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と畜検査時にしばしば認められる豚の細菌性心内膜炎
は，古くは慢性型豚丹毒として知られていたが，1970
年に冨田ら［1］が，本症からは豚丹毒菌よりもむしろ
レンサ球菌が分離されることが多いと報告した．また，
われわれ［2］は 1980 年代後半からレンサ球菌の中で
も血清群 C群や L群菌に代わり Streptococcus suisが多
く分離されるようになったことを報告した．現在では細
菌性心内膜炎から検出されるレンサ球菌のほとんどが
S. suisであり，豚敗血症の主要な原因菌となっている．
本菌は細菌性心内膜炎のみならず，豚の扁桃を中心とし
た上部気道などから分離されることがあり，これらの保
菌豚が他の豚への感染源となり得る．
本菌はまた，人にも髄膜炎や敗血症を引き起こすこと
があり，特に豚肉産業に関連した人獣共通感染症の原因
菌としても認識されている［3］．しかしその病原性は，
強毒株からほとんど無毒な株まで存在することから，多
様な菌株の中から疾病リスクの高い菌株を見分けて，そ
の地域で浸潤しているタイプを把握することは家畜衛生
上及び公衆衛生上重要である［4］．

豚に保菌されている S. suis株のさまざまな血清型の
中でも 2型株が疾病に関係する可能性が高い［3, 5］と
されているが，すべての 2型株が強毒というわけでもな
く，血清型別だけでその病原性を識別することは難し
い．近年行われるようになった multilocus sequence 

typing（MLST）法は，疾病リスクの高い S. suis株の
識別に有効な方法である．豚に髄膜炎や敗血症などを引
き起こした菌株や人 S. suis感染症由来株の多くが ST1 
complex（以 下，ST1c） 及 び ST27 complex（以 下，
ST27c）に含まれていることから，ST1c及び ST27cは
最も強毒な株集団だと考えられている［4, 6, 7］．しか
し，MLST法は 1株につき 7種類の遺伝子の塩基配列を
決定する必要があり，多くの検体を解析する方法には適
していない．近年 Takamatsuら［8］は，3種の線毛関
連遺伝子の有無を PCRで確認するプロファイリング法
によって，MLST法による ST1c及び ST27cに属する
株の迅速，簡便な識別推定法を報告した．また，本菌の
病原因子についてはまだ明らかになっていないが，いく
つかの病原性関連遺伝子がマーカーとして調べられてい
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型が 102 株（85.7％）と多数を占め，その他の血清型は
5 株（4.2％）のみであった．推定 ST型は pST27cが
70 株（58.8％），pST1cが 46 株（38.7％）とこの 2 つ
の型で 97.5％を占めていた．一方，扁桃由来 78 株では
多種類の血清型が分離されたが，血清型は cps2J+株が
20 株（25.6％），推定 ST型は pST1cが 22 株（28.2％），

る［3, 9, 10］．そこで本研究では，疾病リスクの高い菌
株の浸淫状況を調査することを目的に，当所に搬入され
た豚の細菌性心内膜炎病巣部及び同病巣を有していない
豚の扁桃から検出された S. suis株について，いくつか
の遺伝子型別を行った．

材 料 及 び 方 法

供試菌株：細菌性心内膜炎由来の S. suis株は，2004
年 3月～2007 年 6月及び 2014 年 4月～2016 年 3月に，
名古屋市内と畜場に搬入され細菌性心内膜炎を呈した豚
のうち 119 頭（33 農家）の細菌性心内膜炎病巣部から検
出された 119 株を用いた．扁桃由来株は，2014 年 4 月か
ら 2015 年 3 月の間に搬入された細菌性心内膜炎を認め
ない豚152頭（36農家）の扁桃を検査し，27農家（75.0％）
の 78 頭（51.3％）から分離された 78 株を用いた．S. suis

