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下痢を呈し死亡した肥育豚から分離されたサルモネラ血清型 4:i:- 
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緒言 

 

サルモネラは、腸内細菌科の 2菌種 6亜種からなる属であり、Kauffmann-White の様式により、2,500

を超える血清型に分類される。うち特定の血清型での家畜のサルモネラ症は、家畜伝染病予防法にお

ける監視伝染病である。サルモネラの血清型は、菌体の細胞壁とその付近にあるリポ多糖体抗原であ

る O抗原と、鞭毛を構成する蛋白抗原である H抗原の組み合わせで決定する(図 1)。H 抗原については、

1種類の抗原相しか持たない「単相菌」と、2種類の抗原相を持つ「複相菌」がある。複相菌における

それぞれの抗原相を 1相、2相と呼び、1相菌を培養すると、低い頻度で遺伝子のスイッチが切り替わ

り、2 相を発現する菌が混在するようになる 4）（図 2）。平成 27 年 10 月、県内の一貫経営養豚場で、

肥育豚の下痢症が発生し、病性鑑定の結果サルモネラ症と診断された。発症・死亡した豚からはサル

モネラ血清型 4:i:-が分離され、疫学解析を実施したので、概要を報告する。 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

図 1 Salmonella の抗原構造 図 2 1 相菌と 2相菌 



発生概要 

 

 発生農場は、繁殖 149 頭、肥育 3,329 頭の一貫経営で、県内にある系列の繁殖農場からも肥育豚を

導入している。検診時の直近の導入は、9 月 22 日の 140 頭であった。飼料は購入配合飼料を給与し

ている。 

10 月 2 日、肥育豚舎の 2 豚房で 1 頭ずつ、計 2 頭が水様性下痢をしているのを管理者が発見。管

理者の判断で経過観察とし、5 日朝に状況を確認したところ、豚舎全体に症状が拡大していたため、

ＰＥＤを疑い、当所に検診依頼があった。検診時は、水張りの肥育豚舎のみで発症を認めるも、死

亡豚はなく、他の豚舎では下痢を呈するものはいなかった。翌日、再度検診したところ、肥育豚 5

頭の死亡を確認した。  

 

病性鑑定 材料と方法 

 

１ 供試材料 

死亡豚 1 頭と発症豚の直腸スワブ 7検体、同居豚の落下便 4検体、水張り豚房貯留水 3検体、豚

房貯留水の原水 1検体を供試した。 

 

２ 方法 

(1)細菌学的検査 

死亡豚の主要臓器および腸内容物、発症豚の直腸スワブ、同居豚の落下便、水張り豚房貯留水

およびその原水について、β－ＮＡＤ加羊血液寒天培地（37℃、24～48 時間、好気および微好気）、

ＤＨＬ寒天培地（37℃、24～48 時間、好気）、ＥＳサルモネラⅡ寒天培地（37℃、24 時間、好気）

での分離培養を実施した。 分離されたサルモネラの血清型別は定法により実施し、確認として市

販の Salmonella Typhimurium （ＳＴ）迅速診断ＰＣＲキットと、ＳＴ特異遺伝子である IS2002）

および第 2相 H 抗原遺伝子 fljB3）を標的としたＰＣＲによる遺伝子検索を実施した。 

 

(2) ウイルス学的検査 

死亡豚の主要臓器からのウイルス分離を実施。発症豚の直腸スワブについては、ＰＥＤおよび

ＴＧＥの特異遺伝子検索のためのＰＣＲと、A 群ロタウイルス抗原検索のための市販キットによ

る簡易検査を実施した。 



 

（3）病理学的検査 

死亡豚の主要臓器を 10%中性緩衝ホルマリンで固定し、パラフィン包埋、薄切後、ヘマトキシ

リン・エオジン染色して観察した。 

 

病性鑑定 結果 

 

１ 細菌学的検査 

死亡豚の腸間膜リンパ節および腸内容物、直腸スワブ、同居豚の落下便、豚房貯留水からサルモ

ネラを分離した。分離菌について血清型別を実施したところ、すべての株が O4 群、H 抗原の 1 相目

は iと判定された。2相目判定のため iの免疫血清を添加した半流動培地にて二日間培養したが、逆

相菌が発育しなかったため、今回分離菌を血清

型 4:i:-の単相菌と同定した。確認のために実

施した遺伝子検索では、すべての株でサルモネ

ラ特異遺伝子 invA とＳＴ特異遺伝子 TMP1～3

及び IS200 が検出され(図 3、4）、ＳＴと判定

された。しかし第 2相 H 抗原遺伝子 fljB は検出

されず、遺伝子の欠損が確認された(図 5)。こ

れにより今回の分離株は、ＳＴ由来の単相変異

株といわれる血清型 4：i：-であることが確認

された。 

図 3 市販キットによるＳＴ特異遺伝子検索 

図 4 ＳＴ特異遺伝子（IS200）検索 図 5 第 2 相Ｈ抗原遺伝子（fljB）検索 



２ ウイルス学的検査 

  ウイルス分離、ＰＥＤおよびＴＧＥのＰＣＲ、Ａ群ロタウイルスの簡易検査はすべて陰性であっ

た。 

 

