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研究成果の概要（和文）：国内養鶏場において、鶏の盲腸便試料および送風機、給水機など飼育環境のスワブ拭
き取り試料から、腸内細菌叢の細菌構成が鶏の成育段階に沿って、週齢依存的に変化していることが示された。
一方、カンピロバクターは週齢によって検出率が異なっていた。よって、前述のような細菌叢の構成変化が、カ
ンピロバクターの定着に影響を与えている可能性が示唆された。特に、カンピロバクターの検出の有無によって
試料を陽性群と陰性群に2分したとき、両群の間で有意に相対比率に差のあった細菌群が、細菌叢の構成変化に
関与していると考えられた。

研究成果の概要（英文）：We analyzed bacterial composition and presence of Campylobacter in the 
samples of chicken cecal feces and swabs used to wipe the surface of fan and water dispenser in 
chicken farms in Japan. We observed that the bacterial composition was flexible in an age-dependent 
manner, whereas the detection rate of Campylobacter was different among ages in week. These 
observations suggested that the change of bacterial composition would influence Campylobacter 
colonization. In particular, the bacterial group exhibiting significant difference in their 
abundance between the Campylobacter-positive and -negative samples were considered to be potentially
 responsible for the change of bacterial composition.

研究分野：口腔細菌学
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令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
カンピロバクターの定着率に変化のある成育段階を推定し、定着を防止するための具体的な方策の考案に生かす
ことができる。また、細菌叢において特定の細菌群の定着の阻害もしくは促進を通じ、カンピロバクターの定着
に変化を与えることが可能となれば、食肉処理より上流となる養鶏場の段階でカンピロバクターの汚染防除を達
成し、食中毒リスクの大幅な低減に繋がると期待される。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 
カンピロバクター食中毒は、本邦において発生件数が最多の食中毒である。その原因となる細
菌であるカンピロバクターは、ヒトが食物とともに摂取すると腸管内にて病原性を発揮し、下
痢などの症状を惹起する。その一方で、主たる定着部位である鶏の腸管内では病原性を呈さず、
鶏には病的な症状を惹起しない。このような理由から、養鶏場において本菌に感染した鶏個体
を区別することは難しい上、仮に感染していても食肉のための加工に際して問題はないために、
養鶏場における本菌の定着状態ならびにその機序は依然として不明である。鶏が生育する際、
鶏肉は本菌が定着する部位ではないが、腸内に残存した本菌が食肉処理時に枝肉へ交差汚染と
して定着すると考えられている。 
 
２．研究の目的 
交差汚染の原因として疑われるのは、本菌を無症候的に保菌した鶏の腸管である。本菌が鶏の
腸管内に定着するのは、孵化後 2〜3 週間の間とされる。一般的に、出荷に適する週齢に達した
鶏群を出荷した後は、鶏舎を清掃してから次の鶏群の飼育を行うため、飼育を開始した時点で
は清潔な環境が保たれていると思われる。しかし本菌に汚染された枝肉が実際に存在すること
を考慮すると、清掃によって除去されなかった本菌が鶏舎に残存しているか、もしくは飼育中
に何らかの外的要因によって本菌が侵入するといったような理由で、鶏の腸管に本菌が定着し、
食肉処理時の交差汚染に繋がっていることが推察される。本研究では、PCR を用いた検出法と、
細菌が有する 16S rRNA 遺伝子を網羅的に調べるメタゲノム解析を、鶏の成育段階に沿って鶏腸
管および飼育環境の細菌叢について適用し、細菌叢の動態とカンピロバクターの定着との関連
を調べることを目的とした。 
 
３．研究の方法 
国内の養鶏場 3箇所について、鶏の飼育開始から週ごとに 6週齢までの盲腸便試料を複数個採
取し、このとき同時に鶏舎内の送風機や給水機のスワブ拭き取り試料を採取した。これらの試
料から細菌 DNA を、ビーズ破砕法によって抽出精製し、これを鋳型としてカンピロバクターを
特異的に検出できる定量的 PCR および nested PCR を適用した。また、抽出した DNA から、細菌
の 16S rRNA 遺伝子に特異的なプライマーを用いて同領域を増幅し、Illumina MiSeq にて塩基
配列を決定した。取得した塩基配列情報を公共の 16S rRNA 遺伝子データベースと照合し、属レ
ベルにて分類学的位置を推定して、試料ごとにそれぞれの分類群の相対比率として数値化した。
試料ごとの分類群の構成を、主座標分析にて 2次元上に散布図として可視化し、週齢による分
布の違いを調べた。カンピロバクターの検出の有無により試料を 2群に区別し、両群の間で有
意に相対比率の差がある細菌群を調べた。 
 
４．研究成果 
当初、定量的 PCR にてカンピロバクターの検出を行なったが、検出限界値を下回るにもかかわ
らず検出値の存在する試料が存在することがわかった。そのため、定量はできないが検出感度
が高いとされる nested PCR を、過去の論文報告の方法に沿って適用した結果、定量的 PCR で陰
性となった試料でも、nested PCR にて陽性となることが確認されたことから、以後 nested PCR
を検出に用いることとした。一方、メタゲノム解析ではいずれの試料においても十分量の塩基
配列データを得ることができ、カンピロバクターの存在の有無はごく一部の試料を除いて
nested PCR の検出結果と一致することを確認した。カンピロバクターは週齢によって検出率が
異なっており、主座標分析における細菌叢の細菌構成は週齢依存的に変化するような位置関係
を示したことから、細菌叢の構成が鶏の成育にしたがって変化することで、カンピロバクター
の定着に影響を与えていることが示唆された。また、カンピロバクター陽性群と陰性群の間に
おいて、特定の細菌群の存在比率が有意に高い、もしくは逆に低いことが示され、このような
細菌群が、細菌叢においてカンピロバクターの定着を助けたり、逆に定着を阻害するはたらき
を有している可能性が示唆された。 
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