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研研究究要要旨旨： 

食品由来感染症における病因物質である病原体に対し、分子疫学解析から得られる遺伝

子情報（病原体情報）は、流行株を把握し、感染源を究明し、感染拡大を阻止する上で重要

である。実際の感染症対策および施策にあたっては当該病原体情報を、疫学調査で得られた

情報とともに、効率よく効果的に共有することが肝要である。腸管出血性大腸菌（EHEC）に

対する主たる分子疫学解析手法としては、パルスフィールドゲル電気泳動（PFGE）、IS-

printing system（ISPS）および multilocus variable-number tandem repeat analysis

（MLVA）がある。2018年 6月 29日付で厚生労働省から発出された事務連絡「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」により MLVA に統一する方向性

が示された。当該事務連絡に対応し、各ブロックにおいて、MLVA 法に関する研修会、各病

原体解析手法に関する精度管理試験を実施した。また、MLVA 実施にあたってのデータ解析

手法の検討、データベースの構築などを実施した。PFGE、ISPS についても同様に精度管理

及びデータベースの構築を行った。アンケート調査の結果から、MLVA 実施率は 7 割近くに

上昇した。EHEC 分離株の解析から、各地域もしくは全国における流行菌型の解析、広域株

の探知が行われた。得られた情報を関係機関と共有、さらに必要に応じて研究班を通じて全

国的に共有した。個々の集団事例及び広域集団事例への対応などに活用された。全ゲノム解

析を使った MLVA 法の評価、事例対応にあたっての有用性等の評価を行った。収集した菌株

の MLVA データ及び、地衛研から直接送付された MLVA データに関し、食中毒調査システム

NESFD 掲示板への提供を行った。 
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AA..  研研究究目目的的  

 食品由来感染症は病原体に汚染された食

品を摂取することによって発生する。代表

的な病原体で毎年流行を繰り返すものとし

て、腸管出血性大腸菌

（enterohemorrhagic Escherichia coli, 

EHEC）がある。EHEC感染症は 3類感染症

の一つであり、年間 3-4千名もの感染者を

出す。溶血性尿毒症症候群などの合併症を

おこし、10名程度の死者が出る年もあ

る。当該病原体には多様なバリアントが存

在し、その流行型は毎年変化している。そ

のなかには複数の自治体をまたいで流行す

る広域株も存在し、その感染源を突き止め

ることは容易なことではない。本研究では

分子疫学解析に関し、その開発・評価・精

度管理、当該解析法に基づく病原体情報の

収集およびデータベース化、ならびに当該

病原体情報の効率的、効果的な共有化を行

うためのシステムの構築を柱としている。

本研究によって流行菌型の把握、ならびに

広域事例における感染源の究明及び感染拡

大の防止に貢献することを目指している。 

 

BB..  研研究究方方法法  

１．日本全国の地方衛生研究所（地衛研）

を６ブロックに分け、各ブロック内の地衛

研で分離菌株（腸管出血性大腸菌 O157

等）に対するパルスフィールドゲル電気泳

動（PFGE）解析、IS-printing system

（ISPS）、multilocus variable-number 

tandem repeat analysis（MLVA）の精度管

理、研修会等を実施した。 

２．平成 21年度に立ち上げた

BioNumericsサーバの運用を見直した。一

部機能を VPSサーバ上に移築し、MLVAシ

ステムの構築を行った。 

３．分担研究者及び研究代表者により、

PFGE、ISPS及び／もしくは MLVAによるデ

ータベース構築を検討した。さらに、デー

タベースを活用して集団発生事例等に対応

した。 

４．EHEC O157、O26、O111（主要 3 血清

群）、O103、O121、O145、O165、O91（追

加 5血清群）関して MLVA を用いた病原体

サーベイランスを検討した。 

５．2018 年 6月 29日付の厚生労働省から

の事務連絡「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」に関連した MLVAデータ授受に関する

整備を行い、定期的に MLVAデータを厚生

労働省に提供、食中毒調査システム

（NESFD）上の掲示板に MLVAリストとして

掲示された。 

６．EHEC O157 株を用いて全ゲノム配列

（whole-genome sequence, WGS）を用いた

解析を実施した。一塩基多型（single 

nucleotide polymorphism, SNP）を抽出し

MLVA法の結果と比較した。集団事例関連

株について WGS解析を行い、他の国内株と

比較した。 

７．EHEC 分子疫学解析の手法について、

地衛研における実施状況を把握するための

アンケートを実施した。 

  

