
神戸市環境保健研究所・感染症部・部長

科学研究費助成事業　　研究成果報告書

様　式　Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９ （共通）

機関番号：

研究種目：

課題番号：

研究課題名（和文）

研究代表者

研究課題名（英文）

交付決定額（研究期間全体）：（直接経費）

８４５０５

基盤研究(C)（一般）

2020～2018

浴室環境は非結核性抗酸菌症感染のホットスポットなのか ?

Evidence of a bathroom environment as a hotspot for the infection of 
nontuberculous mycobcteria

７０４１６４０２研究者番号：

岩本　朋忠（Iwamoto, Tomotada）

研究期間：

１８Ｋ１００４１

年 月 日現在  ３   ６ ２１

円     3,400,000

研究成果の概要（和文）：全国256家庭からシャワー水と給湯口バイオフィルムを収集し、抗酸菌の分離培養を
行ったところ、73.6%の家庭から非結核性抗酸菌(NTM)が分離され、浴室環境はNTM曝露源であることを立証し
た。浴室環境から分離したMycobacterium avium subsp. hominissuis (MAH)を河川水、土壌、ブタ、およびヒト
由来のMAHと比較したところ、我が国の自然環境中には遺伝的に多様なMAHが存在しており、特定の遺伝型に属す
るものが日本人患者と浴室環境には優占するという知見を得た。このことは、浴室環境がMAH感染のホットスポ
ットの一つであることを強く支持するものである。

研究成果の概要（英文）：Mycobacterium avium subsp. hominissuis (MAH) is a typical inhabitat of the 
environment, especially bathrooms, which are considered as a potential source of infection. To 
corroborate this hypothesis, we determined the detection rate of MAH in bathrooms of healthy 
volunteers by an ordinary culture method and we analyzed the genetic relatedness of these isolates 
with those from patients and other sources such as river water and soil.
A minimum spanning tree generated on the basis of the variable numbers of tandem repeats (VNTR) data
 indicated that isolates from the bathrooms of the healthy volunteers had a high degree of genetic 
relatedness with those from Japanese patients, bathrooms of patients, and river water, but not with 
those from Russian patients and Japanese pigs. These results showed that bathtub inlets in Japan 
provide an environmental niche for MAH and suggest that bathrooms are one of the important infection
 sources of MAH in Japan.

研究分野： 抗酸菌分子疫学

キーワード： NTM　Mycobacterium avium　genetic relatedness　VNTR　genetic diversity　bathroom environment
　minimum spanning tree

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
本研究は、我が国の浴室がNTM菌への日常的な曝露のホットスポットであることを明らかにした。とりわけ、肺
NTM症の主要な起因菌であるMycobacterium avium subsp. hominissuis (MAH)は健常人家庭の浴室環境から高頻
度に検出されるのみではなく、本研究における遺伝子解析により、臨床分離株との遺伝的関連性の高さが確認さ
れた。
現在、有効な治療方法が確立されていないMAH肺感染症について感染源の一つが特定されたことで、その曝露リ
スクを低減させることでの感染予防策への道を拓く研究成果であり、学術的にも社会的にも意義の大きな研究成
果である。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属します。
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１．研究開始当初の背景 

肺 NTM 症は近年先進諸国を中心に患者数が急増しており、国内の罹患率が世界一高いこ

とから公衆衛生上の対策が急務である。ヒトからヒトへの感染はなく、本菌に対する公

衆衛生対策のための第一歩は、環境中の感染源の特定である。 

本研究開始当時、海外からはハウスダストや土壌を感染源とする報告が相次いだ。一方、

我が国においては、浴室環境での感染について研究報告がなされており、エアロゾルを

容易に発生する環境であることから「浴室環境感染源説」への関心が高まった。しかし

ながら、過去の研究では調査対象が NTM 症患者のいる家庭であることや調査対象地域が

大阪に限局されていたため、患者からの菌の持ち込みによる影響と地域特性に関する問

題を抱えていた。我が国における「浴室環境感染源説」を検証するために、全国の健常

人家庭から浴室環境試料を収集し、NTM 菌の浴室環境内での定着の実態を全国規模で明

らかにしようという本研究に着手した。 

 

２．研究の目的 

本研究の目的は、「浴室環境がNTM感染のホットスポットなのか？」という問いに対す

る解を与えることである。そのために、全国規模での浴室環境サンプリングを行い、

非結核性抗酸菌の環境常在性と種の多様性および地域差を調査した。また、肺NTM症の

主要な起因菌であるMycobacterium avium subsp. hominissuis (MAH)に着目して浴室

分離株の遺伝的特徴を臨床分離株や河川水、土壌、海外分離株と比較することで、遺

伝的多様性の観点からも感染源に関する考察を行った。 

 

