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［要　約］

血清型別とは、細胞表面に発現した抗原となる物質の多様性を、免疫学的な特異性により識別する方
法である。細菌学分野においては、分離株を同種内で細分類する手法として、または属種の同定をサポー
トする手法として、特に病原細菌を対象に血清型の整理と規格化が進められてきた。1990 年代以降、
ゲノム解析などによって血清型を担う抗原をコードする遺伝子（群）の特徴や全体像が明らかとなり、
それに伴いその代替法となる様々な遺伝学的手法も提案されてきた。大腸菌（Escherichia coli）では、
現在のところ O1 から O188 までの O 血清群と H1 から H56 までの H 型が定められており、それらを
組み合わせて血清型と呼んでいる。大腸菌の血清型別は分離株を細分類する標準法として調査や研究の
場で広く利用されている。この総説では、ヒトや家畜の感染症にも関連する大腸菌に注目し、その血清
型の抗原の特徴や判定に関する細部について振り返ってみたい。また、我々のグループで取り組んでき
た血清型を網羅的に判定できるマルチプレックス PCR 法についても紹介し、血清型別の今後について
も考えてみたい。
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グラム陰性菌の血清型

グラム陰性細菌では、表層に発現したリポ多
糖（LPS：lipopolysaccharide）（O 抗 原 ）、 鞭
毛（H 抗原）、莢膜（K 抗原）、線毛（F 抗原）
などが血清型別の標的として用いられている

（図 1）。O、H、K のアルファベットは、それ
ぞ れ ド イ ツ 語 の「ohne Hauch」、「Hauch」、

「Kapsel」 に 由 来 す る。O と H は 1917 年 に
Weil と Felix が論文で紹介したのが最初である 

［30］。O と H の由来をまとめておく。鞭毛を
持ち運動性を有するプロテウスの一種（Proteus 
mirabilis）を寒天培地に接種して培養すると、

遊走して表面全体に拡がりフィルム状の膜をつ
くる。それがガラスに息を吹きかけて曇る様子
に似ていることから、「息」を意味する「Hauch」
の頭文字をとって H-form と名付けられ、後に
運動性を有する菌株のみに存在する鞭毛抗原を
H 抗原と呼ぶようになった［31］。一方、鞭毛
を持たないプロテウスは運動性が無く培地も曇
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図1　 グラム陰性菌の血清型に関わる抗原の概
要



らないことから、「ohne Hauch」（ohne は「持
たない」や「伴わない」を意味する前置詞）の
頭文字を取って O-form と名付けられた［31］。
O-form 株は、H 抗原を標的する免疫血清では
凝集しないが、菌体抗原を標的とした免疫血清
では識別できるため、菌体抗原を O 抗原と呼
ぶようになった。ちなみに Kapsel は莢膜（英
語では capsule）を意味し、F 抗原は「fimbria（線
毛）または fimbrial（線毛性の）」に由来する。

血清型別は、個々の菌株を系統的に近縁なグ
ループ（同一クローン）に細分類する手法と言
える。後述するように、同種内で多様な血清型
が認められているが、これらは長い年月をかけ
て相同組み換え等により分岐したものであり、
基本的には（相変異のような高頻度に抗原変換
するメカニズムを除いて）、ごく稀にしか血清
型の変化は起こらない。つまり、血清型が同じ
であれば、同じようなゲノム構造を共有し、病
原性やその他の表現型も類似していると予想で
きる。このような特性から、血清型別は多くの
病原細菌を細分類する際の標準法となり、流行
クローンの動向調査、集団感染事例が発生した
際の感染経路の調査、既知高病原性クローンの
識別などに利用される。さらに PFGE（pulsed-
field gel electrophoresis）パターン解析やマイ
クロサテライト DNA 解析などの DNA フィン
ガープリンティングを行う際には、事前に血清
型を決めておき、型ごとに詳細比較をするのが
一般的である。

大腸菌とは

大腸菌は腸内細菌科に属する通性嫌気性の
グラム陰性桿菌で、哺乳類や鳥類などの温血
動物の腸管に常在している。しかし一部に、
病原性を獲得して特定の疾病を引き起こす大
腸菌が存在し、これらを総称して病原大腸菌

（または病原性大腸菌）と言う。ヒトに対し
て腸管感染症を引き起こす大腸菌は下痢原性
大 腸 菌（DEC：diarrheagenic E. coli） と 呼
ばれ、患者の症状や保有する病原因子（遺伝
子 ） に よ っ て 腸 管 出 血 性 大 腸 菌（EHEC：
enterohemorrhagic E. coli）、腸管病原性大腸菌

