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研究要旨：家畜に由来する薬剤耐性菌が畜産食品を介してヒトに伝播し、ヒトの健康に危害を与える
可能性について評価するため、モニタリング体制が構築されてきている。WHO は、世界における耐性菌
の実態を明らかにするため Advisory Group on Integrated Surveillance of Antimicrobial 
Resistance(AGISAR）を設立し、食中毒菌などの薬剤耐性の国際的なサーベイランス体制の確立や検査
法の統一を図ろうとしている。国内では食品安全委員会が家畜由来薬剤耐性菌のリスク評価を行って
いるが、医療上極めて重要な抗菌薬であるフルオロキノロンおよび第 3 世代セファロスポリンが俎上
に載っている。近年、ヒト及び家畜由来大腸菌、サルモネラ株で CTX 型 ESBL 産生株、および CMY-2 型 
β ラクタマーゼ産生株の分離率が上昇してきている。。国内で分離された臨床、食品および家畜由来
耐性菌の比較解析を行い、その関連性を解明し、リスク評価等に供するデータの作成が必要とされて
いる。動物等で出現する耐性遺伝子がプラスミドを介してヒトの腸内細菌に伝播され、それがヒトで
選択されることが考えられているが、プラスミド遺伝子の多様性のため、科学的証拠が少ない。網羅
的に考察するためには、動物由来細菌、及びヒト由来細菌から分離される多くのプラスミド遺伝子の
データバンクを作成し、統計学的に解析する必要がある。今年度は、データバンクの作成を重点的に
行い、動物―ヒト間の移動に関する解析を行った。また、動物で行われている耐性菌モニタリングシ
ステム JVARM とヒトにおける院内感染症耐性サーベイランス JANIS のデータを総合的に解析できるよ
うにするための相互連関ソフトを完成させた。それによりＷＨＯ等への国際的なネットワークへの対
応が可能となる。 
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A. 研究目的： 
前回の「薬剤耐性食中毒菌に係る解析技術の

開発及びサーベイランスシステムの高                
度化に関する研究」において、家畜飼育現場（農
林省関連機関：動物医薬品検査所および動物衛
生研究所）、食品取り扱い現場（国立医薬品食
品衛生研究所）、医療現場にかかわる機関（国
立感染症研究所、地方衛生研究所）との間で縦
割り行政を越えての、横の連携をとり、畜産、
ペット類の愛玩動物、食品および食中毒患者か
ら分離される主にサルモネラ、カンピロバクタ
ー、病原性大腸菌、MRSA を中心とした薬剤耐性
菌の現状及び動向について全国レベルの調査
と解析を行ってきた(JVARM への連携)。一方、
病院内における耐性菌の動向調査である院内

感染菌耐性モニタリングシステム(JANIS: 
Japan Nosocomial Infections Surveillance)
が別個に厚生労働省の事業として動いている。
今回の研究班においては、この JVARM と JANIS
の相互乗り入れを可能にすることにより、動物
等で選択された耐性菌が実際の臨床の場に入
り込んで、ヒトに健康危害を及ぼしているのか
に関して推察できるデータが得られる。耐性遺
伝子はプラスミドを介して細菌間を移動して
いると考えられるが、プラスミド遺伝子の多様
性のため、直接的関連性を示すデータが得られ
ていないのが現状である。網羅的に解析するた
めに、動物およびヒトから分離される耐性プラ
スミドのデータベースを構築し、バイオインフ
ォーマティクスの技術を使い詳細に解析し、耐
性遺伝子の移動を明らかにする。この研究班で
得られた成果を WHO・AGISAR の場を通して世界
に発信することにより国際的貢献を果たす。 
 
B. 研究方法 
１）AGISAR および WHO AMR-TAG 会議に出席し、
情報を集める 
２）JVARM のデータを JANIS データフォーマッ
トに準じたものに変換し、JANIS システムの集
計プログラムを用いて、人由来株と家畜由来株
のデータの比較が出来るようにする。 
３）ヒトおよび食品由来株について、CP, TC, SM, 
KM, GM, ABPC, ST, NA, CTX, CPFX, OFLX, FOM, 
NFLX, Su, VCM などの各種薬剤に対する薬剤耐
性菌出現動向を調べる。 



