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Staphylococcus argenteus ST2250によるバスキュラーアクセス感染症の 1例
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Staphylococcus argenteus は Staphylococcus aureus から分類された新たなブドウ球菌種である。
S. aureus と生化学的性状が極めて類似しており，この種を正しく識別することは日常的な検査では困難で
ある。今回我々は，S. argenteus ST2250によるバスキュラーアクセス感染症の症例を経験した。本症例は
S. aureus に特徴的な色素産生が認められなかったことから本菌の可能性を疑い，Non-Ribosomal Peptide
Synthetase（NRPS）遺伝子の増幅産物および rpoB 遺伝子の塩基配列を確認し S. argenteus と再同定され
た。Multi-locus sequence typing（MLST）解析の結果，本菌は日本やタイをはじめ多くの地域で分離され
ている ST2250に属するクローン株であることが判明した。今後本菌が地域および医療関連感染に及ぼす臨
床的影響を注視していく必要がある。
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序 文
S. argenteus は 2015年に S. aureus から新たに分類され

たコアグラーゼ陽性ブドウ球菌の新種で１），近年検出例が増
加している２）。本菌は S. aureus と生化学的性状が極めて類
似しており，菌種同定にはMulti-locus sequence typing
（MLST）や nuc 遺伝子領域の塩基配列による同定が必要と
されている３）。生化学的性状を元にした日常的な検査では同
定困難とされていたが，最新のデータベースによるMALDI-
TOF MS（Matrix-Assisted Laser Desorption-Ionization
Time-of-Flight Mass Spectrometry）を用いることにより菌
種同定が可能である４）。
本菌は，オーストラリア北部で分離された sequence type

（ST）75に属する菌株が最初の報告であり５），ニュージーラ
ンド，アフリカ，アメリカ大陸，アジアおよびヨーロッパな
ど様々な地域から報告されている６）～１０）。
今回我々は S. argenteus ST2250による国内最初のバス

キュラーアクセス（vascular access：VA）感染症を経験し
たので報告する。

症 例
患者：80歳代女性。
既往歴：高血圧，糖尿病，慢性腎不全（糖尿病性腎症のた
め 7年前から血液透析中）。
糖尿病性腎症による慢性腎不全で維持透析中であり，当院

腎臓内科にかかりつけの患者。近隣のクリニックにて透析後
に 37℃台の発熱を認め，発症 2日目の昼に脱力および嘔吐
が認められたため当院へ救急搬送となった。来院時のバイタ
ルサインおよび血液検査結果を表 1に示す。自己血管内シャ
ント吻合部に発赤，腫脹，圧痛を認め感染が疑われた。全身
状態は比較的安定していたことから血液培養 2セットを採取
後，amoxicillin/clavulanic acid（AMPC/CVA）（500 mg/day）
4日分処方の上帰宅となった。
血液培養からブドウ球菌様のグラム陽性球菌が検出され，
後にMSSAと同定された。患者は近隣のクリニックにて ce-
fazolin（CEZ）（1 g/day）の投与が行われ，その後患者は軽
快し治療終了となった。

微生物学的検査
血液培養検査は BACTEC FX（日本ベクトン・ディッキ
ンソン）にて 22F嫌気用レズンボトルと 23F好気用レズン
ボトルを用いて行った。受診時に 2セット採取された血液培
養は 15時間培養にて 4本全て陽性となった。フェイバー G
「ニッスイ」（日水製薬）を用いてグラム染色を行ったところ，
ブドウ球菌様のグラム陽性球菌を認めた。
サブカルチャーはヒツジ血液寒天培地（日水製薬），チョ
コレート II寒天培地（日本ベクトン・ディッキンソン），変
法卵黄加マンニット食塩培地（日水製薬），MRSA ID寒天
培地（ビオメリュー・ジャパン）を使用し，35℃好気培養
を行った。24時間培養後，ヒツジ血液寒天培地にスムース
型白色，γ溶血，約 3 mm大のコロニーを認めた。しかし，48
時間培養後も S. aureus に特徴的な黄色色素の産生は認めら
れなかった（図 1）。変法卵黄加マンニット食塩培地はマン
ニット分解弱陽性および卵黄反応陽性であり，MRSA ID寒
天培地への発育は認めなかった。カタラーゼ試験および PS
ラテックス‘栄研’（栄研化学）を用いたクランピング因子
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図 1.　A：S. argenteus　B：S. aureus（ATCC29213）35℃ 48 時間培養後

表 1.　来院時のバイタルサイン・血液検査結果

バイタルサイン 生化学的検査 血液学的検査
血圧 176/66 mmHg TP 7.3 g/dL WBC 12×103 /μL
脈拍 88 回/分 ALB 3.4 g/dL RBC 4.35×106 /μL
体温 39.3 ℃ AST 17 U/L Hb 11.5 g/dL
SpO2（室内気） 92 % ALT 8 U/L Ht 36.6 %