CC..  研研究究結結果果  

１．感染研における研究-1 

2018-2020 年に分離された EHECについて

MLVAおよび PFGE解析を行い、その型別結

果に基づいて分離株の動向について調べ

た。PFGE を用いて 749 株の解析を行い、

BioNumericsデータベースに登録した。
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MLVA を用いて EHEC O157 4819 株、O26 

1624 株、O111 338 株、O103 516株、O121 

298 株、O145 158 株、O165 12 株、O91 

109 株、計 7874 株を解析し、それぞれ、

1824、576、189、140、105、52、12、90

の型が同定された。シンプソンの多様性指

数（SDI）は 0.923-1.00であった。5機関

以上で検出された広域 MLVAコンプレック

スもしくは MLVA 型は 3年間で 87種類であ

った。2018年 6 月 29日に厚生労働省から

発出された事務連絡「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」に基づき地研から送付された

MLVA データの解析を行い、3年間で 32機

関からデータを受け、1636株に型名を付

与した。これらの送付データ並びに送付さ

れた菌株の解析結果と併せて情報還元・共

有を行った。送付された MLVAデータ処理

のため、VPSサーバに MLVAシステムの構

築を行った。今後、MLVAをはじめとした

分子疫学解析手法の手技的側面、データ解

析、データの取り扱いといった側面におけ

る技術支援、並びに MLVAシステムの運用

検証など、共有に向け、さらにシステムの

検討・改良の必要があると考えられた。

２．北海道・東北・新潟ブロック 

平成 30年 6月 29日付け事務連絡「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」により遺伝子検

査手法は MLVAに統一化するよう通知され

たが、平成 30年度当時、MLVA 導入は過渡

期にあり、ブロック内の MLVA実施の地衛

研は 12施設のうち 3施設であった。ブロ

ック内の地衛研の MLVA導入に寄与すべ

く、平成 30年度、令和元年度に MLVA解析

に必須のフラグメント解析用ソフトウエア

GeneMapperの操作に重点を置いた「腸管

出血性大腸菌 MLVA技術研修会」を開催し

た。令和 2年 12月現在、ブロック内地衛

研では、導入予定の 3 施設を含めると 9施

設で MLVA 実施可能となっている。また、

標記研修会では、PFGE、IPPSも含めた

EHEC解析データの運用方法や MLVA 実施に

伴う疑問などについて情報共有を図ってお

り、令和元年度には、トラブルシューティ

ング集として「EHEC MLVA フラグメント解

析判定事例集」を作成した。令和 2 年度に

ついては、感染症・食中毒事例や検査法等

について情報を共有するため、新型コロナ

ウイルス感染症に配慮して地方衛生研究所

全国協議会 Webex会議室を利用し研修会を

2回開催した。 

導入した分子疫学解析 MLVAについて結

果の信頼性を確保するため、ブロック内に

おいて精度管理を令和元年度から実施して

いる。機器や試薬の安定した条件をみつけ

ることが信頼性の確保された結果を得るた

めに重要と言われている。増幅効率のよい

PCR試薬キットにより、多くの地衛研で判

定に苦慮する「低いピーク」が改善された

と報告があり、PCR試薬により安定した

MLVAデータが確保されるのであれば、安

定した条件のひとつとして検討されると考

えられた。 

３．関東・甲・信・静岡ブロック 

異なる施設で解析した結果を相互に比較

するためには、各施設の検査・解析レベルが

一定以上であることが重要なことから、腸

管出血性大腸菌 O157 共通菌株を用いた分

子疫学解析法の精度管理を行い、各施設の

技術レベルと信頼性向上を図った。PFGE、

ISPS および MLVA について実施した結果、
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すべての施設で良好な結果であった。 

