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研究成果の概要（和文）：本研究では免疫不全マウスを用いた実験を障害すると考えられる主要な日和見感染症起因微
生物であり、感染マウスの糞便に排出される黄色ブドウ球菌、マウス肝炎ウイルス（MHV）、マウスノロウイルス（MNV
）、肺パスツレラを単一の方法で同時に検出を可能にすることを目的として等温遺伝子増幅法（LAMP法）の開発を行っ
た。
MHVとMNVに対しては62℃90分の反応で検出する逆転写LAMP法をそれぞれ完成させた。また、黄色ブドウ球菌に対しては
薬剤耐性能と消毒薬耐性能も同時に判別する3つのLAMP法を完成している。肺パスツレラを検出するLAMP法は特異プラ
イマーの設計ができておらず、検討継続中である。

研究成果の概要（英文）：Opportunistic organisms, which rarely cause infections in immunocompetent mice, ca
n cause infections in immunocompromised mice. Since opportunistic infection may alter research results usi
ng immunocompromised mice, health certificate showing the immunocompromised mouse colony is free from spec
ific opportunistic pathogens is important for biomedical researchers.
   The purpose of this study is development of simple and rapid diagnostic loop-mediated isothermal amplif
ication (LAMP) methods for detecting 4 opportunistic pathogens: Staphylococcus aureus (Sa), mouse hepatiti
s virus (MHV), murine norovirus (MNV), and Pasteurella pneumotropica (Pp). Reverse transcription-LAMP meth
ods for the detection of MHV and MNV have been developed and published in the Journal of Virological Metho
ds. LAMP methods for the detection of antiseptic- and methicillin-resistant Sa had also been developed. Ho
wever, LAMP method for the detection of Pp has been under construction.
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様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９、Ｚ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 
（1）遺伝子改変技術により作出された免疫
疾患モデルを含む免疫不全マウスは、日和見
感染症起因微生物によっても健康を害され
る。そのため、免疫系が正常な動物に比べて
特定病原微生物の厳格な排除（Specific 
Pathogen Free；SPF）が必要になる。しか
し、SPF状態を確認する現行の検査は群（部
屋またはラック）単位で行われており、特定
病原微生物による実験動物の感染を発見で
きないことがある。そのことに起因する感染
事故として、他施設から SPF が保証された
遺伝子改変マウスを導入したが、そのマウス
はマウス肝炎ウイルス（MHV）に感染して
おり、MHV の持ち込みと感染拡大を許して
しまったという事例がある。このような感染
事故は、SPF保証がケージ（個体）単位でな
されていたら防止できた可能性が高い。 
 
（2）ケージ単位で SPF保証を実現する技術
候補の一つとして、微量血清で複数の病原微
生物の感染履歴を同時に調べることができ
るマイクロビーズ法があり、国内外で開発研
究が行われている。しかし、マイクロビーズ
法は抗体を産生できない免疫不全動物での
微生物検査には適用できない。免疫不全動物
では病原微生物感染の直接証明、即ち、病原
微生物の遺伝子検査を行うのが適当と考え
られる。問題として遺伝子検査で主流の
Polymerase Chain Reaction（PCR）法は反
応条件が対象微生物（または遺伝子）毎に異
なること、網羅的検索には多くの労力と機器
設備が必要になることである。そのため、大
規模な動物実験施設や専門の受託検査機関
を除いて遺伝子検査は行われていない。 
 
（3）2003年に栄研化学株式会社より発表さ
れた等温遺伝子増幅法：Loop-mediated 
isothermal amplification（LAMP）法は、ヒ
ートブロックやウォーターバスのような 60
〜65℃の定温を維持できる安価な装置で実
施でき、反応の所要時間は最適化できた場合
で 60分以内といったPCR法に比べて優れた
特長がある。また、研究代表者らは LAMP
法では遺伝子増幅に伴って Mg++イオンが著
しく減少することに着目し、Mg++イオン濃度
により色が変化する金属指示薬 Hydroxy 
Naphothol Blue を事前に反応液へ添加する
のみで遺伝子増幅の有無を誰でも判定でき
る比色 LAMP法を確立している（Goto et al., 
2009. BioTechniques 46, 167–172）。従って、
比色 LAMP 法を病原微生物の検査へ応用す
ると、分子生物学的知識と技能、高価な機器
設備を必要とすることなく、遺伝子増幅法に
よる高感度な検査を実施できると考えた。 
 