BUN 41 mg/dL PLT 165×103 /μL
CREA 6.62 mg/dL
Na 135 mmol/L
K 4.5 mmol/L
Cl 98 mmol/L
CRP 5.85 mg/dL
GLU 134 mg/dL

試験は陽性であった。
同定および薬剤感受性検査は，MicroScan WalkAway Pos

Combo 2T panel（ベックマン・コールター）を用いて行っ
た。結果は S. aureus 99.99%（biotype：317137）と同定さ
れた。薬剤感受性のカテゴリーは Clinical and Laboratory
Standards Institute M100-S26１１）のブレイクポイントに従い
判定し，検討を行った薬剤すべてに感性を示した（表 2）。Peni-
cillin G zone-edge testは陰性であった。
S. aureus に特徴的な黄色色素の産生が認められなかった

ことから，非リボソーム依存性ポリペプチド合成酵素（Non-
Ribosomal Peptide Synthetase：NRPS）領域を targetとし
た PCRを実施した１２）。さらに rpoB の塩基配列の相同性を
確認し１３），Kitagawaらの報告にある方法でMLST解析を
行った結果１４），ST2250に属する S. argenteus と同定された。

S. aureus に一般的に関連する耐性および病原因子である
mecA，ブドウ球菌エンテロトキシン（sea , seb , sec, sed,
see），皮膚剥離毒素（eta , etb），toxic shock syndrome toxin-
1（tst-1），Panton Valentine leucocidin（lukS-PV-lukF-PV）
遺伝子は全て陰性であった１５）～１９）。
なお，後日MALDI Biotyper Sirius（ブルカージャパン）
による同定を実施した結果，S. argenteus（Score value 2.02）
と同定された。Libraryは，MBT Compass Library ver.10.0
を使用した。

考 察
S. argenteus は 2015年に S. aureus から新たに分類され

た菌種として報告され，ヒトや動物から主に検出されている１）。
S. argenteus は S. aureus 同様に皮膚軟部組織感染症や肺感
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表 2.　分離菌株の薬剤感受性（MIC）

抗菌薬名 MIC（μg/mL） 判定
penicillin G ＜0.12 S
cefoxitin ＜4 S
oxacillin ＜0.25 S
cefazolin ＜4 S
imipenem/cilastatin ＜1 S
gentamicin ＜1 S
erythromycin ＜0.5 S
clindamycin ＜0.5 S
minocycline ＜1 S
levofloxacin ＜0.5 S
vancomycin ＜1 S
teicoplanin ＜2 S
linezolid 2 S
daptomycin ＜0.25 S
sulfamethoxazole-trimethoprim ＜0.5/9.5 S
rifampicin ＜1 S

染症，敗血症など様々な疾患を引き起こすことが知られてい
る２０）。多くの生化学的性状が類似している一方で，S. aureus
と異なり，黄色色素を産生するスタフィロキサンチンの産生
遺伝子が欠落していることから２１），白色のコロニーを形成す
ることが特徴の一つである。中国では色素産生が認められな
い S. aureus の約 1割に S. argenteus が含まれていたことが
報告されている１２）。本症例は S. aureus に特徴的な色素産生
が認められなかったことから S. argenteus の可能性を疑い，
NRPS 遺伝子の増幅産物，および rpoB 遺伝子の塩基配列を
確認した。S. argenteus の最も信頼性の高い同定法はMLST
であると報告されているが１２），高コストかつ煩雑な手法であ
り，より安価で簡単な方法が求められる。その点，今回我々
が用いた NRPS 遺伝子領域を targetとした PCR法は，S. ar-
genteus と比較し S. aureus の塩基配列が約 180 bp欠失し
ていることを利用した比較的簡便な方法である。この方法に
より，コロニーの色調と PCRのアンプリコンのサイズの違
いから，S. argenteus と S. aureus を区別することが可能で
ある。すなわち，白色のコロニーで約 340 bpのアンプリコ
ンが認められた場合は S. argenteus，黄色のコロニーで約
160 bpの場合は S. aureus と同定することが可能である。本
解析方法は塩基配列の確認をせずにこれらの株を迅速かつ簡
便に鑑別可能な点から，S. argenteus の同定法に非常に有用
であると考えられた。また，最近では最新のデータベースに
よる質量分析によっても同定可能であることから４），今後広
く本菌が認知されていくことが予想される。
患者は 7年前から糖尿病性腎症により透析治療を行ってお
り，今回発熱に伴い VA感染症が疑われ，血液培養から本
菌が分離された。
VA感染症は，患者にとって生命線である VAの維持を困

難にするだけでなく，容易に敗血症になり患者の生命予後を
脅かす重大な合併症である。Tsengらの報告によると VA
感染症の原因菌の大多数はブドウ球菌種が 6割程度を占め，
その中で S. aureus が最も多く，CNS（Coagulase-negative
staphylococci）および S. argenteus がそれに続いている２２）。