この 3 年間に 11 施設すべてで MLVA によ

る行政検査が実施可能となり、必要に応じ

て他の自治体間との情報共有と散発事例に

対応してきたことがアンケート調査で明ら

かとなった。その一方で、現状では MLVAは

O157、O26、O111 の 3血清型の解析方法であ

ることから、これまで実施してきた PFGEに

よる精度管理も引き続き必要であるという

意見がすべての施設から挙げられた。 

3 年間に東京都で検査を実施した腸管出

血性大腸菌 1131 株の血清型において、O157

が 733株（64.8%）と最多で、次いで O26が

118 株（10.4%）、O121 が 75 株（6.6%）で

あった。MLVAが実施可能な主要 3血清型の

割合は 76.7%（868 株）で、今後 O121 およ

び O103 においても MLVA が可能となれば、

全体の約 90%において効率的な情報の共有

化が可能となると思われた。 

４．東海・北陸ブロック 

 東海・北陸地方 11施設（地衛研、及び衛

生試験所、以下各地研）において、EHECの

分子疫学解析法の精度管理を実施した。平

成 30 年度には EHEC のみならず全ての食中

毒菌に適用可能で、最も汎用性に優れてい

る PFGE の精度管理を、令和元年度には迅

速・簡便な方法として各地衛研で汎用され

ている ISPS）の精度管理を、令和 2年度に

は EHEC 3血清型（O157、O26、O111）に対

する分子疫学解析法である MLVA 法につい

ての精度管理を実施した。MLVA法の精度管

理のみ、11 施設のうち既に MLVA 法が実施

可能な 8 施設に対して実施した。また、令

和 2 年度には愛知県内の中核市 3 市に対し

て、実習を交えた MLVA初期導入研修を実施

した。愛知県内東海・北陸ブロックで分子疫

学手法を用いて解析した事例の報告を行っ

た。 

1)平成 30 年度 

1-1） PFGE精度管理 

11 施設から送付された O145、O121 計 3 株

の PFGE 泳動図について解析を行った結果、

その相同性は菌株 1 は 96.8％、菌株 2 は

96.5％、菌株 3は 97.8％であった。過去に

研究班活動として行った PFGE 精度管理で

は 3 年間の研究期間のうち特に 1 年目では

その相同性は低く 80％を下回ることも多々

あった。5年以上の間 PFGE精度管理を行っ

ておらず、かつ研究期間の 1 年目であるこ

とを考えると、今回は優れた結果が得られ

ている。これは当研究班のこれまでの活動

によるものと考えられるが、各施設で発生

した食中毒事例の分子疫学解析に PFGE を

使用していることも大きな要因であると思

われる。 

1-2) 分子疫学手法を用いて解析した事例

の報告 

平成 30年度は 2事例の報告があった。ひと

つは腸管出血性大腸菌 O157(VT1VT2)による

事例で当該施設が MLVA による遺伝子型別

を実施した事例であった。もうひとつは腸

管毒素原性大腸菌 O25 による食中毒事例で

あった。地方衛生研究所で PFGE を実施し、

解析結果を県内関係自治体に報告した。特

に後者では東海・北陸ブロック内で連携し

て分子疫学解析を実施した好例となったと

思われる。 

2) 令和元年度 

2-1) ISPS精度管理 

1st set：検体 No1では 3施設が 1-2と 1-3

の間のエキストラバンドを 1-3 と判定して

いた。また、1施設は 1-14と 1-15の間のエ
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キストラバンドを 1-15と判定していた。検

