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図 1 O 抗原コード領域解析のフローチャート 
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図 2 全ゲノム配列解析 57 株の解析から同定された E. albertii の O 抗原型（EAOg1-40） 

 (Ooka T. , et al., Microbial Genomics 5(11). doi: 10.1099/mgen.0.000314, 2019. Fig. 1 を改変) 
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図 3 E. albertii の O 抗原型(EAOg)と Escherichia/Shigella 属の O 抗原型との比較 
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図 4 E. albertii と Escherichia/Shigella 属の wzx 遺伝子の系統解析 

(Ooka T. , et al., Microbial Genomics 5(11). doi: 10.1099/mgen.0.000314, 2019. Fig. 3 を改変) 
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図 5 EAO-genotyping PCR のプライマー情報（3 プライマーセット） 

E_al_1_OF/OR および E_al_1_NF/NR：E. albertii 検出プライマー2 セット 

  



 

80 

 

 

 

 

 

 

 

 

図 6 EAO-genotyping PCR による各 EAOg 型参照株の PCR・泳動結果 

(Ooka T. , et al., Microbial Genomics 5(11). doi: 10.1099/mgen.0.000314, 2019. Fig. 4 を改変) 

   △1, △2：E. albertii 検出プライマーによるバンド  
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図 7 EAO-genotyping PCR 系を用いた 278 株の EAO 型の同定結果 
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図 8 225 株の E. albertii 全ゲノム高精度進化系統樹および主要病原因子の分布 


