントA株

B株

C株

参照ゲノム

コアゲノム

コアゲノムに
おける位置 参照ゲノム A株 B株 C株

10 A A A C
59 C C C G
73 G C C A
153 G G G G
・ ・ ・ ・ ・
・ ・ ・ ・ ・

SNPを基にした系統解析

• GUI（Graphical User Interface）ベース
のソフトのセッティング

• 同一ST株のデータ（集団事例株とそれ
以外の株が混在）を用いて練習
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細菌ゲノム解析パイプライン(SNPcaster)講習会

https://forms.gle/JaFiv6oUQeRm5veK6

または李までメール（leek@niid.go.jp）

不明な点は衛微協（札幌）でも聞いてください！

2025年9⽉以降に、インストール・使⽤法の講習会（Zoom）を
予定しています。

希望される⽅は、下記サイトからご登録ください。
⽇程が決定次第、ご連絡します。

https://forms.gle/JaFiv6oUQeRm5veK6
mailto:leek@niid.go.jp


2024年度カンピロバクターレファレンスアンケート
分離・同定・型別法に関する29の質問に48施設が回答

1. 分離・同定
• C. jejuniおよび C. coli はほぼ全ての施設が検査対象。C. fetus （8
施設）や C. lari （2施設）も一部施設で対象。

• 培養にはほとんどが同じ培地（選択培地：mCCDA，増菌培地：プレス
トン）を採用。

• 保存は使用する培地にばらつきあり。ほぼ-80℃保存であるが、一部
施設では-30℃や-20℃で保存。

• 同定法については多くの施設で遺伝子型別（PCR） と 生化学的性状
を実施。一部の施設では、運動性観察や好気培養、リアルタイムPCR 
などの補完的な手法も導入。

2. 型別
• 21施設（全体の約44%）が型別検査を実施。
• 最も多いのはPenner血清型別で、80%以上の施設が実施。
• 薬剤感受性試験（8施設）やPenner遺伝子型別（11施設）で一部実施。
• さらに高度な解析手法であるMLST（3施設）やゲノム解析（1施設）は
限定的な導入にとどまる。



2025年度のレファレンス活動（予定）

2023年度 2024年度 2025年度
・遺伝子型別 ・遺伝子型別 ・遺伝子型別

Penner遺伝子型 Penner遺伝子型 Penner遺伝子型
mP-BIT mP-BIT mP-BIT
MLST MLST MLST（2022年度株含？）

LOS遺伝子型 LOS遺伝子型
ゲノム解析の準備 ゲノム解析の演習

・薬剤感受性 ・薬剤感受性 ・薬剤感受性

エリスロマイシン エリスロマイシン エリスロマイシン

クラリスロマイシン クラリスロマイシン クラリスロマイシン

アジスロマイシン アジスロマイシン アジスロマイシン

シプロフロキサシン シプロフロキサシン シプロフロキサシン

テトラサイクリン テトラサイクリン テトラサイクリン

アンピシリン アンピシリン アンピシリン

・病原体検出マニュアル作成 ・病原体検出マニュアル作成

分離同定法のアンケート実施 分離同定法、遺伝子型別法の作成



2024年度 厚生労働行政推進調査事業費

「わが国の病原体検査の標準化と基盤強化、ならびに、公衆衛生上重要な感染症の国内検査
体制維持強化に資する研究」
代表者・宮崎 義継、分担者・山本 章治（2023年度〜2024年度）

2024年度カンピロバクターレファレンス委員会
伊豆 一郎（熊本県保健環境科学研究所）
大塚 仁（山口県環境保健センター）
小西 典子（東京都健康安全研究センター）
今野 貴之（秋田県健康環境センター）
坂田 淳子（大阪健康安全基盤研究所）
山田 和弘（愛知県衛生研究所）

協力機関
古川 一郎（神奈川県衛生研究所）
全国47衛研担当者

謝辞


