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  研究要旨 
 
厚生労働省は「薬剤耐性（AMR）対策アクションプラン2016-2020」に従い、ヒト、動物（家畜

含）、農業、食品、及び環境の各分野において薬剤耐性菌の動向を把握し、我が国のデータと

して「薬剤耐性ワンヘルス動向調査年次報告書」を公開することとした。また、WHOは加盟国の

特定の病原菌に関するAMRデータを収集するGlobal Antimicrobial Resistance Surveillance 

and Use System (GLASS)を開始し、年次報告を公開しており、2022年にシステムを改訂し

GLASS2.0をスタートさせる。本研究では動物性食品の薬剤耐性菌の動向調査・薬剤耐性機序に

関する研究を実施するとともにこれらの報告書にデータを提供することを目的として以下の

調査研究を実施した：地方衛生研究所で扱う耐性菌について全国20-30か所の協力施設により

菌株の収集、薬剤感受性試験。食肉衛生検査所および検疫所由来鶏肉検体から耐性菌の分離と

収集、薬剤感受性試験、耐性機序・染色体遺伝子型別。食肉処理場（豚）および市販豚肉由来

メチシリン耐性ブドウ球菌の収集、市販鶏肉由来第三世代セファロスポリン耐性菌の季節変動

の検討、薬剤感受性試験を含む性状解析。JVARM参加食肉処理場（牛・豚）、食鳥処理場の健康

家畜由来株の耐性菌の収集、薬剤感受性試験、耐性機序・染色体遺伝子型別。健常人糞便から

のESBL産生大腸菌の分離。これらの分離株について薬剤耐性研究センターにおいてゲノムデー

タの取得を進めた。ゲノムデータは薬剤感受性データ、菌株とともに薬剤耐性菌バンクで一元

管理し、保有耐性遺伝子、MLST、病原遺伝子について解析した。またGLASS 2.0に対応し、デー

タの提出を行うためのプログラムの検討・開発を進めた。 
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A. 研究目的 

平成 28 年度に策定された「薬剤耐性（AMR）対

策アクションプラン 2016-2020」ではヒト、動物（家

畜含）、農業、食品、及び環境の各分野において薬剤

耐性菌の動向を把握し、薬剤耐性に関する施策を評

価し、課題を明らかにすることが謳われている。こ

のため、厚労省は「薬剤耐性ワンヘルス動向調査検

討会」を立ち上げ、今まで各省庁等で独立に行われ

ていた薬剤耐性サーベイランスの成果を総合的に

まとめ、年次報告書を作成し、我が国のデータとし

て公開することとした。また、WHO は 2015 年から

加盟国の特定の病原菌に関する AMR データを収集

す る Global Antimicrobial Resistance Surveillance 
System (GLASS)を開始し、年次報告を公開しており、

わが国は GLASS にデータを提出し協力している。

GLASS チームはデータベースの充実を図るため

2021年にシステムを改訂しGLASS2.0をスタートさ

せる。GLASS2.0 では AMR の疾病負荷、薬剤耐性動

向、AMR による経済的損失等の評価が検討されて

いる。また同チームは今後の GLASS2.0 への収載を

見据えてサーベイランスのための全ゲノム解析

（WGS）法のテクニカル・ノートを発表した。今後

は GLASS 改訂に対応したデータを提供して行く必

要がある。 

これらのデータ提供に対応するため、わが国では

食品に関連する耐性菌について平成 27〜29 年、平

成 30〜令和 2 年の２期にわたる厚生科学研究（主任

研 渡邉治雄）により食品中の薬剤耐性菌の動向調

査を実施し、家畜―食品―ヒト間の耐性菌の流れを

一元的に把握することを試みて来た。この間、ヒト

由来耐性菌のサーベイランス JANIS と家畜由来耐

性菌のサーベイランス JVARM の結果を一元的に比

較解析できる体制の構築、全国地方衛生研究所等に

よって収集される食品由来細菌の薬剤耐性サーベ

イランスの体制の構築を行い、専門家による流通食

肉の薬剤耐性菌サーベイランスを実施してきた。本

研究班では 1) 今まで培われて来た食品中の薬剤耐

性菌サーベイランスを実施する各種研究機関、大学

等の専門家のネットワークを用いて実施体制の強

化を行い、2) 動物性食品の薬剤耐性菌の動向調査・

薬剤耐性機序に関する研究を実施し、3) その知見を

「薬剤耐性ワンヘルス動向調査年次報告書」、

GLASS2.0 に提供することを目的とする。 

 
B. 研究方法 

研究目的にある１)～３)のことを達成するため

に以下の計画で行った。 
 

１）食品に関連する薬剤耐性菌情報の収集・解析

体制の強化 
(a) サーベイランスを効率的に実施するためにサ

ーベイランスを実施するフィールド、対象とす

る耐性菌を基準として以下のグループを形成
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した：地方衛生研究所で扱う流通食品・ヒト由

