
     

 レファレンス会議 「大腸菌」

世話人：伊豫田淳
国立感染症研究所・細菌第一部

2025年7月16日 札幌



病原体レファレンス会議：

・ 病原体ごとの諸問題について感染研と地衛研・保健所で議論する会議

・ 全国衛生微生物協議会の第1日目の午前中に対面で開催
（3年に一度感染研が、それ以外は地衛研が持ち回りで主催）

レファレンス会議 「大腸菌」：

・ 他の病原体レファレンス会議とは異なり、レファレンス担当の地衛研を設定していません
（EHECの検査に関わるすべての地衛研・保健所等を対象としています）

・ 2020-2021年はコロナ禍によって開催せず、2022-2023年はオンライン開催のみに
変更、2024年以降はオンライン＆対面の両方を開催

昨年度事前参加登録：89施設, 120名以上（当日200名以上の接続数）
今年度事前参加登録：136施設, 220名以上（7月10日現在）



経口感染（10-100個程度の少ない菌数で感染が成立）
↓

  潜伏期間（多くは 1-８日間, ～14日）
↓

  激しい腹痛, 下痢
↓

  重症例（血便, 腎不全, HUS, 脳症, 死亡）
  
  

・ 国内で年間 2,500-4,500 名の感染者数
・ 感染者の約30-40%は重症例 (特に小児や高齢者に多い)

  

患者の血便

後遺症：腎機能障害
（HUS患者の20-40%が慢性腎臓病へ移行）

EHEC感染症の特徴と重症例

HUS（hemolytic uremic syndrome: 溶血性尿毒症症候群）

細菌第一部で所有権を保持する写真





病原微生物検出情報（Infectious Agents Surveillance Report: IASR）2012-2025年 5月号 

COVID-19パンデミック発生前のレベルに回帰

2011-2019年平均：3,848
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EHEC週別報告数（2025年第25週まで）

感染症サーベイランスシステム：NESID 集計データをグラフ化、2011-2019年は平均数

  2025年第25週までの累積数：843
（2011-2024年の各第25週までの累積数平均：956）
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国内におけるHUS症例数とEHECの分離率

重症例由来主要7血清群: 
O157, O26, O111, O121, O103, O145, O165

EHEC不分離のHUS
EHEC-HUS

IASR 2006-2024年のデータをグラフ化
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約35%

便中の Stx の検出または 
患者血清中の抗大腸菌 (主要7血清群) 
抗体価の測定. 

↓
いずれかの検査で陽性であれば EHEC感
染症によるHUS症例と確定診断とすること
が可能.



 陽性数 / 解析件数 = 126/154（陽性率 81.9%）

HUS患者の血清診断 (2009-2024）

O103
(4.2%)

O111
(4.1%)

O121
(2.3%)

O145
(2%)

その他のO群
(8.0%)

EHEC分離数

              感染研・細菌第一部集計データ

O157
（60.7%）

O26
(18.7%)
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(60.2%)

O26
(18.2%)
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(8.5%)

O111
(8.5%)

O165
(7.1%)

O103
(2.1%)

O145
(5.7%)

O157
（56.7%）



CT-SMAC クロモアガー
STEC XM-EHEC

“KBM”EHEC
発色基質培地

O165-1

O165-2

O157

宮崎大学・農学部・井口研究室提供、EHEC選択培地カラーチャート【PDF】
https://www.cc.miyazaki-u.ac.jp/iguchi/iguchi_lab/gong_qi_da_xue_jing_kou_yan_jiu_shi.html

市販選択培地上でのO165の生育

宮崎大・農学部・井口 純 先生から許可を得て転載



https://id-info.jihs.go.jp/relevant/manual/010/EHEC20250619.pdf



MLVAについて
ーEHEC MLVAの運用について

衛生微生物技術協議会

ー大腸菌リファレンス会議

国立感染症研究所細菌第一部

泉谷秀昌、伊豫田 淳



わが国でEHECに使われてきた（いる）
分子疫学解析手法

1996

PFGE
• Ia,I,I
(RAPD)
(AFLP)

2004

PFGE
(Pulsenet
protocol)
• TN#858など

2012

IS-PS
• O157

• 32箇所の
IS

• +4種類の
病原性遺
伝子

2014

MLVA17
• O157
• O26
• O111

2018事務連絡

（2017：追加5血清群）

統一手法

腸管出血性大腸菌による広域的な感染症・食中毒に関す
る調査について（平成30年6月29日、令和5年6月28日）



MLVA法の流れ

①

②

③

④

マルチプレックスPCR

フラグメント解析
シークエンサーで分離
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送付MLVAデータに基づく
MLVA型付与について（厚労省事務連絡）