体 No2, 3に関しては全施設誤判定はなく一

致していた。2nd set：検体 No1では 9施設

では正しく報告されたが、2施設は不一致で

あった。1 施設は 2-2 と 2-3 の間の判定が

誤っていた。また、1施設は単純な入力ミス

であった。検体 No2, 3に関しても 9施設で

は正しく報告されたが、2施設が不一致であ

った。1 施設では 2-1 と 2-2 の間のエキス

トラバンドを 2-1 と判定していた。1 施設

は単純な入力ミスであった。以上の結果か

ら東海・北陸ブロック全 11施設で概ね良好

な結果が得られた。しかし、注意点として

１）よく確認されるエキストラバンドを認

知していること。２）高サイズ領域のバンド

の判定を慎重に行うこと。３）エクセルシー

トへの入力の際は、複数人で結果の確認を

おこなうことが重要である。 

2-2) 腸管出血性大腸菌の MLVA 解析 

118 株の O157は 106 MLVA型に、42株の O26

は 37 MLVA型に型別することができた。 

2-3) 東海・北陸ブロックで分子疫学解析

を実施した事例 

愛 知 県で 患者 が確 認さ れた 2 つの

Escherichia albertii食中毒等事例につい

て PFGE解析を行った。その結果、事例 1は

分離株全てにおいて 95%以上の相同性があ

った。事例 2では分離 5株のうち、4株は遺

伝子型が一致したが、1株は大きく遺伝子型

が異なっていた。 

3) 令和 2年度 

3-1) MLVA精度管理 

各施設から提出された MLVA 実施結果の各

領域のリピート数を比較したところ、概ね

一致した成績が得られており、東海・北陸ブ

ロックの MLVA の検査精度は良好であった。

しかし、各施設における MLVAで得られるピ

ークの高さには大きな差がみられ、判定に

苦慮すると考えられる程度にピークが低い

検体もあった。ピークの高さの施設ごとの

差は使用するシークエンサーの違いや PCR

酵素及びプライマー濃度等の反応時点での

違い等が考えられ、各施設で安定した結果

を得ることを可能にすることは今後の課題

であると考えられた。また、出力したファイ

ルの貼り付けと結果の確認のみで、入力ミ

スや転記ミスといった人的要因のミスをな

くすことが可能な記入用紙の統一は非常に

有用であると考えられた。 

3-2) MLVA導入研修の実施 

MLVA導入研修会は、参加者に全体的に好評

であった。今後も MLVA に関して、担当者間

での情報共有が重要であり、研修会等の開

催も継続的に必要であると考えられた。 

3-3) 東海・北陸ブロックで分子疫学的解

析を実施した事例 

愛知県で患者が確認された Shigella 

sonnei 集団感染事例について PFGE 解析を

行った。その結果、分離株全てにおいて 95%

程度の相同性があった。 

５．近畿ブロック 

EHECの分子疫学解析法の 1つである MLVA

の地衛研への導入促進を目的として、以下

の①～④の研究を実施した。①回帰分析を

利用した MLVAの新規リピート数決定法（新

規解析法）を開発した。本方法は、従来法よ

りも汎用性が高く、従来法と同等以上の精

度でリピート数を決定できると考えられた。

②近畿ブロック内の地衛研を対象とした技

術研修会を開催するとともに、MLVA 実施時

に躓きやすいポイント等をまとめた Q&A を

作成し、近畿ブロックの地衛研に配布した。
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③検査結果の信頼性確保を目的とした MLVA