４）次世代シークエンサーを用いて菌の染色体
および耐性プラスミドの全ゲノム配列の解析
を実施する。特に、増加傾向にある第三世代セ
ファロスポリン耐性大腸菌を中心に解析を行
う。 
５）現在公開されているプラスミド 2981配列
の特徴（Incタイプ、薬剤耐性因子、Insertion 
sequence、Transposon等）を用いたPlasmidome 
ネットワーク解析と、プラスミド保有菌種の情
報（菌種、分離年・国・地域・宿主、各種タイ
ピング結果等）を網羅しデータ・ベース化を行
う  
６）サルモネラ、大腸菌、カンピロバクターに
ついて、動物由来株（担当：秋庭、浅井）、愛
玩動物由来株（田村）、食品由来株（五十君、
甲斐、田口、倉園）、人由来株（甲斐、田口、、
倉園、泉谷）の菌株の収集、耐性型、耐性遺伝
子を行う。JANIS 院内感染由来大腸菌、MRSA の
収集、解析（柴山）。各菌株の遺伝子型
（PFGE,MLVA,MLST 等の分子疫学的解析手法に
より解析）の解析結果に基づき（泉谷、浅井、
五十君）遺伝型の整理を行い、データベースの
構築を行う（渡邉、泉谷）。それらの中から詳
細な全ゲノム配列(特にプラスミドを中心に)
の決定およびインフォーマティクスによる解
析を行い、菌株あるいは耐性遺伝子の動物から
ヒトへの移動に関する推定を行う（黒田） 
 
C. 研究結果概要 
1)今年度４月１５－１６日、１０月１６日、１
２月２－３日に開催された WHO AMR-TAG に参加
して、２０１５年５月に WHO 総会に提出される
今後５か年間の global action plan について
討議した。WHO は、薬剤耐性菌が環境―動物―
食品―ヒトの総合的問題として取り組まなけ
れば最終的解決が図れない点を強調している
（薬剤耐性菌や薬剤耐性遺伝子がそれらの間
を自由に動き回り、伝播し続けている；解決に
は、厚労省、農林省等の intersection 間の連
携が不可欠）。政府（政治家、政策決定者等）、
医療関係者、一般人を含めすべての人へ、薬剤
耐性の重要性を理解してもらうための適切な
る情報の提供、啓発の重要性も指摘。４月の会
議で２０１５年 WHO総会の議案の下準備が行わ
れ、特に下記の課題に対する討議が行われた。
①リスクコミュニケーション：政府（政治家、
政策決定者等）、医療関係者、一般人を含めす
べての人へ、薬剤耐性の重要性を理解してもら
うための適切なる情報の提供、啓発を行う；薬
剤の使用を含めた考え方、薬剤を受ける行動パ
ターンの改善を図る②薬剤耐性の評価：薬剤耐
性のサーベイランス、薬剤の使用状況のモニタ
リング体制を確立し、それによって得られる科
学的データに基づくヒトへの健康影響評価を
おこなう。③対策とその継続：多関連機関（ヒ

ト、動物、環境等に係る機関）との連携による
耐性問題への対応とそれを行った場合の経済
的効果のレビューを行う。耐性問題はヒトの健
康にかかわる国家的問題としてとらえること
が重要。10 月の会議では、2015 年 5 月 WHO 総
会に提出する「微生物（細菌ばかりでなくウイ
ルス、寄生虫、真菌を含む）の薬剤耐性に対処」
するための Global action plan についての討
議が行われた。WHO は６項目を対象にした行動
計画を立て、それを履行することを各国に求め
ている。①公共への啓発、教育や訓練を通して
耐性菌の問題点を関係者（国民、医療従事者、
政治家等）に理解してもらう。②研究（調査）
やサーベイランスを通して得られるヒト、動物、
環境の耐性菌の実態の理解を深める。効果的な
衛生状況の改善や感染症防止策を通し、感染症
の罹患率を減少させる。③ヒトや動物への抗菌
薬の使用を適正化させる。④新薬、診断薬、ワ
クチン等の開発を促進する。⑤行動計画の実行
と達成度の評価を行う；２年ごとに各国は達成
状況を WHO に報告する。最終目標を AMR の頻度
の減少、AMR による死亡率の減少、治療不可能
な重症感染症の患者数を最終的にゼロにする、
開発途上国において迅速診断できる病原体の
数の増加を図る、第２相の臨床治験に入る新薬
の使用の制限、ヒトに使用する抗菌薬の量を削
減、動物等に使う抗菌薬の量の削減、ヒトや動
物以外に使用する抗菌薬をゼロにする、ことを
挙げている 
2)JANIS データフォーマットに準じた新 JVARM
データフォーマット（Ver1.0）を作成した。そ
して、JVARM データを新 JVARM フォーマットに
変換するプログラムを作成し、家畜由来細菌の
アンチバイオグラムを作成するシステムを構
築した。平成 26 年度は、農水省の手続きが進
み、JVARM の過去 10 年間分の実データを研究班
用として受けとった。12 月現在、JVARM 実デー
タによるアンチバイオグラムを作成し、JANIS
との比較を行う予定である。 
3)腸内細菌科における ESBL(CTX-M)およびカル
バペネマーゼ(NDM-1, KPC)のプラスミドを介し
た伝達頻度を Plasmidome ネットワークとして
図示化することに成功し、俯瞰的な解析法の基
盤を作成した。このネットワーク・データベー
スを重厚なものとするため、プラスミド配列解
析ソフト GPAT、そして得られたプラスミド配
列の関係性を明確にするネットワーク解析ソ
フト iPAT を開発した。 
4)2014年1―11月に東京都内で分離されたヒト
由来サルモネラ 111 株について血清型別試験
および薬剤感受性試験を実施した（集団事例由
来株は代表 1株を実施）。血清型は 34 血清型に
分類された。多く分離された血清型は O9 群
Enteritidis （17 株）、O7 群 Infantis（17 株）、
O4 群 Typhimurium（10 株）および Chester（10