の分離は，細菌性心内膜炎由来株は細菌性心内膜炎病巣
部を 5％馬血液加寒天培地に塗抹し，37℃で 24 時間好
気・嫌気培養（アネロパック・ケンキ，三菱ガス化学㈱，
東京），扁桃由来株は扁桃をストレプトコッカス選択サプ
リメント（関東化学㈱，東京）を添加した同培地に塗抹
し，37℃で 24 時間炭酸ガス培養（アネロパック・CO2，
三菱ガス化学㈱，東京）した．αまたはβ溶血を呈する
グラム陽性球菌で，カタラーゼ陰性を示す株について
100℃，20 分間の熱処理で DNAを抽出し，PCR法によ
り recN陽性［11］のものを S. suisと同定した．
血清型別：各血清型の莢膜合成遺伝子（cps）を標的
とし，29 の血清型について各 multiplex PCRを実施し
た［12, 13］．そのうち cps2Jは 2型及び 1/2 型（1型と
2型の両血清に反応する型）が，cps1Jは 1型及び 14 型
がそれぞれ保有し，両型が陽性となる領域である．
推定 ST complex typing：3 種の線毛関連遺伝子

（sbp2，sep1，sgp1）について PCR法［8］を実施し，
sbp2 のみ保有している菌株は推定 ST1c（以下，
pST1c），sgp1のみ保有している菌株は推定 ST27c（以
下，pST27c），それ以外はその他の ST型と判定した．
病原性関連遺伝子検査：病原性関連遺伝子として報告
されているマーカーのうち菌体外因子extracellular fac-

tor，細胞溶解毒素 suilysin，細胞壁結合蛋白 murami-

dase-released protein，arginine deiminase system

及び血清白濁化因子 OFSをそれぞれコードする epf，
sly，mrp，arcA［9］及び ofs（1-4 型）［10］を標的に
PCRを行い，その有無をプロファイリングした．
検定方法：各菌株の検出率については，χ2検定（Yates

の連続補正）で有意差を求めた．

成　　　　　績

由来別分離株の血清型及び推定 ST型（表 1）：細菌
性心内膜炎由来 119 株の血清型は，cps2J+の 1/2 ＆ 2

表 1　由来別分離株の血清型及び推定 ST型

血清型1）

細菌性心内膜炎由来株 扁桃由来株

株数 
（農家 
数）

推定 ST型 株数 
（農家 
数）

推定 ST型

pST1c pST27c その 
他 pST1c pST27c その 

他

cps2J+ 102
（30）

41
（18）

61 
（17）

20 
（11）

14 
（7）

6 
（5）

cps1J+ 1 
（1）

1 
（1）

4 
（3）

2 
（1）

2 
（2）

3 型 7 
（7）

3 
（3）

4 
（4）

4 型 7 
（6）

7 
（6）

5 型 2 
（2）

2 
（2）

6 型 2 
（2）

1 
（1）

1 
（1）

7 型 1 
（1）

1 
（1）

8 型 1 
（1）

1 
（1）

9 型 1 
（1）

1 
（1）

10 型 1 
（1）

1 
（1）

11 型 1 
（1）

1 
（1）

15 型 3 
（3）

2 
（2）

1 
（1）

16 型 2 
（2）

2
（2）

3 
（3）

3 
（3）

21 型 1 
（1）

1 
（1）

23 型 1 
（1）

1 
（1）

25 型 1 
（1）

1
（1）

1 
（1）

1 
（1）

28 型 1 
（1）

1 
（1）

30 型 1 
（1）

1 
（1）

31 型 7 
（6）

7 
（6）

UT 12 
（8）

3 
（3）

9 
（5）

14 
（9）

1 
（1）

2 
（2）

11 
（7）

合計 119 
（33）

46
（20）

70 
（18）

3
（3）

78 
（27）

22 
（9）

11 
（8）

45 
（22）

1） cps2J：1/2 ＆ 2 型，cps1J+：1＆14 型，UT：型別不能
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はみられなかった．
農家別にみた細菌性心内膜炎由来株の血清型及び推定

