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論文掲載 

【本研究成果のポイント】 

 Mycobacterium avium subsp. hominissuis (MAH)は世界中で患者が増加して

いる非結核性抗酸菌症の原因細菌で、人だけでなく豚にも感染します。 

 今回の研究で、東海・北陸地域に飼養されていた豚由来の MAH のゲノム配列を

取得、解析することで、豚由来株と人由来株の関連性を明らかにしました。 

 また東海地方の豚にのみ存在する、新しい系統の MAH を発見し、その特徴的な

ゲノム配列と疫学情報から、豚における MAH の感染経路を明らかにしました。 

 今後、感染経路に対する処置をすることで、食肉の安定供給に繋がる可能性があ

ります。 

 

【概要】 

 広島大学 IDEC 国際連携機構の丸山史人教授のグループと愛知県畜産課の小松徹也

氏らをはじめ、複数の大学のグループにより、豚由来 Mycobacterium avium subsp. 

hominissuis（MAH）と人由来 MAH の分子疫学的関連性と、特定の地域の豚からの

み分離された新規系統の MAH のゲノムの特徴、そして豚における MAH の感染経路

を明らかにした研究成果です。なお、本研究成果は 2023 年 5 月 16 日に学術誌「One 

Health」に掲載されました。 
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【背景】 

近 年 世 界 中 で 、 非 結 核 性 抗 酸 菌 症 (*1) に 罹 患 す る 患 者 が 増 え て い ま す 。

Mycobacterium avium subsp. hominissuis (以下 MAH)は、人の非結核性抗酸菌症

の主要な原因菌で、肺炎やリンパ節炎を引き起こします。MAH は土壌や水環境とい

った自然環境中に広く存在し、これらが感染源になると考えられています。MAH は

豚にも感染し、リンパ節炎や敗血症を引き起こします。MAH は世界規模で、地域特異

的な適応をしていると考えられています。例えば、縦列反復配列多型（Variable 

number of tandem repeat: VNTR）型別解析(*2)などの分子疫学的解析やゲノム

配列に基づく研究から、東アジアの人由来株と欧米の人由来株は、遺伝学的に異なる

ことが明らかになってきました。 

一方、VNTR 型別解析を用いた複数の研究から、日本の豚由来株は、日本の人由来

株とは遠縁であり、欧米の人や豚由来株と近縁であることが明らかになってきました。

しかし、これらの研究に供した豚由来株が分離された国や地域はわずかであり、地域

特異的な適応をする MAH の実態解明には、様々な地域の株を調査する必要がありま

す。 

また豚においては、豚舎環境に存在する MAH が豚に感染すると考えられています

が、ゲノム解析により、環境・豚由来 MAH の疫学的関連性を、より正確に捉えるこ

とが可能となり、豚への感染経路が解明される可能性があります。  

そこで本研究では、東海・北陸地方で分離された豚由来 MAH の VNTR 型別解析と

ゲノム解析をすることで、人・豚・環境由来 MAH の関連性を明らかにしました。ま

た東海地方の豚にしか存在しない新たな系統の MAH を発見し、その特徴的なゲノム

配列から、豚における MAH の推定感染経路を明らかにしました。 

 

【研究成果の内容】 

 私たちは、東海・北陸地方で飼養されていた豚と豚舎環境から合わせて 50 株の

MAH を分離しました。この 50 株を用いて、VNTR 型別解析にて、既報の人由来株

や環境由来株と比較したところ、全ての MAH は、6 つのグループ（Clonal complex: 