株）であった。各血清型の耐性菌出現率を比較
すると、Infantis が 70.6%、Typhimurium は 70％
と耐性率が高いのに対し、Enteritisis では
17.6%、Chester は全て感受性菌であった。この
ように血清型によって耐性率に差が認められ
た。 
5)2012 年は 46 検体（83.6%）、2013 年は 24 検
体（100%）から ESBL/AmpC 産生大腸菌が検出さ
れた。2013 年は AmpC 産生大腸菌検出用の分離
平板を追加した結果、AmpC 産生大腸菌の検出数
が増え、ESBL 産生大腸菌と AmpC 産生大腸菌が
両方検出された検体が 22 検体（91,7%）となっ
た。2012 年に国内の養鶏団体がセフォチオフル
の使用に関して自主的に注意喚起を行ったこ
とから、農場の鶏糞からの ESBL/AmpC 産生大腸
菌の検出は 2012 年から減少している。しかし
市販鶏肉ではその後もまだ高率に存在してい
ることが明らかになった。 
6) 牛 由 来 Salmonella enterica O4:i:- の
blaCTX-M-55遺伝子は、プラスミドではなく染色体
上に存在した。blaCTX-M-55遺伝子周辺塩基配列の
解析から、本菌の多剤耐性は染色体に挿入され
たプラスミド由来断片に規定されている可能
性が示唆された。なお、blaCTX-M-55 は blaCTX-M-15
と 1塩基 1アミノ酸の相違しかなく、本菌株が
保有する blaCTX-M-55は複製の過程で blaCTX-M-15に
変異が入ったものと推察された。 
7)2014年収集の189鶏肉検体（国内産100検体、
海外産 89 検体）について調べた。その結果、
国内産鶏肉 39 検体(39%)、海外産鶏肉 79 検体
(89%)からそれぞれ VRE が検出された（VanA 型
1 検体、VanC1 型 100 検体、VanC2 型 15 検体、
VanN 型 2 検体）。このうち臨床で問題となる
VanA型VREはブラジル産鶏肉検体から検出され
た。今回分離した VanA 型 VRE 株は過去にブラ
ジル産鶏肉から分離された VRE と同一の PFGE
パターン、ST 型（MLST 解析）を示したことか
ら、同一起源の株であることが示唆された。一
方、VanN 型 VRE は国内産鶏肉 2 検体(宮崎県産
鶏肉 1 検体 2 株、群馬県産鶏肉 1 検体 2 株)か
ら検出された。これまでに我々は新規の VanN
型 VRE を環境（国内産鶏肉）由来株として世界
で初めて分離し、2012 年に報告している。今回
新たに分離された VanN 型 VRE 株の解析を行っ
たところ、全て同一の PFGE パターンを示し、
さらに 2009 年収集の国内産鶏肉検体から分離
した VanN 型 VRE 株とも同一パターンであった。
また MLST 解析で ST型が一致したことからもこ
れらは同一由来株であることが示された。これ
らの結果は、新規の VanN 型 VRE が国内の環境
中（養鶏場）に既に拡がっていることを示して
いる。しかし、これらの株は我々の収集し解析
した臨床分離腸球菌株の遺伝子型とは異なる
ものであり、直接の関連性は認められなかった。 
8)第 3世代セファロスポリン耐性大腸菌の性状