３．研究の方法 

（１）浴室環境試料 

浴室環境中の NTM を調査するため、全国の健康者ボランティア 256 家庭の浴室からシャ

ワー水 2L と給湯口のバイオフィルム試料を入手した。試料の採取は各ボランティアが

実施し、匿名で返却した。 

シャワー水試料を 0.2 μm ポアサイズメンブレンで吸引濾過し、メンブレンを 2% NaOH

水溶液で処理後洗浄し、メンブレンごと 7H11 培地上で培養した。PBS に懸濁されたバ

イオフィルム試料は遠心後に得られた沈殿物を 2% NaOH 処理後、段階希釈し、7H11 培

地で培養した。3-4 週間培養後シングルコロニーを釣菌して培養し、16S rRNA 遺伝子あ

るいは rpoB、hsp65 の部分配列の相同性検索にて菌種同定を行った。 

 

（２）分離菌株の遺伝型別解析 

浴室試料から分離した抗酸菌のうちMycobacterium avium subsp. hominissuis(MAH)と

同定された57株について反復配列数多型解析を岩本らの方法（引用文献１）に従って

行った。健常者浴室分離株に加えて、患者浴室分離株（36株）、国内ブタ由来株（75

株）、国内河川水分離株（17株）、国内土壌分離株（5株）、MAH肺感染症患者分離株

（日本 146株、韓国 77株、ロシア 90株）の反復配列数多型解析データを得て、分離

由来の異なる菌株間での遺伝的関連性を評価した。遺伝的関連性の評価は、全503株か



ら得られた反復配列数多型解析による遺伝型別パターンの比較に基づくminimum 

spanning tree (MST)を描写しclonal complexに分類することで行った。さらに、MAH

の標準株である104株の反復配列数多型解析データを基準として全503株の遺伝距離を

市川らの方法（引用文献２）に従って算出し、分離由来別の遺伝距離の違いについて

Mann-Whitney U testにより群間比較を行った。 

 

４．研究成果 

（１）健常者浴室サンプリングによる非結核性抗酸菌の検出率と菌種多様性 

全国256家庭からシャワー水と給湯口からのバイオフィルムを収集し、抗酸菌の分離培

養を行ったところ、73.6%

の家庭から非結核性抗酸

菌が分離され、浴室環境

はNTM曝露のホットスポッ

トであることを立証した

(表1)。地域別に検出率を

見ると、北海道(34.8%)や

東北地方(55.2％)では低く、関東地方(94.3%)や中部地方(91.7%)で高かった。NTM症の

主要な起因菌であるM. aviumは全地域で検出され、特に関東地方(28.6%)や近畿地方

(21.7%)で検出率が高かった。浴室内のサンプリングポイント別に分離菌の菌種と検出

率を見ると、M. lentiflavum やM. mucogenicumはシャワー水から、M. aviumとM. 

gordonaeはシャワー水と給湯口のバイオフィルム両検体から頻度高く検出された。健

常者家庭の浴室サンプルを用いた本結果は、患者浴室環境を対象とした先行研究での

問題点、すなわち「患者による浴室環境内への菌の持ち込み」の影響を受けない結果

であり、今後の衛生対策における貴重な基礎データとなり得る。 

 

（２）分離由来の異なる MAH 菌株の遺伝的関連性解析 

肺 NTM 症の主要な起因菌である

Mycobacterium avium subsp. 

hominissuis (MAH)に着目して浴室

分離株の遺伝的多様性を臨床分離

株や河川水、土壌、海外分離株と比

較し、分離由来間の遺伝的関連性に

ついて検討した。全 503 株は 19 領

域のＶNTR 解析により 262 ジェノタイプに分類された。これらのジェノタイプは MST に

より、3つのクローナルコンプレックスに大別できた。浴室分離株とヒト臨床分離株（日

本、韓国）の大部分はクローナルコンプレックス１に属した（表 2）。一方、ブタ由来

株、ヒト臨床分離株(ロシア)、土壌由来株はクローナルコンプレックス２と３に分類さ

れ、浴室分離株との遺伝的関連性が低いことが分かった。 

次に、M. aviumの参照株であるM. avium 104株を基準に、全503株のマンハッタン距離



を算出し、分離由来間での比較を行った。

日本人臨床分離株とブタ由来株、土壌分離

株、ロシア人臨床分離株の間に有意差を認

めた。一方、日本人分離株と健常人浴室分

離株、患者浴室分離株の間に有意差は認め

られず、遺伝的関連誌の高さが示された。

サンプルサイズが小さいため明確な傾向は

得られなかったが、河川水サンプルからは

多様なVNTRパターンが得られ、遺伝距離の

バリーエーションも高かった。これらの結

果は、我が国の自然環境中には遺伝的に多

様なMAHが存在するものの、特定の遺伝型に属するものが患者と浴室環境に優占するこ

とを示しており、浴室環境分離株のヒトへのフィットネスの高さ、すなわち、浴室環

境がMAH感染のホットスポットの一つであることを強く支持するものである。 
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