ST型（表 2）：細菌性心内膜炎由来株の推定 ST型は，
農家ごとに pST1cまたは pST27cに偏る傾向がみられ
た．cps2J+株を分離した 30 農家のうち，pST1c型は
18 農家（60.0％），pST27c型は 17 農家（56.7％）から
分離されており，両者に差は認められなかった．また，
pST1cと pST27c型株がともに分離された農家が 5 農
家あった．最も多くの 35 株を供試した A農家は，
cps2J+の 30 株及び血清型別不能（以下，UT）の 4 株
すべてが pST27c型であった．一方，扁桃由来株では農
家によって分離血清型や推定 ST型が偏る傾向は認めら
れなかった．
病原性関連遺伝子検出状況（表 3）：arcAは供試した
すべての菌株が陽性であった．細菌性心内膜炎由来株の
pST1c型株では，cps2J+の 18 農家由来 41 株のうち，
17 農家由来 39 株（95.1％）が epf+/sly+/mrp+/ofs1 の
プロファイルを示した．また，その他の血清型（1＆ 14
型及び 21 型）の 2 農家由来 2 株及び血清型 UT株の 3
農家由来 3 株もすべて同じプロファイルであった．
pST27c型株では，17 農家由来 61 株のうち 16 農家由

pST27cが 11株（14.1％）で合わせて 42.3％と，いずれも
細菌性心内膜炎由来株に比べて少なかった（P＜0.01）．
なお，細菌性心内膜炎由来の 12 株（10.1％），扁桃由来
の 14 株（17.9％）は血清型別できなかった．細菌性心
内膜炎由来株を年度別に分け検討したが，この期間では
血清型及び推定 ST型ともにその割合に特に大きな変化