解析:2012 年 3 月に国内の生産者団体からセフ
チオフルの使用に関する注意喚起が自主的に
行われ、2012 年および 2013 年のブロイラーに
おけるセファロスポリン耐性は、2011 年に比べ
て有意に減少した。（2011 年 18.0％→2012 年
9.7％、2013 年 4.6%）2010～2013 年におけるセ
ファロスポリン耐性株のβラクタマーゼ型別
を行ったところ，2004～2009 年の第 3世代セフ
ァロスポリン耐性大腸菌の解析と同様 blaCMY-2
が優勢であった。トランスコンジュガントを用
いたプラスミドの解析では blaCMY-2 を保有する
プラスミドのレプリコン型は、2010年から 2013
年の分離株においていずれの年も IncK が主要
な型として認められ、IncI1 も IncK に次いで多
く認められた。その一方で 2010 年度まで主要
な Inc型の一つとして認められた多剤耐性プラ
スミド（IncA/C）は 2013 年に 1 株認められた
ものの減少傾向であった。セフチオフルの自主
規制に伴う当該製剤の選択圧の減少によって、
プラスミドの維持に関連する負荷（biological 
cost）の差異が関連したと推察された。 
9)MSSA、MRSA、MRCNS の遺伝子型及び抗菌性物
質に対する感受性:LA-MRSA については、我が国
の豚において MRSA ST398 の分布が確認され、
ゲノム解析により SCCmec 型がヨーロッパ等で
報告されているものとは異なる新規のもので
あることが明らかとなった。MSSA の MLST 解析
により、ST398 は MSSA の主要な ST 型として高
率（7／15 株(46.7%)）に認められた。その一方
で今回調べた MSSA には国内で分離された MRSA 
ST398 と同 spa 型かつ同薬剤耐性型の株は認め
られなかった。また MRCNS において国内で分離
された MRSA ST398 と同じ SCCmec 型は認められ
なかった。以上より新規のSCCmec型を持つMRSA 
ST398 が一部の豚農場に分布していることが確
認されたが、本調査で確認された MRSA ST398
の起源となりうる MSSA 及び MRCNS は認められ
なかった。  
10)2012 年から 2014 年にかけて埼玉県内でﾋﾄ
から分離されたｻﾙﾓﾈﾗ 366 株、腸管出血性大腸
菌(STEC)373 株、赤痢菌 13 株, ｶﾝﾋﾟﾛﾊﾞｸﾀｰ 59
株の薬剤感受性試験を実施した。その結果、ﾌﾙ
ｵﾛｷﾉﾛﾝ耐性株が、ｻﾙﾓﾈﾗで 1 株、STEC で 1 株,
赤痢菌で 5株, ｶﾝﾋﾟﾛﾊﾞｸﾀｰで 29 株が、CTX 耐性
株はｻﾙﾓﾈﾗで 4 株、STEC で 1株,赤痢菌で 4株検
出されている。環境由来では、市場等で購入し
た食肉などの食品 202 検体、動物指導ｾﾝﾀｰの協
力で得られたｲﾇ・ﾈｺの糞便 443 検体、およびｱﾗ
ｲｸﾞﾏの糞便 533検体を材料として,食品はｻﾙﾓﾈﾗ、
STEC､ｶﾝﾋﾟﾛﾊﾞｸﾀｰ､ｲﾇ・ﾈｺおよびｱﾗｲｸﾞﾏ糞便につ
いてはｻﾙﾓﾈﾗを対象として検査を実施した。食
品では鶏肉からﾌﾙｵﾛｷﾉﾛﾝ耐性ｶﾝﾋﾟﾛﾊﾞｸﾀｰが分
離された。ｲﾇ・ﾈｺおよびｱﾗｲｸﾞﾏ糞便では、ｲﾇ 5
検体、ﾈｺ 1 検体、ｱﾗｲｸﾞﾏ 13 検体からｻﾙﾓﾈﾗが分
離されたが、ﾌﾙｵﾛｷﾉﾛﾝおよび CTX 耐性株は分離