（EPEC：enteropathogenic E. coli）、腸管毒素
原性大腸菌（ETEC：enterotoxigenic E. coli）、
腸管凝集性大腸菌（EAEC：enteroaggregative E. 

coli）、腸管侵入性大腸菌（EIEC：enteroinvasive 
E. coli）などに分類される。また、腸管以外で
感染症（尿路感染症、敗血症、髄膜炎など）を
引 き お こ す 大 腸 菌 を 腸 管 外 病 原 性 大 腸 菌

（ExPEC：extraintestinal pathogenic E. coli）
と呼ぶ。獣医学領域においては、ウシ、ブタ、
ニワトリのそれぞれで、下痢症を伴う大腸菌症
や、浮腫病、敗血症、乳房炎、皮下蜂窩織炎な
どの原因になることが知られている。また、耐
性変異や耐性遺伝子の獲得により出現する薬剤
耐性大腸菌は、今後、上記感染症や日和見感染
症の抗菌薬治療を困難にする恐れがあるため、
世界的に注視すべき対象となっている［1］。

大腸菌の血清型

大腸菌では、O 抗原および H 抗原を標的と
した免疫学的な分類結果を、それぞれ O 血清
群（O-serogroup）および H 型（H-type）とし、
そ れ ら 2 つ を 組 み 合 わ せ た も の を 血 清 型

（serotype）と呼んでいる。大腸菌の血清型は
デンマーク国立血清学研究所（SSI；Statens 
Serum Institut）が管理しており、現在のとこ
ろ、O 血清群は O1 から O188（185 種類）、H
型は H1 から H56（53 種類）、K 型は K1 から
K103（67 種類）が認められている。シリーズ
番号と種類の数に違いがあるが、これは欠番や
O 血清群においては亜型が存在するためであ
る。試験株と免疫血清による凝集試験の結果が
O157 と H7 であれば、その血清型は間をダブ
ルコロンで区切って O157:H7 と表記する。血
清型の組み合わせパターンは計算上約 9,800 種
類となり、細分類法として適度な分解能を有し
ていると言える。血清型に K 抗原型の結果を
加える場合もあり、その場合は O157:K20 また
は O157:K20:H7 のように示す。これら全ての
抗原型に対する免疫血清およびそれぞれの参考
株は、SSI Diagnostica 社（2016 年に SSI 本体
から切り離された、微生物学検査試薬等を提供
する会社）から販売されており、日本では株式
会社ベリタスを介して購入できる。また、国内
メーカーであるデンカ株式会社からは、病原大
腸菌に関連する主要な O 血清群（混合血清に
含まれる 50 種類と、単味血清のみで提供され
ている O45 と O104 を加えた計 52 種類）およ
び H 型（22 種類）を対象とした免疫血清が販
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売されている。
大腸菌 O 血清群を判定する際の抗原には、

濃い菌液を 121℃で 20 分間または 100℃で 60 
分間加熱し、遠心して上清を取り除いた後に、
新しい生理食塩水で再懸濁したものを使用す
る。加熱処理によりタンパク質は変性し、莢膜
が発現している場合には菌体表面から剥離して
上清とともに除去されるため、耐熱性である O
抗原多糖のみを標的とした凝集反応を観察する
ことができる。軟寒天培地で運動性を有するこ
とが確認された菌株は、H 型判定試験へと進む
ことができる。ただし、免疫血清との凝集試験
で明瞭な結果を得るためには、クレイギー管を
3 から 5 回通過させて運動性を強化した（鞭毛
が十分に発現した）菌体が必要となるため、抗
原液の調整に 2 日程度が必要となる。

O 血清群において、免疫血清との凝集試験で
は判定できない（いずれの免疫血清とも凝集し
ない、または複数の抗血清と凝集するために特
定できない）場合は OUT（untypeable）、O 抗
原を発現していないために rough 型である場
合は Orough と表記する。H 型においては、運
動性が無い場合は H-（マイナス）または HNM

（non-motile）、運動性はあるがいずれの免疫血
清とも凝集しない、または複数の免疫血清と凝
集 す る た め に 特 定 で き な い 場 合 は HUT