精度管理を実施した。その結果、施設間で

MLVAの技術レベルに差があることが明らか

になった。④MLVA 検査体制が整備されるま

での期間は、近畿 ISデータベースを運用し、

流行株の解析情報を近畿ブロック内の地衛

研で共有した。データベース登録施設数が

年々減少したこと等を考慮して、令和 2 年

度に近畿 IS データベースの更新を停止し

た。EHEC の遺伝子型別法は MLVA に統一さ

れる予定であるが、その技術レベルには施

設間で差があった。疫学解析精度の確保･向

上のために、今後も継続して MLVAの精度管

理を実施して技術レベルの底上げを図る必

要がある。 

６．中国四国ブロック 

食品由来感染症の広域事例発生時には、

症例間の関連性を明らかにするため、各症

例由来株の分子疫学解析結果等を各自治体

が共有し、病原体分離株の比較・解析を行う

ことが有用である。地方衛生研究所(地衛

研)が実施した分離菌株の分子疫学解析結

果を用いて各自治体保健衛生部局が適正に

解析等を行うには、地衛研における分離菌

株の分子疫学解析手法の技術維持や解析精

度・解析能力の向上による精度管理体制の

強化が必要不可欠である。そこで、中四国ブ

ロック内の施設を対象に、EHEC O157 菌株

を用いた ISPS、PFGE 法及び MLVA 法による

精度管理を実施した。その結果、一部の施設

を除いて、ほとんどの施設で良好な結果が

得られたが、一部の施設では技術の習熟、改

善及び工夫が必要と思われた。また、MLVA

については、導入する地衛研は増加傾向に

あり、更に全国的な普及が予想される。MLVA

を導入する施設に対して、技術研修及び本

研究成果に基づく MLVA 導入に係る技術的

支援並びに導入後の継続的な精度管理の実

施が、中四国ブロックにおける検査精度管

理体制の強化のためには必要と考えられた。 

平成 30 年度から令和２年度に、中四国ブ

ロックで発生した EHEC による感染事例に

ついて、分子疫学解析結果や疫学情報を収

集し、厚生労働省健康局結核感染症課及び

厚生労働省医薬･生活衛生局食品監視安全

課から平成 30 年 6 月 29 日に発出された事

務連絡「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」に基

づいた食品保健総合情報処理システム

（NESFD）の全国の MLVA 情報も参考としな

がら比較調査した。その結果、同一の MLVA

型や同一の IS コードの EHEC 菌株による感

染事例が複数の自治体で確認されたが、中

四国ブロック内では同一汚染源による広域

的な腸管出血性大腸菌を原因とする食中毒

は認められなかった。 

3年間にわたる本研究により、菌株解析を

行う中四国ブロックの地衛研の解析技術の

向上を図ることができたものと考える。更

には、IS-printing System、 PFGE法、MLVA

法による EHEC 分子疫学解析手法の精度管

理実施により、サーベイランス技術水準の

向上に貢献したものと考える。 

７．九州ブロック  

九州ブロックでは、①ISPSによる IS型別

データベースの運用、②EHEC 検出状況の解

析、③EHEC による集団発生事例の集約、④精

度管理の 4項目について取り組んだ。 

九州ブロックにおける EHEC O157 の IS型

別のデータベースへの登録数は令和 2 年 2

月 10日現在で 2,157件であり、毎年 200件

前後の登録で推移していたが、近年、減少傾
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向にある。これは ISPS 型別のデータベース

を活用する地衛研が減少していると考えら

れることから、その運用について見直す必要

があると考えられる。九州ブロックで平成

30 から令和 2 年度に収集された EHEC は

1,182 株であった。その O群の内訳は、O157

が 540株と最も多く、O26が 275 株、O111が

78 株、O103が 77 株、O121が 75株の順であ

った。例年収集される EHEC の O群血清型に

大きな変化は認められなかった。平成 30 年

度から令和 2年度の 3年間の EHECによる集

団発生事例は 38 事例であった。発生場所は、

保育所など従来から多発している施設での

事例が多い傾向は変わらなかった。精度管理

はPFGE、 ISPS及びMLVAについて実施した。

PFGE、ISPS 及び MLVA の精度管理において、

一部誤判定がみられた。今後、EHECの分子疫

学解析手法が MLVA に移行すること、及び地

衛研によっては人事異動等で職員の入れ替

わりにより技術の継承が困難になっている

ことを考慮すると、MLVA の継続的な精度管

理及び研修が必要と考えられる。 

８．感染研における研究―2 

集団感染事例の調査における全ゲノム配

列（whole genome sequence：WGS）解析の適

応性評価と MVLA のゲノムレベルでの評価を

目的に、WGS解析環境の構築、および 2013年

から 2020 年に国内で分離された EHEC O157

を対象とした WGS 解析を行った。WGS解析の

結果、疫学関連のある株間では 4か所以内の

SNP のみが認められた。この数を基準として

MLVA を評価すると、同一 MLVA 型では SNP解

析とほぼ同一の型別能があったのに対して、

1-3 か所以上の座位が異なる MLVA 型の株で

は、遺伝的に遠い株が含まれることが分かっ

た。また、DNA複製時のエラーを除去修復す

る蛋白質をコードする mutS に欠失がある場

合は、SNP 数が過大に現れるために解析には

注意を要することが確認された。以上の結果

から、O157 の集団感染の検知能では、WGSと

MLVA との間に大きな差は認められなかった

ものの、疫学関連が未知の菌株間など詳細な

解析の際には、WGSがより高い型別能を有す

るため有用であることが明らかとなった。国

内 O157 の網羅的 WGS 解析からは、解析した

国内集団感染事例由来株の clade は 2，3，

7、および 8 が大部分を占めた。このうち

clade 7においては、亜系統（subclade）ご

とに重症化率が異なっていたため、病原性の

違いが示唆された。上記の解析結果をもとに、

2019 年に報告された 2 件の国内集団感染事

例について WGS解析をおこなったところ、い

ずれの事例においても事例内でのSNPは5か

所以内となっていた。また、2020年に菌株が

多数分離された MLVA コンプレックス 3 件を

詳細に解析したところ、そのうちの 1種のコ

ンプレックス（20c022）では、100株以上の

近縁株が抽出され、国内で近縁性の高い集団

が流行型となっていることが判明した。 

９．その他 

1)ブロックアンケート結果 

EHECの分子疫学解析手法 PFGE、ISPSおよ

び MLVA について各地衛研での実施状況をア

ンケート形式で情報収集した。毎年 70 前後

の地衛研から回答を得た。PFGE実施率は 83%、

ISPS実施率は 56%、MLVA実施率は 66%であっ

た。2018 年と比較し PFGE はほぼ変わらず、

ISPSで低下が、MLVAでは増加が見られた（そ

れぞれ 85→83％、84→56％、33→66％）。  

2)MLVA解析設定ファイルの配布 

 MLVA データ解析にあたり使用するソフト

Genemapper の設定ファイルを 3 年間で延べ
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63 機関に配布した。 