されなかった。 
11)南九州の肉用鶏とヒトから分離された ESC
耐性大腸菌の比較:肉用鶏由来株 46株およびヒ
ト由来 15 株の MLST 解析を行い、全株の ST を
決定するとともに、ESC 耐性を規定する遺伝子
の検出を終了した。鶏由来株に 32 の ST を、ヒ
ト由来株に 11 の ST を認めた。全体として肉用
鶏由来株とヒト由来株の ST に類似性は認めら
れなかったが、検出される ESC 耐性遺伝子は類
似していた。すなわち blaCTX-M-14、blaCTX-M-15、
blaSHV-12は両者から検出された。以上の成績は、
肉用鶏とヒトに定着する大腸菌の遺伝子型は
異なるが、肉用鶏由来株とヒト由来株の間で薬
剤耐性プラスミド等耐性因子の交換が起こっ
ている可能性を示唆している。 
12)国内で分離されたサルモネラ 4:i:- の性状
解析:2000～2010 年に国内の様々な材料から分
離された 4:i:- 51 株の性状を解析した。ST を
検出するための m-PCR 及び PCR では全ての供試
菌株で陽性の結果が得られたことから、4:i:-
は Typhimurium の単相変異株と考えられた。ま
た CGH 解析等の結果から、2 相 H 抗原を規定す
る染色体領域の大規模欠失または点変異が単
相化の原因であることが示唆された。薬剤感受
性を調べたところ、39 株（76%）は全ての供試
薬剤に感受性か単剤耐性を示した。残りの 12
株（24%）は ASSuT または類似の薬剤耐性パタ
ーンを示した。一方、PFGE と MLVA による型別
で極めて類似度の高いグループの中にヒト、豚
肉、及び牛由来株が含まれていたことは、何ら
かの疫学的関連の存在を示唆するが、その多く
は供試した全ての薬剤に感受性であった。2013
年に、それ以前の分離株には認められない多剤
耐性菌が分離された。本菌は ESC にも耐性を示
し、β-ラクタマーゼを規定する遺伝子は
blaCTX-M-55で、染色体上に存在した。周辺塩基配
列を解析したところ、他菌種が保有するプラス
ミドの塩基配列と相同であることが明らかと
なり、プラスミドが染色体に挿入されたものと
推察された。ESC 耐性サルモネラは公衆衛生上
の脅威と考えられることから、わが国の牛群に
おける当該クローンの動向には今後、特段の注
意を払う必要がある。                                            
 
D. 考察 
家畜現場の耐性菌モニタリング JVARM 

（ Japanese Veterinary Antimicrobial 
Resistance Monitoring System)と院内感染菌
耐性モニタリングシステム JANIS（Japan 
Nosocomial Infections Surveillance)の連携
を強化し、動物等で選択された耐性菌が実際の
臨床の場に入り込んで、ヒトに健康危害を及ぼ
しているのかに関して明らかにしていくこと
は重要である。JVARM のデータを JANIS ファー
マットに変換するためのソフトを作成し、お互

いのデータの比較解析をできるようにした。。
今後、試行を繰り返し、更なる改良をすること
が必要である。予備的データとしては、動物の
耐性菌率とヒトの耐性菌率の間にかなりの差
があるようである。動物の耐性菌がヒトに入り
込んでいることは確かであろうが、その後ヒト
に使用される抗菌薬の量や種類により、耐性菌
の選択等が起こることがあるので単純な比較
でものをいうことは難しいようである。今後の
解析でお互いの影響要因等の解析も必要にな
り、かなり複雑な因子が絡むようである。 
JVARM の報告からは、ブロイラー由来大腸菌