（untypeable）と表記する。
大腸菌血清型別の優れた点として、国際標準

化されている、適度な分解能がある、情報共有
しやすい表記法である、判定に特別な機器を必
要としない、などが挙げられる。加えて、これ
までに蓄積された血清型に紐付けられた疫学情
報は、新たに分離された菌株の病原性などを推
測する上で貴重な参考情報となる。このような
背景から、病原大腸菌に関する報告書や論文で
は、分離株に血清型（または O 血清群）の情
報を付けることが習慣化している。

O抗原の構造と特徴

グラム陰性菌の外膜表面の約 4 分の 3 は LPS
で覆われている［23］。LPSは内側からリピドA、
コア多糖、O 抗原多糖の 3 つの構造からなる（図
2）。LPS は内毒素とも呼ばれるが、その活性
中心は糖脂質であるリピド A が担っており、
ヒトなどに感染した際には免疫システムを強く

刺激する。大腸菌のコア多糖は、R1 から R4
そして K12 と名付けられた異なる構造の 5 種
類が見つかっている［15］。O 抗原多糖は、複
数の単糖が規則正しく結合した O 抗原糖鎖ユ
ニットを形成し、それらが数珠状に連なった構
造をとる。細胞質で O 抗原糖鎖ユニットを合
成し、それをペリプラズムに輸送して連結させ
るまでのステップは、O 抗原合成遺伝子群に
よってコードされている。この遺伝子群には、
構成単糖の合成系、糖転移、糖鎖ユニットの輸
送と連結に関わる遺伝子が含まれる。現在、全
ての O 血清群における O 抗原合成遺伝子群の
塩基配列が明らかとなっており、O 血清群に
よって遺伝子の数や構成も大きく異なることが
分かっている［9］。また、全ての O 血清群に
おいて糖鎖ユニットの構造も明らかとなってい
る［20］。これまでに分かっている糖鎖ユニッ
トを構成する単糖は 48 種類で、１つのユニッ
トには 2 から 7 個の単糖が使われており、この
構造の違いが異なる抗原性を生み出している。
糖鎖ユニットの連結数は 10 から 25 個で、この
長さは O 抗原合成遺伝子群にコードされた
Wzz タンパク質によって調整されている［4］。
大腸菌やその他のグラム陰性菌の研究におい
て、連結数が多いと抗菌ペプチドやマクロ
ファージの貪食に対して抵抗性が高くなり、少
ないと抵抗性が低く、その傍ら培養細胞などへ
の接着性が増すことが分かっている［22, 24, 
28］。このように、O 抗原多糖の長さは物理的
に病原性の発揮に関与していると考えられてい
る。一方で、それぞれの O 抗原に特異的な病
原性を含む機能性は見つかっていない。例えば、
O157はEHECにおける主要なO血清群であり、
O157 抗原多糖に何らかの病原性があるように
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図2　グラム陰性菌表層の模式図



誤解されがちであるが、糖鎖ユニット自体の病
原性はこれまでに見出されていない。

上述したように、大腸菌の O 抗原は外界ス
トレスに対して抵抗する機能があり、ストレス
因子の多い自然環境で生残するためには必要な
器官であると考えられる。ただし、実験室内で
O 抗原を発現した smooth 型株を連続培養する
と、O 抗原を失った rough 型株が派生するこ
とがある。このような菌株のゲノム配列を確認
すると、大抵の場合は、O 抗原合成遺伝子群上
に 内 因 的 な 変 異〔 欠 失 や 挿 入 配 列（IS：
insertion sequence）の挿入など〕が確認され
る（著者による未発表データ）。余談になるが、
1922 年にアメリカのスタンフォード大学で分
離され、その後、分子生物学研究のモデル生物
として、さらに実験用大腸菌として世界中で使
われるようなった「大腸菌 K-12」は rough 型
として知られているが、元は O16 様抗原を発
現する smooth 型株で、継代培養等の過程で O
抗原コード遺伝子の一つに IS5 が挿入したこと
で rough 型化したと考えられている［18, 27］。