来検体（四宮、朝倉、小西）、食肉衛生検査所・

検疫所由来検体（富田）、食肉処理場由来検体

（豚・鶏）・市販豚肉（浅井、石井）、JVARM に

参加する食肉処理場検体（川西）、ゲノムシー

クエンス及び統合解析（菅井）。 
(b) GLASS 2.0 に対応し、JANIS データベースから

出力したデータを集計するためのプログラム

を引き続き開発した。具体的には、匿名化され

た個人レベルのデータについて、GLASS の公

開した Variables in the individual dataset に含ま

れるデータ項目（匿名化個人 ID、年齢、性別、

検体採取日、検査材料、分離菌、薬剤感受性試

験結果等）を抽出するプログラムを開発した。

加えて、GLASS 2.0 で追加になった新しい検査

材料と菌の組み合わせ（約 20 通り）を集計す

るプログラムを開発した。 
 
２）動物性食品の薬剤耐性菌の動向調査・薬剤耐

性機序に関する研究 
(a) 地方衛生研究所で扱う流通食品・ヒト由来サル

モネラ、病原大腸菌、カンピロバクターについ

て全国 20-30か所の協力地方衛生研究所を選定

し、確立したプロトコールに則り、菌株の収集、

薬剤感受性試験を実施した（四宮、朝倉、小西）。 
(b) 食肉衛生検査所および検疫所由来鶏肉検体か

らの ESBL 産生腸内細菌科細菌、AmpC 産生腸

内細菌科細菌、コリスチン耐性腸内細菌科細菌、

カルバペネム耐性腸内細菌科細菌（CRE）、バン

コマイシン耐性腸球菌(VRE)、リネゾリド耐性

腸球菌株の分離（検出）と収集、薬剤感受性試

験、耐性機序・染色体遺伝子型別を実施した（富

田）。 
(c) 食肉処理場（豚）および市販豚肉由来メチシリ

ン耐性ブドウ球菌（LA-MRSA を含む）の収集、

市販鶏肉由来第三世代セファロスポリン耐性

菌の季節変動を検討し、薬剤感受性試験を含む

性状解析を実施した（浅井、石井）。 
(d) JVARM 参加する食肉処理場（牛・豚）、食鳥処

理場の健康家畜由来株のプラスミド性コリス

チン耐性遺伝子 mcr 保有株、ESBL 産生菌、

MRSA、カンピロバクター、サルモネラの収集、

薬剤感受性試験、耐性機序・染色体遺伝子型別

を実施した（川西）。 
(e) 健常人糞便から ESBL 産生大腸菌を分離し、健

康人における耐性菌保有状況検査を実施した

（小西）。 
(f) 各グループが実施するサーベイランスの分離

株について薬剤耐性研究センターにおいてハ

イスループット多検体ゲノム解析システムを

利用してゲノムデータを取得した。また動物医

薬品検査所からは解析したゲノムデータをい

ただいた。得られたゲノムデータは薬剤感受性

測定データ、菌株とともに薬剤耐性菌バンクで

一元管理し、ゲノムデータを元に保有耐性遺伝

子、MLST、病原遺伝子について解析を実施し

た（疫学・統計学専門家 矢原）。 
 
令和 4～5 年に上記の課題について分担研究者が

調査、研究を行い、データの蓄積、解析には薬剤耐

性研究センターを中心としたネットワークを活用

した。年に少なくとも 2 回の班会議を実施し、情

報交換を行うとともに解明すべき事項について共

同研究を実施し、研究班の目的を達成するための

調整を行った（菅井）。 

（倫理面への配慮） 
本研究課題を遂行するにあたり、「人を対象とする

生命科学・医学系研究に関する倫理指針」を遵守

し実施した。 

 