地衛研 感染研

菌株情報
MLVAデータ

解析

MLVA型

2

菌株情報
菌株

解析

MLVA型
Complex情報

1

事務連絡別添2

事務連絡別添1

Complex情報

厚労省

食中毒調査支援システム
（NESFD）掲示

「MLVAリスト」



別添1
菌株送付用



別添2

備考欄：ダブルピークの情報など

増幅なしは
「-2」

MLVAデータ送付用



MLVA型付与について

導入時

• 送付済み菌株のMLVAデータ送付

• 感染研→地研

導入後

• 菌株とMLVAデータの送付（地研→感染研）

• 精度確認（答え合わせ）（感染研→地研）

型名付与

• MLVAデータの送付（地研→感染研）

感染研側からも地研側からもデータのやり取りに問題がないと判断

定期的に菌株を送付（地研→感染研）して精度確認（感染研→地研）



MLVAデータ精度確認について
EH111-

11T
EH111-
14BB

EH111-
8O

EH157-
12N

EH26-
7D EHC-1Q EHC-2C EHC-5S EHC-6U O157-

3W
O157-

34Y
O157-

9M
O157-

25J
O157-

17Z
O157-

19L
O157-
36AA

O157-
37V

[菌株#] 2 -2 1 6 -2 11 5 -2 -2 11 9 12 4 4 7 9 6

地衛研 感染研

MLVAデータ 照合

結果

菌株番号
MLVAデータ

MLVAデータ
fsaファイル

解析・照合

結果

2

3

1 2018年6月29日
事務連絡
別添2形式



MLVAデータ精度確認について

地衛研データ

感染研データ

比較

一致 ：１
不一致：０



型名付与開始までの流れ

地衛研

送付済み菌株

• 別添2形式

データ送付1

• 別添2形式

データ送付2

感染研

データ送付

• 返信

データ確認1

• 返信

データ確認2

送付済み菌株に関して、複数回感染研にてデータ確認（答え合わせ）を実施し、特に問題がなけ
れば型名付与をお受けします。



型名付与開始後の注意点

定期的な精度確認

•型名付与を行っていても、定期的に（最低年1回）、
一部もしくはすべての株を送付して、データの確認を
実施してください。

非定型株の取り扱い

• Binにあたらないなど、非定型な株の場合にはお問
い合わせください

•必要に応じて菌株をお送りください



MLVAシステム

MLVA一括登録

登録ファイル 参照

MLVA登録

一括登録 ダウンロード

MLVAデータベース

MLVA登録

一括登録 ダウンロード

地衛研 感染研

BNデータベース

サーバ

オンラインでMLVA型が取得できます

別添2
ファイル

型名付与が可能
になった後の段階

マクロ



MLVAシステム

• 送付データに明らかな問題がないこと

• ほぼリアルタイムにMLVA検査を実施してデータを送っていただいていること

• 精度確認において特段の問題が見られないこと

MLVAシステムが利用可能となります。

メールベースの型名付与の処理において、



MLVAシステム
マクロによるcsvファイル作成時の注意点

エラーメッセージの内容をメモ

•元のエクセルデータを確認してください。

変換されたcsvファイルを開けない

•エクセルで開いたときにcsvファイルが書き換わる可
能性があるため

• NESID番号が「2.03E+13」になることがあります

不明な点がありましたら、システムに登録せず、メールでお問い合わせください。



MLVAシステム
登録にあたって

データベース検索機能（自動）

• 登録データベース内に同じMLVA型のデータがある場合

• 登録時にメッセージが表示されます

• ダウンロード（1回目）

• メッセージを閉じた後、通常の結果のダウンロード（2回
目）



MLVAシステム
登録にあたって

重複データの登録の禁止

• すでに菌株を送付してMLVA型を取得している株については、
MLVAシステムを使ってデータを登録しないでください

• 当該データについてはメールにて照会ください

担当者が変わる場合には、改めて手順、および注意点の確認をお願いいたします。

データ登録 菌株送付 精度確認

菌株送付 データ登録

〇
×



型名付与の希望
システム利用の希望

菌株送付

型名付与
（メール）

型名付与
（システム）

2回以上の精度確認で問題ない場合、型名付与の希望のメール
をお送りください。

昨年3～4回以上リアルタイムに型名付与を実施し、精度確認で

問題ないと判断された場合、システム利用希望のメールをお送
りください。



精度確認
（答え合わせ）

• メールベース、システム経由にかかわらず、定期的に菌株を