大腸菌と同じ腸内細菌科に属するサルモネラ
（Salmonella）の血清型は、フランスのパスツー
ル研究所が管理している。サルモネラの一部は
2 つの鞭毛抗原コード遺伝子を保有し、それら
をスイッチング（相変異）することで、1 相お
よび 2 相と呼ばれる異なる鞭毛抗原を発現す
る。現在のところ、少なくとも O1 から O67（46
種類）の O 群と、1 相（56 種類）と 2 相（20
種類）の H 型が認められており、その組み合
わせから 2,600 種類を超える血清型が認められ
ている［6, 7, 14］。サルモネラと大腸菌の O 抗
原コード遺伝子群と O 抗原糖鎖ユニットを比
較すると、相同または類似する組み合わせが少
なくとも 24 組見つかっている。例えば大腸菌
の O157 とサルモネラの O30、大腸菌の O111
とサルモネラの O35、大腸菌の O55 とサルモ
ネラの O50 は対応しており、それぞれの免疫
血清でも凝集反応が起こる［19］。このように、
異なる属種であっても相同または類似する O
抗原多糖を発現することがある。

H抗原の構造と特徴

鞭毛は細菌の運動性を担う器官であり、運動
性の有無によって接着場所への到達や細胞への

侵入に違いがあることから、病原性にも深く関
係していると考えられている［17］。鞭毛は、
回転モーターとして働く基部体、ジョイントと
なるフック、プロペラとなる鞭毛繊維の 3 つの
構造からなる。鞭毛繊維はフラジェリンと呼ば
れる一種類のタンパク質がらせん状に積み重
なった筒状構造をとり、このフラジェリンが H
抗原となる（図 3）。よく研究されているサル
モネラでは、11 個のフラジェリンによって一
巻きすることがわかっている［21］。フラジェ
リンは fliC またはそのホモログ遺伝子によって
コードされており、5’および 3’末端は鞭毛
繊維の内側、中央領域は外側にあたるタンパク
質をコードしている［26］。異なる H 型株の
fliC を比較すると、5’および 3’末端は保存さ
れているのに対し、中央領域はサイズも大きく
異なり（259-1,222 bp）、配列も多様化している
ことがわかる（図 3）［3］。つまり、この違い
が多様な抗原性の原因となっている。大腸菌は
周毛性の鞭毛を発現するが、環境中には運動性
の無い（おそらく鞭毛を発現していない）大腸
菌も多く存在する。例えば、感染者から分離さ
れた EHEC O157 の大半は H7 型鞭毛を発現し
ているが、約 1 割は運動性を有しておらず、H-

（または HNM）と判定される［39］。

血清型を遺伝学的に判定する手法

EHEC 感染症は集団感染事例を引き起こし、
患者の一部が重篤化することから、特に注意が
必要な腸管感染症に挙げられる。EHEC に関
連する主要な O 血清群は O157、O26、O111、
O103、O121、O145 などであるが、これら以外
に 100 種類を超える O 血清群が報告されてい
る［32-38］。検査機関等ではこれら広域な O 血
清群にも対応できる体制を整えておくことが望
まれる。一般的に、O 血清群の予想がつかない
分離株に対して、まずはデンカ株式会社の免疫
血清を用いて判定する。それでも判定できない
場 合（ そ し て 判 定 が 必 要 な 場 合 ） は、SSI 
Diagnostica 社が提供する完全タイピング用の
免疫血清セットによる判定が必要となる。しか
しこのセットは、23 種類のプール血清と 185
種類のシングル血清からなり、種類も多くそれ
ぞれが高価であるため、多くの検査室または研
究室でこれら全てを揃えるのはコスト的に難し
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図3　鞭毛繊維の模式図
（A）鞭毛繊維の模式図、（B）フラジェリンコード遺伝子（fl iC）とその周辺遺伝子の模式図[20]、（C）
H1からH56の全fl iC（およびそのホモログ）配列を用いた相同性比較［20］。Bで示す3領域に区分し、
それぞれの相同性結果をヒートマップで示す（赤色は相同性が高く、黄色から白色になるにつれ
て低くなる）。



い。また、凝集試験では凝集性が弱かったり非
特異的な凝集により判定が不明瞭となる場合も
あり、抗原液（特に H 抗原）の準備には時間
を要することから、これらの改善も課題として
挙げられる。

細菌学における種々の検査手法が、比較的に
簡便で迅速な PCR などによる遺伝学的手法へ
と変遷する中で、血清型を遺伝学的に判定しよ
うとする動きは自然な流れと言える。O 血清群
では 1996 年に O111 と O157 を PCR 法で識別
する手法が発表され、H 型では 1997 年に H7
を判定できる PCR 法が発表された ［5, 25］。そ
の後も病原大腸菌を中心に、それぞれの血清型
に対する PCR 法が開発された。しかし、2012
年の時点で O 血清群を判定できる PCR 法は 34
種類と限られていた［10］。そこで我々の研究
グループでは、大腸菌の血清型を網羅的に判定
できる遺伝学的な手法の開発に取り組んだ。具
体的には、血清型参考株の抗原コード遺伝子