C. 研究結果 

四宮グループ 

 2023年に分離されたヒト（有症者）及び食品由来

サルモネラ380株、大腸菌（病原性大腸菌を含む）

565株、カンピロバクター/ジェジュニ・コリ181株
の薬剤感受性試験を、全国 22か所の協力地方衛生

研究所（地衛研）と協力し、共通のプロトコールに

則り、実施した。サルモネラ株と大腸菌株について、

薬剤耐性遺伝子（ESBL, AmpC, mcr1-10）の同定を

行った。鶏肉由来サルモネラ株の薬剤耐性を担う

可能性があるirp2遺伝子保有プラスミドの探索を

1000株以上のサルモネラ株についてPCR法で実施

した。地衛研で薬剤感受性試験を行ったサルモネ

ラ株について、研究代表者と共同でゲノム解析を

実施した（ヒト由来683株、食品由由来582株、合計

1,265株について実施）。薬剤耐性菌バンクへの登

録も地衛研の同意を得て実施した。これらの研究

成果を、厚労省「薬剤耐性ワンヘルス動向調査検討

会」の年次報告書、及びWHO GLASSへの報告資料

（サルモネラ属菌の感受性試験結果）を提供した。 
 

大屋グループ 

 他グループの試験薬剤を参考に、腸内細菌科お

よびカンピロバクター属MIC測定用プレートを新

しく設計した。2023年8から9月に国内産（14道府県

産）鶏肉100検体を購入し、カンピロバクター・ジ

ェジュニ/コリ、サルモネラ属菌、ESBL産生腸内細

菌科の分離、基本性状解析及び薬剤感受性試を行

った。サルモネラ属菌については2023年12月に追

加で50検体からの分離、基本性状解析及び薬剤感

受性試験を行った。カンピロバクター・ジェジュニ

/コリは51株（47%の検体陽性）が分離され、薬剤感

受性試験を実施した。いずれの菌種も3剤以上の多
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剤耐性株はCPFX耐性を示した。ESBL産生腸内細

菌科は129株の薬剤感受性試験、PCRによるESBLの
型別を行い、102株（74%の検体陽性）がCTX耐性

であった。102株のうち52株（51%）はACV感受性

でありESBL産生菌であると思われた。サルモネラ

属菌は夏期には43株（41%の検体陽性）が分離され、

CTX耐性株はなく、8株（19%）が薬剤感受性であ

った。冬期には38株（74%の検体陽性）が分離され、

17株（45%）が薬剤感受性であった。サルモネラ属

菌は冬期の方が分離率及び薬剤感受性菌の割合が

高い結果となった。サルモネラ属菌84株、カンピロ

バクター51株、CTX耐性菌102株の菌株もしくは

gDNAを薬剤耐性バンクへ寄託した。 
 

小西グループ 

ヒト及び食品から分離された菌株を対象に薬剤

耐性菌出現状況を検討した。2022年分離の散発患

者由来カンピロバクターのフルオロキノロン耐性

率はC. jejuni，53.1％;C. coli,100％であった。2023年
分離の健康者糞便由来大腸菌の主な薬剤に対する

耐性率はABPC，29.3％；NA，22.4％；TC，19.1％; 
ST合剤及びSMが各14.5％;CPFX，9.2％；CTX，5.6％
であった。2023年分離の市販鶏肉由来大腸菌では

国産鶏肉NA,26.3％;CPFX,10.2％;CTX,1.5％, 外国

産鶏肉NA,25.0％;CPFX,6.3％;CTX,14.6％）であっ

た。 

 