２．研究の目的 
 マウスの SPF 管理上重要とされる病原微
生物のうち、日和見感染症を引き起こす４種
の病原微生物：黄色ブドウ球菌、MHV（今

日世界中で蔓延しているのは弱毒株であり、
免疫正常マウスが感染しても臨床症状を示
さない。そこで、本研究では日和見感染症起
因微生物に位置づけた。）、マウスノロウイル
ス（MNV）、及び肺パスツレラに対して、
LAMPプライマーを設計し、純培養されたそ
れぞれの対象微生物のゲノムを陽性対照、類
縁あるいは宿主体内における増殖部位が同
一の微生物のゲノムを陰性対照として特異
性を確認する。検出感度は既報の PCR 法を
基準として同等以上となることを目標とす
る。最後に、理化学研究所バイオリソースセ
ンター（理研 BRC）に寄託、検疫中のマウス
あるいは動物実験施設で飼育中のマウスの
糞便より抽出したRNAまたはDNAを用い、
4 種の病原微生物の検出感度と特異性を明ら
かにして実用性を評価する。 
 
３．研究の方法 
（1）MHVの検出 
 コロナウイルス属の RNA ウイルスである
MHV（ゲノム長約 32Kb）は遺伝子変異が多
く認められ、組織親和性と病原性の異なる多
数の株が知られている。そこで、GenBank
に全長の遺伝子配列が登録されている 8株の
MHV と MHV の近縁でありラットに病原性
を示すがマウスには自然感染しないラット
コロナウイルス（RCV）Parker 株の遺伝子
配列を遺伝子解析ソフト Genetyx-Mac v16
（日本ジェネティックス）で比較して変異の
少ない領域を特定した。その領域において、
LAMP プ ラ イ マ ー デ ザ イ ン ソ フ ト
PrimerExplore v4（富士通）でプライマーを
設計し、その配列情報を基にさらに手動で特
異性の確からしいプライマーを再設計した。
LAMPプライマーの特異性評価はMHV：17
株とラット唾液腺涙腺炎ウイルス（SDAV）
を含む RCV：6株を陽性対照、ヒトコロナウ
イルス（HCV）OC43株、ブタコロナウイル
ス（HEV, TGEV, PDEV）：5株、牛コロナウ
イルス（BCV）：2株を陰性対照としてHigh 
Pure Viral RNA Kit（Roche）を用いて抽出
したゲノム RNA を鋳型とする比色 Reverse 
Transcription（RT）-LAMP 反応（62℃90
分）により行った。検出感度比較は MHV-3 
RNAの 10倍希釈列を用い、MHVを検出す
る標準的な RT-PCR 法（Homberger et al., 
1991. J. Clin. Microbiol. 29, 2789–2793）と
遺伝子検査法では最も高感度と考えられる
nested RT-PCR 法（Yamada et al., 1998. 
Exp. Anim. 47, 261–264）を対照として行っ
た。実用性評価は理研 BRCで検疫中の 69マ
ウスケージより採集した糞便の精製水懸濁
遠心上清よりHigh Pure Viral RNA Kitを用
いて抽出した RNA を被検体として実施した。 
 