黄色ブドウ球菌感染症の場合は重篤になりやすく，その致死
率は 20％と高い２３）。また，オーストラリアでは主に ST75
に属するメチシリン耐性 S. argenteus が多く報告されてお
り２４）２５），国内でもメチシリン耐性株が 1例報告されている２０）。
さらに，米国ではダプトマイシンに耐性を獲得した株も報告
されているため２６），本菌の今後の薬剤耐性の獲得が懸念され
る。
S. argenteus は当初 S. aureus と比較して病原性が低いと

考えられてきたが，ゲノム解析の結果 S. aureus の保有する
111種類の病原因子のうち，85種類（76.6%）が S. argenteus
でも発見されている２７）。本菌はブドウ球菌エンテロトキシン，
皮膚剥離毒素，TSST-1や PVLなどのブドウ球菌に一般的
な病原因子は陰性であった。しかし，台湾の病院において
S. argenteus 菌血症はMSSA菌血症と比較し，高い死亡率
に関連していることも報告されており２８），S. argenteus の病
原性は低くないと考えられる。S. argenteus と同定・報告し
た場合，医師が聞いたことのない菌名のために CNSと誤認
識してしまう可能性がある。このため，病原性や臨床的意義
を過小評価してしまわないよう，European Society of Clini-
cal Microbiology and Infectious Diseases（ESCMID）のワー
キンググループは S. argenteus を“S. aureus complex”と
報告することを推奨している３）。これに準じて当検査室にお
いても S. argenteus であることが判明したが，最終報告を
MSSAとした。
本症例では当院受診後，近隣のクリニックでの治療となっ
た。そのため当院での血液培養の陰性化確認は行われておら
ず，またクリニックでの CEZの投与期間は不明であった。本
来は血液培養の陰性化の確認，および本症例は血液透析中の
ため CEZ 1 g/day連日投与，また透析日においては透析後
0.5～1 g追加投与を行う必要があった。外来患者においては，
週に 3回，月・水曜は透析後 2 g，金曜は透析後 3 gの投与
方法が推奨されている（日本語版サンフォード感染症治療ガ
イド. 2020）。MSSA菌血症の治療期間は病因によって異な
るが，標準的には 4～6週間行う必要があり，感染性心内膜
炎や骨髄炎などの合併症が無かった場合，4週間の治療が妥
当であったと考えられた。
S. argenteus は 2006年にオーストラリア北部で分離され

た ST75に属する菌株が最初の報告であり，その後 ST1223，
ST2198，ST2250，ST2596，ST2854を含む様々な STが報
告されている２）３）２７）。本菌はMLST解析の結果，日本を含む
東アジア，ヨーロッパなど様々な地域から分離されているタ
イプと同じ ST2250であり２７），広範囲な地理分布を持つ優勢
なクローンであると考えられている。国内では，ST2250の
他に，ST1223，ST2198が報告されており２９）～３４），そのうち ST
2250は感染性大動脈瘤，化膿性リンパ節炎，カテーテル関
連血流感染症および下肢蜂窩織炎由来の菌血症の症例から検
出されている２９）３３）３４）。
台湾の病院では，VA感染症の患者から分離された 150株
を解析したところ，11株（7.3%）が S. argenteus であり，全
て ST2250であったことが報告されている２２）。本菌は
S. aureus 同様に VA感染症の原因菌として重要な病原体の
一つではないかと考えられた。
渉猟した限り本報告は，国内で最初の S. argenteus ST
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2250による VA感染症の報告である。S. argenteus の病原
因子や臨床的影響，また地域での広がりや感染予防・管理の
重要性を考慮すると本菌を正確に同定する必要がある。また，
MALDI-TOF MSでの同定などで今後報告が増加するに従
い，臨床像が S. aureus と異なるかどうかについて知見が蓄
積されることを期待する。今後，本菌における感染症の臨床
症状や転帰に関する詳細な調査およびサーベイランスが望ま
れる。
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Vascular access infection by Staphylococcus argenteus ST2250
in a Patient with diabetic nephropathy
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Staphylococcus argenteus is a new species of coagulase-positive staphylococci. S. argenteus is very similar to S. aureus in
biochemical properties and cannot be distinguished by routine testing. However, this isolate differs from S. aureus in that it
does not produce a yellow pigment and forms white colonies. We report the first case of vascular access infection caused by
S. argenteus in a female patient in Japan.
She had symptoms of redness at the insertion site of the vascular access and fever, which were relieved by Cefazolin.
S. aureus -like colonies were obtained from the blood cultures submitted to the laboratory. The isolates were identified as S.
argenteus by PCR of the non-ribosomal peptide synthetase (NRPS ) gene and sequencing of the rpoB gene. The result of
multi-locus sequence typing analysis showed that the sequence type was ST2250. In Taiwan, 11 isolates (7.3%) of the 150 iso-
lates from vascular access infection were reported to be S. argenteus, all of which were ST2250.
The relationship between S. argenteus and vascular access infection should be focused on in future studies.