３ 病理学的検査 

  剖検では、肺の暗赤色化、肝臓の退色、各種リンパ節の腫脹を認め、組織所見では腸管粘膜表層

の変性･壊死、化膿性肺炎、胃粘膜びらんなどが見られた。 

 

分離菌の疫学解析 

 

 今回の分離株について、過去に本県で分離されたＳＴとの関連性を調べるため、平成 24 年にサルモ

ネラ症の牛と豚から分離された、ＳＴの県内過去分離株(以下、過去分離株)とともに、薬剤感受性試

験、ＰＦＧＥおよびＭＬＶＡによる分子疫学解析を実施した。 

 

１ 薬剤感受性試験 

今回分離株はすべてアンピリシ

ン、テトラサイクリンに耐性で、

同様の薬剤感受性を示したが、過

去分離株とは異なる感受性を示し

た(表 1)。このことから、過去分

離株とは由来が異なると考えられ

た。 

 

２ パルスフィールドゲル電気泳動（ＰＦＧＥ） 

  既報を参考に、制限酵素 XbaＩによるＰＦＧ

Ｅを実施し、系統樹を作成した 6）（図 6）。今

回分離株 3 株は同一のパターンを示し、過去分

離株 2 株も同一のパターンを示したが、今回分

離株と過去分離株の相同性は 67.8％で、異なる

型に分類された。 

表 1 薬剤感受性試験 

図 6 ＰＦＧＥプロファイル 



 

３ multiple-locus variable-number tandem-repeats analysis（ＭＬＶＡ） 

  ＭＬＶＡとは、ゲノム内の反復縦列配列を含む数種類の遺伝子座位をＰＣＲで増幅し、繰り返し

回数を解析する手法である。ＰＦＧＥより識別能力が高く、短時間に解析が可能でデータベース化

も容易であり、ＰＦＧＥに変わる新たな遺伝

子解析の手法になりうると考えられている。

今 回 、 既 報 を 参 考 に 、 遺 伝 子 座 位

STTR3,STTR5,STTR6,STTR9,STTR10 を標的と

したＭＬＶＡ解析を実施した 5)、7)。今回分離

株はすべて同じプロファイルを示したが、過

去分離株とは 4箇所の遺伝子座位でプロファ

イルが異なっており、これらの株とは関連し

ないと考えられた。また、過去分離株のうち

牛由来と豚由来の株についても、3

箇所の遺伝子座位でプロファイル

が異なっていた。(表 2)。 

  ＰＦＧＥとＭＬＶＡは組み合わ

せて実施することで、より有用な解

析が可能といわれている。そこで、

1977 年以降に北海道で分離された

牛由来のＳＴおよび 4:i:-（574 株・

動物衛生研究所で分子疫学解析を実

施）に、今回分離株と過去分離株(計

5株）を加えたＭＬＶＡプロファイ

ルに基づく系統樹を作成し、ＰＦＧ

Ｅ型を反映させた 5)、7)（図 7）。この系統樹により、今回分離株は同一由来であるが、過去分離株

とは関連がなく、牛および豚由来の過去分離株は同一クローンではないことがより具体的に示唆

された。 

  

表２ ＭＬＶＡプロファイル

分離
株名

繰り返し回数

STTR3 STTR5 STTR6 STTR9 STTR10

１ 11 11 9 4 0

２ 11 11 9 4 0

３ 11 11 9 4 0

牛由来 12 12 14 4 20

豚由来 12 16 0 4 25

供試菌株
１：死亡豚分離株 ２：同居豚分離株 ３：豚房貯留水分離株
牛・豚由来ＳＴ：H24年分離株

表 2 ＭＬＶＡプロファイル 

図 7 ＭＬＶＡプロファイルに基づく系統樹 



考  察 

 

血清型 4:i:-は近年、家畜衛生分野のみならず、食中毒症例での分離報告も増えている 1）。病性鑑

定由来株を収集するＪＶＡＲＭの野外流行株調査でも、直近二年はサルモネラの中でＳＴに次ぐ株数

を占めるようになったが、届出対象ではないため、血清型 4:i:-による家畜のサルモネラ症の正確な

発生数は把握できていない。  

この血清型は、ＳＴ由来の H抗原単相変異株といわれており、ＳＴと同等の病原性を示すと考えら

れる。そのため、防疫対応の重要性は大きく、発生時は迅速で効果的な対応が必要となる。 

また、単相化の原因は現在未解明で、これを解明するためには、分離株を収集し、データを蓄積す

る必要がある。 

今回実施したＰＦＧＥとＭＬＶＡによる疫学解析は、本症例が過去分離株とは由来の異なる株に起

因することが示唆されるなど、有用な解析手法である。血清型 4:i:-を届出対象として全国での発生

状況の正確な把握ができれば、さらなる疫学解析が進むと考えられることから、今後、本血清型を届

出対象とするか否かについて、検討する必要があると考えられる。  
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