でセファロスポリン耐性株が 2004 年以降，セ
ファロスポリン系薬剤は鶏の治療薬として承
認されていないのにかかわらず、増加傾向が認
められた。①耐性株では CMY-2 β-ラクタマー
ゼが優勢であり，②セファロスポリン耐性遺伝
子の分布に 4 種類のプラスミド（IncA/C, 
IncB/O, IncI1 及び IncIγ）が関与し、③4 種
類のプラスミドのうち IncA/C が多剤耐性プラ
スミドであること、④blaCMY-2を保有するプラス
ミドのレプリコン型は、IncI1-Iγ が多く認め
られたことが明らかになった。また、ヒトから
分離されるセファロスポリン耐性大腸菌との
MLST 解析の比較では、ブロイラー由来大腸菌と
ヒト由来大腸菌では、その遺伝型に共通する部
分が少ないことが判明した。しかし、βラクタ
マーゼ遺伝子型や Inc型では共通するものが見
られることから、鶏の大腸菌が人の腸管に入っ
てもそのまま定着するのではなく、プラスミド
がヒトの大腸菌に伝達して安定化している可
能性、又はヒトの大腸菌にあるプラスミドと組
み換えを起こし安定化する、あるいは薬剤耐性
遺伝子をコードしている動く遺伝子だけがヒ
トの大腸菌のプラスミド、あるいは染色体に入
り込んでいる可能性が考えられた。このような
変遷をゲノムレベルで証明するためには、痕跡
として残されているゲノムの情報を解析する
必要がある。まずは、世界中で解析されてきて
いる耐性プラスミドの情報の整理を行うため、
プラスミド配列解析ソフト GPAT、そして得ら
れたプラスミド配列の関係性を明確にするネ
ットワーク解析ソフト iPAT を開発した。腸内
細菌間のプラスミドの伝達はかなり高い頻度
で起こっている可能性があること、且つ容易に
組み換えを起こし遺伝学的に多様性が生じて
いると考えられるので、 マスとして解析する
必要がある。今回開発したソフトは、プラスミ
ドの大規模なデータ・ベースからの解析を促進
すると思われる。 
今後も輸入食肉（鶏肉）と国内食肉（鶏肉）
の多剤耐性菌、特にヒト臨床上問題となるβラ
クタム剤耐性腸内細菌科菌（ESBL 産生菌、AmpC
産生菌等）及びバンコマイシン耐性腸球菌 VRE
（多剤耐性腸球菌を含む）の分離状況を継続的



に把握することが必要である。食肉から分離さ
れた耐性菌株について分子疫学的解析（PFGE、
MLST、耐性型の同定）を行い食肉由来株とヒト
臨床由来株との関連性を調べる。また耐性菌が
保持する各種耐性遺伝子の同定と局在、及びそ
の伝達性を調べることにより、環境（家畜）か
らヒトへの耐性菌の伝播、拡散機構について明
らかにすることも重要である。 
特に日本の家畜環境から分離されている新

型 VanN 型 VRE のヒト環境内での拡散状況、関
連性を明らかにするために詳細な遺伝子解析
（全体のオペロン構造とその局在、伝達性）、
及びヒト臨床分離腸球菌株、特にバンコマイシ
ン低度耐性株、Van 型別不明株を含めた詳細な
検索が必要である。また他の家畜環境（他の農
場、屠場等）を含めた全国的な調査が重要と考
える。 
継続的な家畜由来株の薬剤感受性のモニタ

リング、特に人医療上極めて重要な成分の一つ
であるセファロスポリン及びフルオロキノロ
ンについて遺伝学的解析を含め継続的に実施
する必要がある。また今回の結果より C.jejuni
のマクロライド耐性の出現について注意が必
要である。 
JVARM 側において、測定する抗菌薬をヒトで用

いるものに合わせ、また菌株数を代表性が確保
できる程度に増やし、継続的にデータを収集す
る体制の構築が必要である。 
 
E. 結論 
JVARM のデータを JANIS ファーマットに変換

するためのソフトの開発を行った。近い将来、
我が国に 
おいて WHO-AGISAR が求めている integrated 
surveillance に到達できるであろう。耐性遺伝
子が腸管内で、高頻度で移動している可能性が
あり、それらを明らかにするためのツールとし
て、プラスミド配列解析ソフト GPAT、そして
得られたプラスミド配列の関係性を明確にす
るネットワーク解析ソフト iPAT を開発した。
今回開発したソフトは、プラスミドの大規模な
データ・ベースからの解析を促進し、食品等を
介して人の腸管に入り込んだ耐性遺伝子がヒ
トの腸内細菌に入り込んでいく証拠を提供す
るためのツールとして利用できるようになる
ことが期待される。 
 

F. 知的財産権の出願・登録状況 
なし 
 
G. 健康危険情報 

WHO は 2015 年の総会に耐性菌のコントロー
ルに向けた世界戦略として Global action 
plan を提出し、各国に耐性菌の減少に向けて
の５年間の行動計画を作成することを求める。 

ブロイラー由来の大腸菌のセファロスポリ
ン耐性菌が２０１２年には減少した。業者に
よる自主的なセフチオフルの使用規制が関与
している可能性が考えられる。 
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