（群）の塩基配列情報を基に、O 血清群と H 型
に対応した遺伝子型（それぞれ Og 型と Hg 型）
を定義し、それらに対応したマルチプレックス
PCR 法による「E. coli Og-typing PCR」と「E. 
coli Hg-typing PCR」（図 4）、および、ゲノム
配列を用いる Web ツール「SerotypeFinder」

（Center for Genomic Epidemiology に ま と め

られたゲノムベースでの解析ツールの一つ）の
開発を行った（図 5）［3, 10, 16］。マーカー遺
伝子の特徴と PCR 法の詳細については、発表
論文や国立感染症研究所の HP で公開されてい
る「腸管出血性大腸菌（EHEC）検査・診断マ
ニュアル（2022 年 10 月改訂）」で紹介してい
るので、それらを参考にしていただきたい。簡
単に説明すると、O 血清群では O 抗原合成遺
伝子群に含まれる wzx/wzy（O-antigen fl ippase
/O-antigen polymerase）または wzm/wzt（ABC 
transporter）を、H 型では fl iC の多様性領域
をマーカー遺伝子（配列）として用いた。

Og および Hg-typing PCR 法を用いた完全タ
イピングでは、単離された菌株（コロニー）か
ら検査を開始して 3 時間以内に判定結果が得ら
れるため、迅速な手法と言える。また、特異性
も高く比較的明瞭に Og 型と Hg 型を判定でき
る。プライマーや PCR 反応試薬にかかる費用
も免疫血清に比べれば安価である。ただし、膨
大な数のプライマーを事前に調整する必要があ
り、その準備には手間と時間がかかる。菌株の
ゲノム配列情報が取得できれば、マーカー遺伝
子を用いた相同性検索により血清型を予測でき
る［29］。また、上記 Web ツールを用いれば、
バイオインフォマティックな技術を必要とせず
に血清型の遺伝子型を容易に判定することがで
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定型 Og-typing PCRキット
・O1からO187に対応（O188は2015年に追加されたので、Og188判定プライマーは⾮定型のMP-23に含まれる）
・162種類のOg型が判定可能な単独プライマーペアを含む20種類のマルチプレックスPCRキット（MP-1からMP-20）
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Hg-typing PCRキット
・H1からH56に対応
・51種類のHg型が判定可能な単独プライマーを含む10種類の
マルチプレックスPCRキット（MP-AからMP-J）
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⾮定型 Og-typing PCR 
・33種類のOg型が判定可能な単独プライマーペア
を含む5種類のマルチプレックスPCRキット
（MP-21からMP-25）
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図4　Og/Hg-typing PCRに使用できるマルチプレックスPCRキットの構成



きる。ゲノム配列決定にかかる費用は近年安く
なっているが、コストと迅速性の面では PCR
法が優れている。ただし、ゲノム配列があれば
病原性関連遺伝子や薬剤耐性遺伝子の有無を網
羅的に判定することができ、進化系統解析等に
も展開できる。そのため、O 血清群を含む包括
的な解析を計画する場合は、ゲノム配列の決定
は有効な選択肢となる。