送付し、精度確認を実施してください。

– シーズンオフ中

– 担当が変わった際

• データ送付時の菌株番号と菌株送付時の菌株番号を一致さ
せるようにしてください。

菌株番号 菌株番号



お知らせ

• 7月以後は2025年株のみと比較を行います。

• 引き続き、菌株（ならびに情報・データ）送付のほどよろしくお
願いいたします。



細菌ゲノム解析パイプライン
(SNPcaster)説明資料

感染研・細菌第一部

李 謙一



細菌ゲノム解析パイプライン
(SNPcaster)の概要を
簡単に説明します

・詳細はウェブ上のマニュアルを参照
・9月以降に講習会をします



できること

イルミナシークエンサーのデータを使って・・・
・ショートリードデータのクオリティチェック  
  →データのチェック

・アセンブリ
  →病原性因子・耐性遺伝子検出等に
     使用可能なドラフトゲノム作製

・コアゲノム(cg)SNP解析
  →系統解析



概要

BactSNP

Snippy

Gubbins

データ変換

データ変換・クラスターSNP/
リピート除去

組換え領域除去

cgSNP

trimming (fastp)

Assembly
(SPAdes or SKESA)

CheckM,QUAST

Coverage計算

・QC summary
・Draft genome

系統解析等
(RAxML-NG/IQTREE)

Grape_qc_assembly
アセンブリ・クオリティチェック用

SNPcaster
SNP解析用

ショートリード（FASTQ）

主に2つのプログラムからなる

用途
・ショートリードデータの
クオリティチェック（QC）
・アセンブリ
・コアゲノム(cg)SNP解析
・系統樹作製



良いこと① インストールが簡単

SNPcaster

grape_qc_ 
assembly

Dockerコンテナ 簡単
インストール

対応OS

Mac



良いこと① インストールが簡単

1.Rancher Desktop/Docker Engine/
Docker Desktopをインストール
対応OS: 

3.コンテナのビルド
次のコマンドを実行 $ docker compose up -d --build

準備完了！

Mac

2.GitHubからプログラムをダウンロード



良いこと②操作が簡単

マニュアルと
一体化した解析コード

解析はブラウザ上で動作する
JupyterLabで実行します

1.この部分に
パラメータを入力

2. を押せば解析開始



良いこと③

誰でも
無料で
利用可能



必要なPCスペック

・どのOSでもOK

・メモリは10GB位～
・50GB～の空き容量

→高級なPCでなくてもOK

Mac



入手方法

1. GitHub
https://github.com/leech-rr/SNPcaster

2. 「SNPcaster Github」で検索

3. 感染研・細菌第一部・
第一室のページ

https://github.com/leech-rr/SNPcaster
https://github.com/leech-rr/SNPcaster
https://github.com/leech-rr/SNPcaster


42

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

	スライド番号 1
	スライド番号 2
	スライド番号 3
	スライド番号 4
	スライド番号 5
	スライド番号 6
	スライド番号 7
	スライド番号 8
	スライド番号 9
	スライド番号 10
	スライド番号 11
	MLVAについて�ーEHEC MLVAの運用について
	わが国でEHECに使われてきた（いる）�分子疫学解析手法
	MLVA法の流れ
	2024年アンケート�解析手法実施状況
	送付MLVAデータに基づく�MLVA型付与について（厚労省事務連絡）
	別添1
	別添2
	MLVA型付与について
	MLVAデータ精度確認について
	MLVAデータ精度確認について
	型名付与開始までの流れ
	型名付与開始後の注意点
	MLVAシステム
	MLVAシステム
	MLVAシステム�マクロによるcsvファイル作成時の注意点
	MLVAシステム�登録にあたって
	MLVAシステム�登録にあたって
	型名付与の希望�システム利用の希望
	精度確認�（答え合わせ）
	お知らせ
	細菌ゲノム解析パイプライン(SNPcaster)説明資料
	スライド番号 33
	スライド番号 34
	スライド番号 35
	スライド番号 36
	スライド番号 37
	スライド番号 38
	スライド番号 39
	スライド番号 40
	スライド番号 41
	スライド番号 42