富田グループ 

2021年2～3月に国内産鶏肉50検体（鹿児島、群馬）

および輸入鶏肉97検体（ブラジル、タイ、米国、ニ

ュージーランド、スペイン）の合計147検体を収集

した。2022年2〜3月に国内産鶏肉126検体（鹿児島、

山口、兵庫、群馬）および輸入鶏肉74検体（ブラジ

ル、タイ、米国）の合計200検体を収集した。2023
年2〜3月に国内産鶏肉220検体（北海道、新潟、茨

城、群馬、千葉、山梨、兵庫、山口、福岡、宮崎、

鹿児島）および輸入鶏肉107検体（ブラジル、タイ、

米国、ニュージーランド、トルコ）の合計327検体

を収集した。各年に収集した鶏肉検体からESBL産
生菌、AmpC産生菌、コリスチン耐性菌、CRE、VRE、
リネゾリド耐性腸球菌、バシトラシン耐性腸球菌

の分離（検出）と薬剤感受性試験、耐性機序・染色

体遺伝子型別を実施した。本調査で得られた食肉

由来耐性株の代表株を薬剤耐性研究センターに送

付し、WGS解析を依頼した。 
 

浅井グループ 

と畜場3か所で49養豚場245頭を対象にし、MRSA
を25農場（51.0％）67頭（27.3％）から分離し薬剤

感受性を調べた。と場における交差汚染を検討す

るため、MRSAではないが、豚から分離された

MRCNS（主にMammaliicoccus sciuri）のPFGE解析

を実施し、と場の交差汚染の可能性が示唆された。

国産豚肉268検体中11検体（4.1％）、輸入豚肉117検
体中1検体（0.9％）からMRSAを分離し、薬剤感受

性試験を実施した。１系列店でMRSA汚染豚肉が認

められたことから、系列店の複数店舗でAおよびB
の2種類の銘柄豚を購入し検査した。銘柄豚Aの

65.9％ (27/41) からMRSA ST398が分離され、銘柄

豚Bからは分離されなかった。スーパー4店舗で国

内産と輸入鶏肉を月一回収集し、鶏肉からCTX耐

性大腸菌を123検体中60検体（48.8%）から179株を

分離し、汚染率には季節性はなく、国産鶏肉、銘柄

鶏肉、輸入鶏肉の順に高かった。分離株のbla型別

（グループ）および薬剤感受性試験を実施した。採

卵鶏農場9か所45鶏舎（5鶏舎/農場）の糞便からコ

リスチン添加培地で大腸菌458株を分離し薬剤感

受性を調べた。 

 

石井グループ 

2021年11月から2022年2月の間にと畜場で採取

された豚耳からMRSA、市販鶏肉から第三世代セフ

ァロスポリン系薬耐性大腸菌（3GCR-Ec）の分離・

収集を行った。30農場中、21農場の検体からMRSA 
74株を得た。3GCR-Ec は26のブロイラー農場のう

ち、11農場に由来する33検体 (13.4%, 1検体あたり

1株を選出) を得た。また、2021年11月-2022年10月
の間に26都道府県(113施設) で採取された外来患

者の皮膚検体 (11,653検体) から分離されたMRSA 
259株を得た。これらのMRSA 333株について全ゲ

ノム解析を行った。豚耳由来MRSAは74株中54株 
(73%) がST398に分類された。海外で分類された

ST398のゲノムデータと合わせてコアゲノム一塩

基多型に基づく系統解析 (コアゲノムSNP-phylo) 
を実施した結果、本邦で分離されたST398は独自の

ST398サブ系統に分類された。外来患者皮膚由来株

は35.1%がST8、30.6%がST1、5.7%がST22に分類さ

れた。豚耳と外来患者皮膚由来から共通して分離

された唯一のSTであるST1232 (それぞれ5株と4株) 
のコアゲノムSNP-phylo解析の結果、豚耳由来同士

と一部の外来患者皮膚由来株は近縁だったが、外

来患者皮膚由来株同士はMRSAに遺伝的関連は認

められなかった。 

 

川西グループ 

と畜場又は食鳥処理場の健康家畜から分離した

カンピロバクター属菌173株、サルモネラ属菌129
株について、WGS解析用にDNAを抽出した。令和

３年度に分離されたと畜場の健康家畜由来大腸菌

について、第3世代セファロスポリン耐性菌2株及

びコリスチン耐性株2株についてWGS解析による
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ドラフトゲノム配列を得た。また、平成30年～令和

4年にと畜場の豚から分離されたMRSA 88株につ

いて、薬剤感受性試験及び全ゲノム解析による遺

伝子型別、薬剤耐性遺伝子、亜鉛耐性遺伝子及び免

疫回避遺伝子の検出やSNPs解析等を実施し、豚由

来株のMRSAの64％が亜鉛耐性を保有しているこ

と、SNPs解析で豚由来株は、人由来と異なるクラ

スターに分類されることが確認された。令和３年

度に分離された、コリスチンのMICが2μg/mL以上

の食鳥処理場由来サルモネラ属菌47株についてコ

リスチン耐性遺伝子mcr-1～mcr-10をmultiplex PCR
で検出し、サルモネラ属菌からはmcr遺伝子は検出

されず、牛及び豚由来の大腸菌からmcr-1遺伝子が

検出されたが低率（いずれも5%以下）であった。 

 