（2）MNVの検出① 
 MNV はカリシウイルス科ノロウイルス属
の RNA ウイルス（ゲノム長約 7.4Kb）で、
遺伝子配列の異なる多くの分離株が



GenBank に登録されている。そこで、はじ
めに GenBank に登録されている 72 株の全
長あるいはほぼ全長の MNV 遺伝子配列を
Genetyx-Mac v16で比較し、良好に配列が保
存されている領域を特定した。次に、その領
域においてPrimerExplore v4でLAMPプラ
イマーを設計し、その配列情報を基にさらに
手動で特異性の確からしいプライマーを再
設計した。LAMPプライマーの特異性評価は
国際標準株MNV-1と国内分離株MNV-S7の
2株からHigh Pure Viral RNA Kitを用いて
抽出したゲノム RNA、ウイルスは入手でき
ないがプライマー領域で配列の大きく異な
る国内外分離株8株［4, Berlin/04/06, KHU-1, 
MT30-2, NIH-2747, TW2006, TW2007, 
WU11］とイギリスの野生ネズミで検出され
た MNV 様ウイルス 1 株［Apo960］の
MNV-1.CW1 遺 伝 子 （ GenBank ID: 
DQ285629）の nt 4801–5200に対応する 400
塩基を含むプラスミド DNA を陽性対照、カ
リシウイルス科のネコカリシウイルス
（FCV）から抽出したゲノム RNAを陰性対
照とする比色 RT-LAMP 反応（62℃90 分）
により行った。検出感度比較はMNV-1 RNA
と MNV-S7 RNAの各 10倍希釈列を用い、
MNV を 検 出 す る TaqMan real-time 
RT-PCR法（Kitajima et al., 2010. J. Virol. 
Methods 169:269–273）を対照として行った。
実用性評価は理研 BRCで検疫中の 120マウ
スケージより採集した糞便の PBS 懸濁遠心
上清より抽出した RNA を被検体とし、比較
対照として TaqMan real-time RT-PCR法に
加えて nested RT-PCR法（Kitajima et al., 
2009. Microbiol. Immunol. 53:531–534）を
実施した。 
 
（3）肺パスツレラの検出 
 グラム陰性短桿菌である肺パスツレラ
（Pasteurella pneumotropica）は生物学的
性状に差がある Jawetz 型と Heyl 型の 2 種
類があり、両型を区別して検出する PCR 法
（Kodjo et al., 1999. Lab. Anim. Sci. 49: 
49–53）と TaqMan real-time PCR法（Dole 
et al., 2010. Comp. Med. 60:427–435）は
16S rRNAを標的遺伝子としている。そこで、
LAMPプライマーはGenBankに登録された
肺パスツレラの 16S rRNA（Jawetz型 10株
とHeyl型 13株）と肺パスツレラと同じくパ
スツレラ科に属する Pasteurella 属、
Haemophilus 属、及び Actinobacillus 属、
合計 42 株の 16S rRNA の遺伝子配列を
Genetyx-Mac v16で比較し、肺パスツレラと
他のパスツレラ科に属する菌株とを区別し、
かつ、Jawetz型と Heyl型の識別を可能にす
るように LAMP プライマーを手動で設計し
た。LAMPプライマーの特異性評価は Kodjo
らの開発した PCR 法で生物型が同定されて
いる理研BRCにおける分離株を含む12株の
抽出ゲノム DNA を陽性対照、緑膿菌 PAO1
株と黄色ブドウ球菌 N315 株の抽出ゲノム

DNA を陰性対照とする比色 LAMP 反応
（63℃60 分）により行った。検出感度の比
較は Jawetz型（GenBank ID: GU809188）
と Heyl 型（ GU809174）のそれぞれ
nt201–600 を含むプラスミド DNA の 10 倍
希釈列を用い、Dole らの開発した TaqMan 
real-time PCR法を対照として行った。さら
に、16S rRNA の LAMP プライマー領域で
配列が極めて近似している、あるいはマウス
から分離されているパスツレラ科に属する 7
菌株の Jawetz型（GU809188）の nt201–600
に対応する 400 塩基を含むプラスミド DNA
［Bisgaard Taxon 17 strain CCUG17206
（ AY362902 ） , Bisgaard taxon 22
（AY172726） , Haemophilus sp. HK445
（FJ685624）, Actinobacillus muris strain 
NCTC12432（AY362894）, Actinobacillus 
muris strain 1065/11 （ JX010704 ） , 
Actinobacillus capsulatus strain 
CCUG12396（AY362886）, Actinobacillus sp. 
CCUG28030（AF224302）］を用いて特異性
の検討を行った。 
 
（4）黄色ブドウ球菌の検出 
 グラム陽性球菌である黄色ブドウ球菌
（Staphylococcus aureus）はヒトでは皮膚
表面、毛孔、特に鼻腔内に存在する常在細菌
である。マウスでは咬傷等により感染して皮
膚炎や皮下膿瘍を形成することがある。研究
代表者は国立国際医療研究センター研究所
感染制御研究部との共同研究により、黄色ブ
ドウ球菌と他の細菌を識別し（femB-LAMP）、
薬剤耐性能（mecA-LAMP）と消毒薬耐性能
（qacA-LAMP）の有無を判別できる 3 つの
LAMP 法を確立して報告している（Hanaki 
et al., 2011. J. Microbiol. Methods 
84:251–254）。そこで、femB-LAMP 法をマ
ウスの黄色ブドウ球菌感染診断へ応用でき
ることを確認するための実用性評価は、マウ
ス糞便を 4 マウス飼育施設から 48 サンプル
収集し、ZR Fecal DNA Kit（Zymo Research）
により抽出した DNA を被検体とする比色
LAMP反応（63℃60分）より行った。 
 
