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研究成果の概要（和文）：本研究では野鳥が保有するCampylonbacter jejuni株の一部が鶏腸管内への定着過程
でゲノム変動を生じ、鶏腸管への定着を成立させ得る事象を基に、これらの形質変動関連遺伝子群の機能性につ
いてin silicoパスウェイ予測を行った。ヒト食中毒事例由来株についても同様の検討を、特に糖鎖合成・輸送
関連遺伝子群について着目し、検討を行った。

研究成果の概要（英文）：In this study, we performed comparative genomic analysis of Campylobacter 
jejuni from wild birds that exhibited genomic and phenotypic alteration through colonization in 
chicken intestine. The in silico pathway analysis predicted the functional network of the 
motility-associated genes that were altered throuogh the chicken passage. Human clinical strains 
were also subjected to the similar pathway analysis and bacterial sugar biosynthesis/transport 
networks were predicted.  

研究分野： 獣医公衆衛生学

キーワード： カンピロバクタ―　野鳥　ゲノム・形質変動

  ２版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
野鳥がカンピロバクターを高率に保菌することは以前より認知されていたが、本研究の遂行を通じ、一部の株は
鶏腸管定着を果たした上で、ヒト健康被害を招き得ることがゲノムの揺らぎを通じて確認された。関連遺伝子群
の探知ならびに機能性探索は、今後の本菌感染に係る予防疫学の充実を図る上で重要な事項となるものと思われ
る。また、ヒト感染を通じた当該菌のゲノム・形質変動は、未だ明確に定義がなされていない、ヒトにおける病
態発現機構を探知するにあたっても重要な知見となるものと考えられ、同菌の病原性亢進に資すると思われる候
補遺伝子の抽出は、本菌感染危害の早期探知に向けた標的分子としての活用も期待される。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 
 カンピロバクター感染症は、現在世界的に最も注視される食品媒介性細菌感染症であり、本邦
においても年間約 2,000 人の食中毒患者が報告される。本菌はヒト下部消化管に定着し、多く
は不顕性に経過するが、発症時には発熱・嘔吐・腹部疝痛を伴う水様性或いは出血性下痢を顕す。
本菌表層に発現するリポオリゴ糖はギランバレー症候群（Guillain-Barré syndrome, GBS）や
炎症性腸疾患の重要な危害因子であることが相次いで報告され，本感染症に対する予防・防除対
策は広く公衆衛生学的意義を有する。 
 本感染症の約 90％は Campylobacter jejuni (以下 Cj)を起因菌とする。鶏は腸管内に持続的に
Cj を保菌し，食鳥肉処理過程で可食部を汚染するため，ヒトに感染を顕す。ヒトや動物宿主の
腸管内には，100 兆個以上もの多様な細菌が分布し，Cj を含む病原細菌の感染・定着を正負両
面で変動させると目され，その変動要因としては，腸内細菌叢の産生する抑制物質や同細菌叢の
共存による競合的栄養枯渇，宿主免疫機構の賦活化等が挙げられる。これ迄に，大腸菌の過剰投
与がマウス腸管内での Cj 定着を著減させること，ヒト由来腸内細菌叢を移植したノトバイオー
トマウスは非移植個体に比べ有意に Cj 感染性を高めること等が明らかとなっており，Cj 感染
と腸内細菌叢は密接な相互作用の上に形成されると考えられる。 
 本菌は 2 型分泌装置を介した外来核酸の取込み効率や相同組換え効率が高い性状を有するた
め，ゲノム多様性に富み，それ故に様々な自然環境に適応分布すると解される。即ち，本菌のゲ
ノムは環境適応のための防御機構とも言える。本菌の鶏への侵入・定着経路については，多くの
フィールドスタディで検討され，越境性に飛来する野鳥からの伝播が従前より指摘されてきた。
しかしながら，先行研究は分離率や血清型等に因る分離宿主間での同一性の検証に留まり，野鳥
由来株の鶏腸管への定着事象を明確に実証した報告は未だなされていない。部分的遺伝子型別
手法である MLST 解析を通じ，多くの野鳥由来株はヒトや鶏由来株とは大きく異なる系統進化
学的位置付けがなされている。しかしながら，上述のごとく，宿主・環境変化に対して，優れた
ゲノム変動・適応を果たし得る本菌の特徴から推察するに，野鳥から鶏への本菌伝播を否定する
根拠には乏しい。更に，野鳥からヒトへの感染事例も報告されている疫学実態は，野鳥も感染源
としてヒト感染の媒介者として位置づけられるとの考えを支持するものといえよう。こうした
ゲノム変動は，ヒト感染過程においても生じると予想される。ヒトは本菌感染に伴い下痢原性を
生ずる唯一の宿主であるが，同一感染源を有する患者間にも，顕性・不顕性の別をはじめとして，
感染病態には顕著な差異が認められることが多い。その分子機構については宿主要因のみが想
定され，病原体側要因は多くが未解明の状況にあるが，ヒト感染を通じて変動を示す本菌のゲノ
ム構造が，宿主間での感受性の差異を決定づける一因となることも想定され，ヒト感染を通じた
ゲノム変動は，時として病原性亢進を招く可能性も孕んでいると思われる。 
 