CC）に分類されました。日本や韓国といった東アジア地域の肺炎患者由来株は、CC1

に分類され、豚由来株は含まれませでした。CC2 には欧米地域の患者由来株や、日本



の豚由来株や環境由来株が含まれていました。CC3〜CC6 は主に豚由来株から構成

され、特に CC6 は東海地方にある複数の農場由来の MAH のみから構成され、解析

に用いられたその他の株から非常に遠縁でした（図 1）。ゲノム配列に基づく系統樹解

析でも同様に、東アジア地域の患者由来株（EastAsia）と、豚由来株（SC2、SC3、

SC4）は異なる系統に属していました。ゲノム系統樹解析においても、CC6 に属する

株は、新規の系統（SC5）に分類されました。ベイズ法に基づく MAH の系統間にお

ける組換え頻度を調べたところ、ゲノム系統樹解析で EastAsia や SC4 に属する

MAH は、互いに高い頻度で組換えをしていました。一方で、SC2 や SC5 に属する

株の組換え頻度は、低いことがわかりました（図 2）。特に SC5 の組換え頻度は、他

の株と比べ極端に低いことが分かりました。そして SC5 のゲノム配列を調べたとこ

ろ、SC5 は、系統特異的なゲノムアイランド(*3)上に、80 個の固有遺伝子を有して

いました。 

以上から、豚由来 MAH のうち、SC3 や SC4 に属する MAH は環境中で他の株と

組換えを通して進化し、SC2 や SC5 は豚の生体内で微小進化(*4)を繰り返しながら、

遺伝子変異を蓄積してきた可能性が示唆されました。また SC5 が分離された 3 農場

の疫学情報を調査したところ、3 農場は同じ種豚場から直接的、または間接的に豚を

導入していることが分かりました。このことから、SC5 に属する MAH は豚の体内で

進化し、豚の移動に伴って農場間を伝播していることが示唆されました。 

本研究では、日本の豚由来株は、日本の患者由来株と遠縁であるものの、組換えを

介して患者由来株に影響を受けていることが明らかとなりました。また、MAH は地

域特異的だけでなく、種特異的な分布をしている可能性が考えられました。さらに、

MAH の農場への侵入方法として、環境から人や物を介して侵入する経路と、豚の移

動に伴い侵入する経路の、2 つあることが明らかとなりました（図 3）。 

 

【今後の展開】 

 私たちは、比較的小さな地域にのみ分布する MAH を発見しました。さらその特徴

的なゲノム配列から、この MAH が豚にのみ分布している可能性が示唆されました。

このように、小規模な地域に分布が限定される MAH は、豚だけでなく、他の動物や

人にも存在する可能性があります。この MAH の分布を丁寧に調査することで、より

具体的な MAH の感染経路が判明される可能性があります。そして、感染経路に対す

る処置をとることで、食肉の安定供給につながります。 
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【用語解説】 

(*1) 非結核性抗酸菌症：結核菌やらい菌以外の抗酸菌により引き起こされる難治性の

抗酸菌症。近年日本においても罹患率が急激に増加し、非結核性抗酸菌症の患者数は、

結核の患者数を超えたと考えられている。 

(*2) 縦列反復配列多型（VNTR）型別解析：ゲノム配列に存在する、数 10bp を単位

とする塩基配列の繰り返し配列の反復数を利用した遺伝型別方法。VNTR 型別解析は、

もともと結核菌の遺伝型別に用いられていたが、近年、M. avium Complex の遺伝型

別にも利用されている。 

(*3)ゲノムアイランド：水平伝達を起源とする遺伝子のクラスター。病原遺伝子や薬

剤耐性遺伝子がゲノムアイランド上にあることがあり、水平伝達により、病原性や薬

剤耐性が異なる菌株に伝播することがある。 



(*4) 微小進化：比較的短い時間で発生する、集団内における対立遺伝子頻度の変化。 
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図 1 VNTR 型別解析による人・豚・環境由来 MAH の分子疫学的関連 

全ての MAH は 6 つの Clonal Complex（CC）に分類された。豚由来株は CC 2〜6

に分類され、CC 1 に分類された東アジアの肺炎患者由来株とは遠縁であり、CC 2 に

分類された欧米の患者由来株と近縁でした。 

 

 



 
図 2 MAH 系統間における組換え頻度 

東アジア地域の肺炎患者由来株（EastAsia）と主に豚由来株が含まれる SC2/4 は互

いに多くの組換えを行っています。一方、SC2/4 の一部の株（SC2a, 図下方の黒丸

印）や SC5 の他の株との組換え頻度は、他の株と比べ非常に少ないことが分かりま

す。 

 

 



 
図 3 豚における MAH の 2 つの感染経路 

SC2 の一部（SC2a）や SC5 は、感染した豚の体内で微小進化し、豚の移動に伴っ

て農場に侵入し感染します。SC3 や SC4 は環境中で様々な由来の MAH と組換えを

通して進化し、農場に侵入し感染します。感染後は、また環境中に放出され、次の感

染源となります。 
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