（5）MNVの検出② 
 MNV は細胞培養系と感染動物モデルの無
いヒトノロウイルス研究の代用ウイルスと
して、様々な分野で利用されている。その際、
ウイルス RNA の定量は重要な評価指標の一
つであり、いくつかの TaqMan real-time 
RT-PCR法が開発されている。しかし、それ
らのほとんどは MNV-1 RNA の定量に特化
し、高価な TaqManプローブを必要とするこ
とからも汎用性に乏しい。そこで、既知の
MNV すべてのゲノム RNA の定量を可能に
する real-time RT-PCR法を安価に実施でき
るよう SYBR Green I real-time RT-PCR法
の開発を行った。プライマーは GenBankに
登録された 101 株の MNV の ORF1–ORF2 
junction の遺伝子配列を Genetyx-Mac v16



で比較して最も良く保存されている領域を
特定し、PCR プライマーの必要要件（Innis 
and Gelfand, 1990. Optimization of PCRs. 
In: PCR protocols. San Diego: Academic 
Press, Inc. pp. 3–12）を満たすプライマーを
手動で設計した。合計 10 通りのプライマー
の組合せより MNV-S7 RNAの 10倍希釈列
を鋳型として実験的に検出感度と特異性を
最良とする組合せを選抜し、さらに解析に要
する時間を最短とする反応条件を実験的に
決定した。検出感度と定量性は 7株の MNV
プ ラ ス ミ ド DNA ［ 1.CW1, Apo960, 
Berlin/04/06, KHU-1, S7-PP3, TW2006, 
TW2007］を用いて評価した。実用性評価は
理研 BRCで検疫中の 158マウスケージより
採集した糞便の PBS 懸濁遠心上清より抽出
した RNA を被検体とし、比較対照として
Kitajima（2010）らの開発した TaqMan 
real-time RT-PCR法を実施した。 
 
４．研究成果 
（1）MHVを検出する RT-LAMP法 
 MHV の遺伝子配列はヌクレオキャプシド
蛋白質をコードする open reading frame
（ORF）7 で保存されているため、RT-PCR
法の標的遺伝子として採用されている。しか
し、LAMPプライマーの設計では ORF7で 6
ヶ所のプライマー領域を設定できず、ウイル
スゲノムの 5´端において一組のプライマー
を設計した。また、PrimerExplore v4 で設
計されたプライマー領域では 3´端側 5塩基内
にミスマッチがあり、このことは DNA 合成
における特異性と複製効率にマイナスへ働
く。そこで、3´端側 5塩基内にミスマッチが
生じないよう複数のプライマー領域を手動
再設計し、MHV-3 RNAの 10倍希釈列を鋳
型とする比色RT-LAMP反応で検出感度が最
良なものを選抜した。特異性は 17株のMHV
と 6 株の RCV のゲノム RNA を鋳型とした
ものはすべて陽性、8 株のその他哺乳動物由
来コロナウイルスのゲノム RNA を鋳型とし
たものはすべて陰性であることにより確認
した。MHV-3 RNAの 10倍希釈列を鋳型と
する検出感度比較では、比色 RT-LAMP法は
RT-PCR法に対して 3.2倍高感度であったが、
nested RT-PCR法に対しては 31.6倍感度が
劣った。この nested RT-PCR 法に対して著
しく検出感度が劣ることを補うために、同一
サンプルについて RT-LAMP 法は N=2 で行
う duplicate RT-LAMP法を採用し、69マウ
ス糞便より抽出した RNA を用いた実用性評
価を行った。その結果、duplicate RT-LAMP
法は nested RT-PCR 法に対して検出感度は
85.7％、特異性は 100％であった。Nested 
RT-PCR法は操作が煩雑な上、検査結果を得
るまでの所要時間が 5時間近く要するのに対
し、duplicate RT-LAMP法は操作が簡便で所
要時間が 90 分であることを考慮すると、動
物実験施設で行うMHVの遺伝子検査法とし
て十分な実用性と検出感度を備えた方法と