3)MLVA解説書の作成 

MLVA に関して理解を広げるため、比較的

平易な「MLVA法解説」を作成し、ホームペー

ジ上に公開した。 

 

DD..  考考察察  

食品由来感染症において、病因物質であ

る細菌の分離株に対し分子疫学解析手法を

駆使し、菌株間のつながりを明らかにする

こと、そしてその情報を関係機関と共有

し、患者の疫学情報と関連させ、事例対応

に活用していくことは、感染原因の究明や

感染拡大の阻止などの感染症対策を講じる

ために重要な要素である。 

EHEC分離株の分子疫学解析の結果から、

全国及び各ブロックにおいて流行菌型の調

査がなされ、食中毒などの行政対応に結び

付いた事例が報告された。毎年多くの広域

株が検出された。中には広域食中毒事例に

関する株も含まれた。こうした事例対応に

病原体情報が活用された。 

EHECにおいてはこれまで PFGE、ISPS、

MLVA が分子疫学解析手法として開発、検

討、使用されてきた。2018年 6月 29日付

に厚生労働省より発出された事務連絡「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」により、EHEC

病原体解析手法として MLVAに統一し、MLVA

データの感染研への送付と型名付与を行う

（または分離株を送付し MLVA型を取得）と

いう方向性が示された（O157、O26、O111

が対象）。 

本研究のアンケート結果から、地衛研で

は ISPSの実施率の減少、MLVA の実施率の

上昇が観察された。これは上記事務連絡に

よる影響、本研究班及びさまざまな支援に

より、MLVAの普及に向けて地衛研が動いて

いることを示している。MLVAが各地衛研で

導入され、病原体解析手法としてルーチン

的に機能するには、一層の支援が必要と考

えられる。また、データの解析システムの

整備、情報共有に向けたシステム整備等も

必要と考えられる。各試験法の実施状況は

ブロックごとに様々であり、また地衛研で

は毎年担当者の交代が少なからず発生す

る。本研究班による精度管理の実施、解析

手法の検討、研修会等は、各ブロック及び

地衛研における病原体解析の体制維持、

MLVA普及に向けた能力向上、問題点の共有

などの観点から重要な位置を占めており、

今後も継続して実施していく必要がある。 

本研究班においては closed network 上に

て病原体情報のデータベースを利用するシ

ステム、すなわちパルスネット、ISPSデー

タベースの構築および運用を進めてきた。

しかしながら、病原体解析手法の MLVAへの

移行が進みつつあり、MLVAのためのシステ

ム構築が必要と考えられる。VPSサーバ上

に MLVAシステムを構築し、現在分担研究者

を中心に運用を検討中である。今後ユーザ

ーを増やしていくにあたり、運用面等での

検討を重ねていく必要がある。各ブロック

においても主たるデータベースを ISPSから

MLVAに移行する検討が進められている。 

わが国では上記のように MLVAが EHEC分

離株の第一の解析手法として、PFGE、ISPS

が第二の選択肢として活用される方向にな

りつつある。分離菌株の全ゲノム解析を用

い、MLVA の結果と比較することで、MLVAの

評価を行った。ゲノム解析は最も信頼性の

高い病原体解析手法であるが、かかる費用
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と時間の関係からルーチン化することは難

しい。しかしながら、蓋然性の高い解析が

可能となり、今後もゲノム解析を使った検

討を続けていくことは現行の病原体サーベ

イランスの性能を理解する点、流行中の病

原体の系統を知る点において重要である。 

 

EE..  結結論論  

病原体の分子疫学解析手法における技術

開発、データの蓄積ならびに情報の共有は

感染症対策において必須である。 

EHEC感染症においては、分子疫学解析手

法として MLVAを導入したことでよりリアル

タイムに近いサーベイランスが可能になり

つつある。2018 年 6月に厚生労働省から発

出された事務連絡「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」により病原体解析手法として MLVA

にシフトする方向性が示された。いくつか

の事例では MLVA データを直接地衛研と感染

研とでやりとりすることで迅速な対応に結

び付いた。本研究班並びに各地衛研におけ

る努力によって MLVAを実施する地衛研が増

えつつある。しかしながら、病原体サーベ

イランス並びに情報共有システム構築に

は、病原体解析手法の普及、整備、精度管

理、データ解析及び共有のためのシステム

構築、技術的及びシステム的問題点の情報

収集など多くの課題があり、今後も各工程

において検討および改善を図っていくこと

が重要である。 

 

FF..  健健康康危危険険情情報報  
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