表 2　細菌性心内膜炎由来株の農家別の血清型及び推定
ST型

農家 供試
株数

血清型 1） 推定 ST型

cps2J+ その他 UT pST1c pST27c その他

A 35
30 30

1 1
4 4

B 6 5 4 1
1 1

C 6 4 3 1
2 1 1

D 6 4 2 2
2 2

E 6 5 5
1 1

F 4 4 4

G 4 4 4

H 4 4 3 1

I 4 4 4

J 4 4 4

K 3 3 3

L 3 3 3

M 3 3 3

N 3 2 2
1 1

O 3 3 3

P 3 3 1 2

Q 2 2 2

R 2 2 2

S 2 2 2

T 2 1 1
1 1

U 2
1 1

1 1

その他 2）

5 農家 5 5 5

4 農家 4 4 4

3 農家 3
2 1 1

1 1

合計 119 102 5 12 46 70 3

1）cps2J+：1/2 ＆ 2 型，UT：型別不能
2）1株のみ分離された農家

表 3　由来別の病原関連遺伝子保有状況

推定 
ST型 血清型1）

病原性関連遺伝子 2） 株数（農家数）

epf sly mrp ofs
細菌性 
心内膜炎
由来株

扁桃 
由来株

pST1c

cps2J+
＋ ＋ － 1型 2（2） 0

＋ ＋ ＋ 1型 39（17）14（7）

その他

＋ ＋ ＋ 1型 2（2） 2（1）

その他3）
1 型・
2型・
4型

0 5（5）

UT
＋ ＋ ＋ 1型 3（3） 0

その他 1型 0 1（1）

pST27c

cps2J+
－ － ＋ 4型 1（1） 0

－ － ＋ 3型 60（16） 6（5）

その他 － － ＋ 3型 0 3（3）

UT
－ － ＋ 3型 8（4） 0

－ － － 1型・
2型 1（1） 2（2）

その他

その他 その他
1型・
2型・
3型・
4型

3（3） 34（18）

UT その他
2型・
3型・
4型

0 11（7）

合　計 119（33）78（27）

1）cps2J+：1/2 ＆ 2 型，UT：型別不能
2）arcAはすべて＋　　3）＋＋＋，－－＋以外
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も 4 種類の変異体（1-4 型 ofs）が存在し，そのうち 1
型 ofsは ST1cに株に偏って分布し，1 型 OFSは ST1c
に属する S. suis株をより強毒にしている因子の一つで
あることが示唆されている［10］．今回も細菌性心内膜
炎由来の pST1c型の 46 株はすべて 1型 ofsであり同様
の結果が認められた．一方，pST27c型の 70 株では 2
型及び4型 ofsの各1株を除く68株が 3型 ofsであった．
3型及び 4 型 ofsでは，点突然変異や挿入配列（IS ele-

ment）の挿入により血清を白濁する活性を発現しない
とされている［10］ため，本型株の病原性には OFS以
外の因子が関与しているものと思われた．
細菌性心内膜炎から少数ではあるが cps2J+以外の血

清型や UT 株で，pST1c/epf+/sly+/mrp+ や pST27c/

epf-/sly-/mrp+のプロファイルを示す株が検出された．
これらの株についてはMLST法を行うなどの詳細な検
討が必要と思われたが，野外分離株の中には既報の血清
型に当てはまらない型別不能株が多数存在する［3］とも
いわれている．現在市販されているワクチンは血清型 2
型のみに効果を有するため，今後ワクチンの普及に伴い
その選択圧などにより異なる血清型や新たな血清型の台
頭の可能性も考えられ，継続した調査が必要と思われた．
今回最も多くの株を供試した A農家は，2015 年度に
なって細菌性心内膜炎の摘発率が急増し衛生管理の失宜
が疑われた．供試した 2015 年度の細菌性心内膜炎由来
34 株 の う ち 29 株 が pST27c 型 で cps2J+/epf-/sly-/

mrp+/ofs3 型であった．しかし 2014 年度に A農家の扁
桃から分離された 6株には該型株は認められず，2015
年度になって新たに侵入した可能性も考えられた．今
後，繁殖用豚を含めた保菌状況や農場施設での調査な
ど，農家の担当獣医師と連携して家畜衛生，公衆衛生の
両面から防疫対策に努めていきたい．
以上のように，今回の研究では A農家からの分離株
が 29.4％を占めており，単一農家汚染菌株の検査結果
が研究全体に影響を及ぼしていることも考えられるが，
この地域の養豚農家においては S. suisの中でも疾病リ
スクが高いと推定される cps2J+の pST1c/epf+/sly+/

mrp+及び pST27c/epf-/sly-/mrp+型株が，農家ごとに
偏る傾向があるものの同程度に侵淫しており，またその
割合は調査を行った 2004 年以降変化が認められないこ
とが示された．

S. suisは，本菌に感染した豚や汚染された豚肉に接
触した際に，皮膚の外傷を介して人に感染すると考えら
れており，厚生労働省は 2005 年に中国四川省での事
件を受けて「豚レンサ球菌感染症に係ると畜業者等への
注意喚起について」により，と畜業者等への感染予防対
策の徹底を通知した．今後さらに衛生講習会等を通じて
従事者への衛生教育を実施することが重要と思われた．

来 60 株（98.4％）が epf-/sly-/mrp+/ofs3 のプロファイ
ルを示し，血清型UTの4農家由来8株も同様のプロファ
イルを示した．一方，扁桃由来の78株では多くのパター
ンを示したが，8 農家由来 16 株（20.5％）が pST1c/

epf+/sly+/mrp+/ofs1，6 農 家 由 来 9 株（11.5％） が
pST27c/epf-/sly-/mrp+/ofs3 のプロファイルを示した．