考える。 
 
（2）MNVを検出する RT-LAMP法 
 MNV の遺伝子配列は ORF1 −ORF2 
junctionで高度に保存されていることが知ら
れており、PrimerExplore v4による LAMP
プライマー設計はその領域で行った。しかし、
MHVに対するLAMPプライマー設計同様に
プライマー領域の3´端側5塩基内にミスマッ
チが存在した。そこで、3´端側 5塩基内にミ
スマッチが生じないよう複数のプライマー
領域を手動再設計し、MNV-S7 RNAの 10倍
希釈列を鋳型とする比色RT-LAMP反応で検
出感度が最良なものを選抜した。特異性は in 
silico 解析に加えて MNV 株の遺伝子配列を
含む 9種のプラスミド DNA間でほぼ同等の
検出感度で陽性を示すこと、FCV RNA と
MNV に感染していないことが明らかなマウ
ス糞便由来 RNA を鋳型とする場合に陰性と
なることにより確認した。MNV-1 RNA と
MNV-S7 RNAを鋳型とする検出感度比較で
は、 RT-LAMP 法は TaqMan real-time 
RT-PCR 法に比べて 50 倍低感度であった。
しかし、120 マウス糞便より抽出した RNA
を用いた実用性評価では、RT-LAMP 法は
TaqMan real-time RT-PCR法に対して検出
感度は 96.4％、特異性は 100％であった。ま
た、nested RT-PCR法に対しても検出感度は
94.7％、特異性は 100％であった。MHV の
場合と異なり従来法との検出感度の差が小
さいことについて、MNV は免疫正常マウス
でも持続感染が成立することから、糞便中に
RT-LAMP 法でも検出可能な水準での MNV
が排泄された結果、他 2法とほぼ同等の検出
感度を示したものと考えられる。 
 
（3）肺パスツレラを検出する LAMP法 
 肺パスツレラのJawetz型とHeyl型の特異
的 16S rRNA遺伝子配列は、Doleら（2010）
のシークエンス解析結果よりわずか 23 塩基
の領域にあることが判っており、FIPプライ
マーにその一部を含むように設計した。また、
FIPプライマーのみにより他のパスツレラ科
Pasteurella 属、Haemophilus 属、及び
Actinobacillus 属とも区別できると考えた。
理研BRC分離株を含む肺パスツレラ12株の
Jawetz 型と Heyl 型の識別は、比色 LAMP
反応で Dole ら（2010）の開発した TaqMan 
real-time PCR法の結果と完全に一致した。
また、緑膿菌 PAO1株または黄色ブドウ球菌
N315 株の抽出ゲノム DNA を含む比色
LAMP 反応は何れも陰性であった。しかし、
Jawetz型とHeyl型のそれぞれ16S rRNA配
列の 400 塩基を含むプラスミド DNA の 10
倍希釈列を用いた検出感度比較では、比色
LAMP 法の検出感度は TaqMan real-time 
PCR法の 1/1000に過ぎなかった。さらに、
肺パスツレラ以外のパスツレラ科に属する
菌株の16S rRNA遺伝子配列を含むプラスミ
ド DNAの中には、期待に反して比色 LAMP



反応陽性となるものがあった。 
 
（4）黄色ブドウ球菌を検出する LAMP法 
 細胞壁ペプチドグリカンペンタグリシン
架橋の形成に含まれ、メチシリン耐性に関わ
る因子（femB）遺伝子に対して LAMPプラ
イマーを設計し、臨床分離株を含む 196株の
黄色ブドウ球菌、6 株の表皮ブドウ球菌（S. 
epidermidis）、4 株のコアグラーゼ陰性ブド
ウ球菌(coagulase-negative staphylococci)、
27 種の非ブドウ球菌属細菌よりボイル法に
より抽出したゲノム DNA を用いて 100％の
特異性を示すことを明らかにしている
（ Hanaki et al., 2011. J. Microbiol. 
Methods 84:251–254）。この femB-LAMP法
による 4マウス飼育施設のケージからランダ
ムに採取したマウス糞便からの黄色ブドウ
球菌の検出では、13/48ケージで比色 LAMP
反応陽性であった。また、免疫不全マウスの
みを飼育している飼育施設由来糞便は 100％
比色 LAMP反応陰性（0/24）であった。実験
動物繁殖業者が黄色ブドウ球菌を SPF 対象
としているのは免疫不全マウスに限定して
おり、免疫正常 SPF マウスの中には飼育施
設導入前から黄色ブドウ球菌に感染してい
ることがある。そのことが本結果に反映され
たと推察される。なお、同時に薬剤耐性能を
検査する mecA-LAMP 法と消毒薬耐性能を
検査する qacA-LAMP法を実施したが、すべ
て比色 LAMP 反応陰性であり、薬剤耐性及
び消毒薬耐性黄色ブドウ球菌の存在は何れ
も確認できなかった。 
 