不定型な血清型への対応

血清型が判定できない菌株の詳細な解析や、
大規模なゲノム解析などを通して、定型 Og 型

（O1 から O188）には該当しない 60 種類以上の

非定型 Og 型が認められている［2, 29, 36-38］。
これらは抗原的にも新規である可能性があり、
O189 以降の O 血清群候補と言える。しかし、
新たな O 血清群を追加するには、SSI によるシ
ングル血清やプール血清の大掛かりな再調整と
整備が必要となるため、現在のところ新しい O
血清群の追加は予定されていない。一方で、遺
伝学的な判定法であれば柔軟に対応することが
できる。我々のグループでは、臨床由来株を中
心に、2015 年に追加された O188（Og188）を
含む 32 種類の非定型 Og 型を判定できる単独
PCR 法とマルチプレックス PCR 法を開発し、
調査などに利用している ［38］。ここでは定型
と非定型を含む Og-typing および Hg-typing 
PCR を使用した２つの調査例を紹介する。ウ
シの便から亜テルル酸塩を含まない培地で分離
した EHEC 366 株では、60 種類の Og 型（こ
のうちの 13 種類は非定型 Og 型）と 22 種類の
Hg 型が確認され、Og:Hg の組み合わせは 71
種類であった（図 6）［8］。Og 型は主要なもの
から Og113（19%）、Og8+OgSB17（大腸菌 O8
と赤痢菌ボイド type 17 のデュアル型）（6%）、 
Og174（5%）、OgN8（5%）、OgN32（5%）、
Og130 （4%）となり、非定型 Og 型株が全体の
26%（94 株 ） を 占 め た。 ち な み に Og157、
Og26、Og103 はそれぞれ 2%、Og111 は 1% で
あった。Og8+OgSB17 株のゲノム解析を行っ
たところ、2 つの O 抗原合成遺伝子群がタンデ
ムに挿入していることが明らかとなり、凝集試
験によりどちらの抗原も発現していることが確
認された（図 7）。下痢症を呈していない健康
なヒトから分離した大腸菌 452 株では、67 種
類の Og 型と 33 種類の Hg 型が確認された（図
8）（未発表データ）。Og:Hg の組み合わせは
112 種類で、OgGp10（O13/O129/O135）:Hg4、
Og1:Hg7、Og25:Hg4 などが、ヒトに常在する
主要なクローンであると示唆された。このよう
に、これまで詳細な解析の対象とはならなかっ
た大腸菌集団（分離株セット）の、Og/Hg-
typing PCR による細分類により、血清型と生
態的特徴の新たな関連性の一端が明らかとなっ
た。

おわりに

大腸菌の血清型に基づく分類は、免疫血清に
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図5　 Webツール「SerotypeFinder」の利用の

流れ



よる凝集法と PCR 法などの遺伝学手法が共存
しながら、今後も利用され続けるのではないか
と予想する。一部の例外はあるものの、凝集試
験と PCR 法によって得られた結果には高い互
換性があり、それぞれの手法によって得られた
結果を持ち寄った場合でも、同じテーブル上で
比較や議論することができる［32］。非定型
Og 型については遺伝学的な手法による対応が
主体となるため、今後も情報を取集しながら、

緊急時に対応できるような検査基盤を構築して
おくことが望まれる。
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図6　ウシから分離したEHEC（366株）のOg型分布
60種類のOg型と22種類のHg型を含む71種類のOg:Hg型が確認された（OgUTまたはHgUTを含
むものは除く）。黄色セルは非定型Og型、赤文字は2種類のOg型を含むもの、青文字は臨床的に
主要なOg型を示す。OgUTは1株で確認された。（参考文献8のデータより作成）

図7　A150013株（Og8+OgSB17）のO抗原コード領域周辺の遺伝子構造
PCR法により大腸菌Og8と赤痢菌OgSB17（Shigella boydii type 17）が検出された腸管出血性大腸
菌A150013株の、O抗原コード領域周辺の遺伝子構造（参考文献8より引用・一部改変）
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図8　健康なヒトから分離した大腸菌（452株）のOg:Hg型分布
67種類のOg型と33種類のHg型を含む112種類のOg:Hg型が確認された（OgUTまたはHgUTを
含むものは除く）。黄色セルは非定型Og型を含むOg:Hg型、赤文字は2種類のOg型を含むデュア
ル型、青文字はOgUTまたはHgUTを示す。OgUTは28株（6.2%）、HgUTは5株（1.1%）で確認さ
れた。
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【Abstract】

Serotyping is a method for distinguishing the diversity of antigenic substances expressed on the cell surface 
based on immunological specificity. In the field of bacteriology, serotyping system have been organized and 
standardized, especially for pathogenic bacteria, as a method for subclassifying isolates within the same species or 
as a method to support identification of genus or species. Since the 1990s, genome analysis and other methods 
have clarified the characteristics and overall picture of genes （clusters） that encode antigens responsible for 
serotypes, and based on these, various genetic methods have been proposed as alternatives.

In Escherichia coli, O-serogroups from O1 to O188 and H-types from H1 to H56 have been defined so far, and 
these combinations are called serotypes. Escherichia coli serotyping is widely used in research and investigations 
as a standard method for subtyping isolates. In this review, I will focus on E. coli, which is also associated with 
infectious diseases in humans and domestic animals, and review the details of antigenic characterization and 
determination of its serotypes. In addition, I would like to introduce the multiplex PCR method that can 
comprehensively determine serotypes that our group has been working on, and consider the future of serotyping 
methods.
Keywords: Escherichia coli, serotype, O-serogroup, PCR
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