考　　　　　察

当所に搬入される豚における疾病リスクの高い
S. suis株の侵淫状況を調査するために，細菌性心内膜
炎及び扁桃から検出された S. suis株について，血清型，
推定 ST型及びいくつかの病原性関連遺伝子マーカーに
ついて検討した．
細菌性心内膜炎からは血清型では 2型と推測される

cps2J+株が 85.7％，推定 ST型では pST1cと pST27c
が合わせて 97.5％と扁桃由来株に比べ高率に検出され
た．今回の ST型別は推定ではあるが，これまでの報告
［5, 8］と同様に血清型 2型及び pST1c・pST27c型株と
疾病との関連が改めて示されるとともに，これらの菌株
がこの地域に広く侵淫していることが示された．
細菌性心内膜炎由来の cps2J+株の推定 ST型は，農

家ごとに pST1cまたは pST27cに偏る傾向が認められ
たが，これは農家内で同一菌株の汚染が維持されている
ことを示すものと思われた．cps2J+の pST1c及び
pST27c型株は，細菌性心内膜炎からはそれぞれ 18 農
家及び 17 農家から，また扁桃からもそれぞれ 7農家及
び 5農家から分離され両推定 ST型株の分離率に差がみ
られなかったことから，cps2J+の pST1c型と pST27c
型株が同程度に浸潤していることが示唆された．またこ
の傾向は，今回の調査期間中においては年次的な変化が
ないことも示された．
病原性関連遺伝子プロファイルはこれまでの報告［5, 

14］ と 同 様 に，pST1c 型 株 で は epf+/sly+/mrp+，
pST27c型株では epf-/sly-/mrp+のプロファイルを示す
菌株が多数を占めた．人患者からの分離株は，わが国で
はその多くが血清型 2型の ST1c株であり［6］，さらに
2005 年に中国四川省で 215 名が感染し 39 名が死亡し
た大規模発生事例では cps2J+/epf+/sly+/mrp+型株が
原因［14］となっていることから，今回分離された
cps2J+の pST1c/epf+/sly+/mrp+型株は今後も公衆衛
生上重要なタイプの株であると考えられた．
また血清型 2型の ST27c型株はわが国の人患者から
の分離例は少ない［6］ものの，タイにおいては人患者
からは cps2J+/epf-/sly-/mrp+型株が最も多く分離され
ている［7, 15］ことから，今後わが国においても公衆
衛生上このプロファイルを示す菌株の動向を注視してい
く必要があろう．

S. suisの血清白濁化因子 OFSの遺伝子には少なくと
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Virulence-Associated Gene Profiling of Streptococcus Suis Isolated  
from Porcine Bacterial Endocarditis and Tonsils

Takashi ICHIKAWA†, Tsuyoshi NIWA and Toshiaki NAKANISHI

＊Nagoya City Meat Hygiene Inspection Laboratory, 1-39 Funami-cho, Minato-ku, Nagoya, 455-
0027, Japan

SUMMARY

To investigate the state of invasive Streptococcus suis strains at higher risk of causing disease, S. suis strains 
isolated from bacterial endocarditis (119 strains from 33 farms) and tonsils (78 strains from 27 farms) of pigs 
carried into slaughterhouses in Nagoya City were profiled by serotyping (cps), putative multilocus sequence 
typing (pST typing) and PCR sequencing of virulence-related genes.  From endocarditis, the pST1c and pST27c 
strains of cps2J+, which estimated to be high risk strains, had a high rate of detection at 85.7% (102 strains from 
30 farms).  The pST type of cps2J+ strains tended to be biased toward pST1c or pST27c for each farm.  In addi-
tion, there was no dif ference in the number of farms from which pST1c or pST27c strains were isolated, sug-
gesting that both pST types were equally invasive.  Because the genetic profile of the cps2J+ isolates have been 
largely detected in pST1c/epf+/sly+/mrp+ and pST27c/epf -/sly -/mrp+, which were also detected in human 
patients, it seemed impor tant to share with people who handle pigs. ─ Key words : PCR assay, porcine bacterial 
endocarditis, porcine tonsil, Streptococcus suis, virulence-associated gene profiling.
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