（5）MNVを検出する real-time RT-PCR法 
 MNV の様々な分離株を検出するための既
報の定量 RT-PCR法は、RTと PCRを 2段
階に分けて行う Kitajima（ 2010）らの
TaqMan real-time RT-PCR法のみである。
この 2段階法では RT反応にランダムプライ
マーを用いるため、RT 反応のみで 2 時間以
上要し、操作も煩雑である。そこで、本研究
では安価で簡便に実施できる one-step 
SYBR Green I real-time RT-PCR法につい
て検討した。検出感度と非特異反応の有無の
検討において最良の結果が得られたプライ
マーセットは 18と 17塩基長というプライマ
ーとしては短い鎖長であり、in silico解析で
増幅が疑われるマウスの遺伝子が 1つ同定さ
れた。しかし、MNV 未感染マウス糞便由来
RNAを鋳型とする SYBR Green I real-time 
RT-PCRでは非特異反応を認めなかった。定
量性は 7種のMNVプラスミド DNAを用い
て、何れの場合も 10–108 コピーで直線性を
示した。また、7種のMNVプラスミド DNA
間で定量性に著しい差異を認めなかった。一
方、 TaqMan real-time RT-PCR 法では
Apo960 株のプラスミド DNA で他株に比べ
て 10 倍低い定量性を示した。158 マウス糞
便より抽出した RNA を用いた実用性評価で
は、SYBR Green I real-time RT-PCR法は陽

性が 91に対し、TaqMan real-time RT-PCR
法は陽性が 88 であった。この結果は再実験
でも再現された。SYBR Green I real-time 
RT-PCR法は約 1時間で反応から判定までを
終えることができるため、現時点で最も実用
的、高感度、かつ、安価な MNV RNA の定
量 RT-PCR法と考えられる。 
 
（6）まとめ 
 本研究では日和見感染症を引き起こす病
原微生物：黄色ブドウ球菌、MHV、MNV、
及び肺パスツレラを同時に検出することを
目的としてそれぞれの比色 LAMP 法の開発
を行った。その結果、黄色ブドウ球菌につい
てはマウス糞便より抽出した DNA を被検体
として、63℃60 分で検出できる比色 LAMP
法を確立した。また、MHV と MNV につい
てはマウス糞便より抽出した RNA を被検体
として、62℃90 分という同一条件で検出で
きる比色 RT-LAMP 法をそれぞれ確立した。
唯一、肺パスツレラに対しては特異的 LAMP
プライマーの設計ができていない。しかし、
研究代表者らは日和見感染症起因微生物の
一 つ で あ る 緑 膿 菌 （ Pseudomonas 
aeruginosa）を検出する比色 LAMP 法を確
立して発表しており（Goto et al., 2010. J. 
Microbiol. Methods 81:247–252）、反応条件
は黄色ブドウ球菌を検出する比色 LAMP 法
と同一である。従って、LAMP法のみで肺パ
スツレラを除く日和見感染症起因微生物 4種
を検出することが可能である。そして、それ
ぞれのゲノム調製は生理食塩水に糞便を溶
解した遠心上清からウイルス RNA の抽出
（High Pure Viral RNA Kit）、ペレットから
細菌 DNAの抽出（ZR Fecal DNA Kit）を行
うことで、マウス個体レベル（糞便一個）で
4 種の病原微生物を同時、迅速、簡便、かつ
高感度に検出することができる。この方法は
免疫不全マウスを多数飼育している動物実
験施設の日和見感染症起因微生物をモニタ
リングする上で画期的手法と言える。 
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