２．研究の目的 
本研究では，食品媒介性感染症として世界中で猛威を奮うカンピロバクターが，主要な感染源動
物である鶏宿主，及びヒトへの感染過程に於いて顕すゲノム変動に着目し，宿主適応及び病態発
現形質等の多様性を裏付けるゲノム可動域の特定，更にはこうした変動を担う腸内菌叢を特定
することで，本菌の生態やヒトでの病態発現に係る分子基盤の解明を行うことを目的とする。野
鳥から鶏への本菌伝播定着事象の検証並びに同宿主間適応を担うゲノム可動域の同定は現在未
解明である野鳥の疫学的位置付けを明確化しようとする特色を有する他，腸内菌叢制御に因る
本菌伝播制御策の構築への波及が期待される。更に，食中毒事例由来株を対象としたヒト感染過
程でのゲノム変動を病態発現の観点から捉える内容は，本菌の対ヒト宿主病原発現に係る本菌
の可動性因子の同定を目指す独創性を有し，感染に伴う病原性亢進，集団事例での患者間感染感
受性の差異や複数の原因菌が分離される疫学事象の解明に資することが期待される。 
 
３．研究の方法 
昨年度までに実施した、野鳥由来複カンピロバクター株を対象とする全ゲノム配列データ並び
に鶏腸管定着形質成績を基に、野鳥由来株が鶏腸管定着を果たす上で機能性を示すと想定され
る遺伝子群について KEGG pathway 等を通じた遺伝子機能性ネットワークの探索を行った。また、
ヒト感染事象を通じた本菌のゲノム変動領域のうち、病態形成に関わると思われる遺伝子群を
抽出し、同様の検討を行った。また、食中毒事例由来株の収集を継続的に行い、分離株の性状解
析並びにゲノム解析を行った。 
 
４．研究成果 
本研究 3 年目は、野鳥が保有する Campylonbacter jejuni の一部の株が鶏腸管内への定着過程
でゲノム変動を生じ、鶏腸管への定着を成立させ得る事象を基に、同事象を裏付けるゲノム変動
を比較ゲノム解析により検証し、それらの遺伝子について機能性ネットワークについて KEGG 
pathway 等を通じて予測評価した。また、ヒト食中毒事例由来株の収集を継続し、菌株間の比較
ゲノム解析を行い、複数事例由来株のうち、ゲノム相動性が極めて高い菌株を見出した上で、既
存保有株との間で比較解析を行い、コアゲノム中で病態発現関連遺伝子群の安定性を評価した。
野鳥がカンピロバクターを高率に保菌することは以前より認知されていたが、本研究の遂行を
通じ、一部の株は鶏を介してヒト健康被害を引き起こしうることが示され、その中で、ゆらぎを
示しうる遺伝子群の同定並びに機能性の探知を行うことができた。同菌の病原性亢進に資する



と思われる候補遺伝子の抽出は、本菌感染危害の早期探知に向けた標的分子としての活用も期
待される 
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