菅井グループ 

感染研・薬剤耐性研究センターでは、各分担研究

者が分離した菌株の全ゲノムシークエンス解析を

担当している。今年度は引き続き各分担者から菌

株あるいは精製DNAの受け入れとゲノム解読を行

うと共に、解読済みゲノムデータの解析を行った。

2021年度に感染研・薬剤耐性研究センターで受け

入れたサルモネラ属菌約720株、カンピロバクター

属菌340株、大腸菌約40株、腸球菌約40株のゲノム

データに加え、大腸菌と腸球菌については感染研・

薬剤耐性研究センターが2019-2020年に日本各地の

病院から収集した株のゲノムデータをヒト由来株

（大腸菌約100株、腸球菌約30株）データとして活用

し、分類群ごとに解析を行い、食品由来株とヒト由

来株のコアゲノムおよび耐性遺伝子保有状況がど

の程度類似しているのかを解析した。その結果、サ

ルモネラ属菌ではテトラサイクリン耐性、トリメ

トプリム耐性、カナマイシン耐性の因子が全体の

約30～50％の株で検出（検出株の約70～90％が食

品由来株）された。食品由来株の主要血清型である

Schwarzengrund、Infantis、Manhattanそれぞれでコア

ゲノム系統樹を作成したところ、食品由来株とヒ

ト由来株がしばしば系統樹上で隣接しており、こ

れらのヒト由来株と食品由来株の間には関連性が

あり、ヒト由来が食品を介してヒトに伝播したこ

とが示唆された。ESBLまたはampC遺伝子を保有す

る株は、全体の4%にとどまっており、複数の系統

に散見された（なお、通常はプラスミド上に存在す

るESBLまたはampC遺伝子が、実際に全てプラスミ

ドに存在しているかどうかは、今回のゲノム解読

からは分からない）。ESBL遺伝子のうち食品由来

株とヒト由来株の双方に見つかったのはblaCTX-M-15

だけであった。カンピロバクター属菌のうち、約7
割が豚の便から分離されたC. coliでは、テトラサイ

クリン耐性、フルオロキノロン耐性、マクロライド

耐性、アミノグリコシド耐性の因子がC.jejuniより

高頻度に観察された（C. coli：約40～80％、C. jejuni：

約3～30％）。同じ耐性因子を保有しコアゲノム系

統樹上で隣接するヒト由来株と食品または動物由

来株のペアが、例えば主要なclonal complexである

ST-21 complexでは4組（ヒト由来40株の10%）検出

された。本試験のヒト由来株は感染性腸炎や食中

毒の患者由来株であることから、その由来を考え

れば当然想定された結果ではあるが、ヒト由来株、

食品由来株、動物由来の間には関連性があり、ヒト

由来株は基本的に食品を介してヒトに伝播したも

のだと考えられた。大腸菌では、ESBL遺伝子保有

株の割合が、食品由来株の86％、ヒト由来株の40％
であったが、これは、食品由来株がESBL選択培地

を用いて分離された株であるためであり、注意が

必要であった。また、ヒト由来株が病院内の臨床検

査で分離されているため今回解析した大腸菌の食

品由来株とヒト由来株の疫学的な関係性は不明で

あり、食品由来株からヒト由来株への伝播の可能

性を解析・議論するのは難しかった。腸球菌では、

ヒト由来株と食品由来株は系統的に明らかに分離

していることが判明した。 

 

D.  考察 

研究班で得られた耐性菌のデータが、国内・国外

への情報発信に貢献していることは大きな成果で

ある。国内においては「薬剤耐性ワンヘルス動向調

査年次報告書 2021」、国外においては WHO 
GLASS に提供され、JANIS や NESID 等のヒト由来

データとともに日本におけるワンヘルスアプロー

チによる基礎データを提供した。 

この研究班は食品に関連する薬剤耐性菌の基盤

データの収集を目指している。地方衛生研究所が

食中毒の原因微生物調査事業の一環として食品等

から菌の分離を行なっていること、また地方衛生

研究所全国協議会のネットワークを駆使して国全

体の食品由来細菌の耐性データを得ることができ

るという理由で食品由来細菌（サルモネラ、カンピ

ロバクター、大腸菌）の耐性菌調査は地方衛生研究

所に担当していただいた。 

「薬剤耐性ワンヘルス動向調査年次報告書」

「WHO GLASS」では薬剤耐性データは菌株の感受

性データとして報告されている。現在、検討されて

いる GLASS 2.0ではさらに耐性遺伝子データの収

載が検討されており、併せて全ゲノムシークエン

ス配列を読む Genomic Surveillance が推奨されて

いる。このことに鑑み、本研究班では新規に収集す

る薬剤耐性菌及び、すでに収集した薬剤耐性菌に

ついて可能な限り全ゲノムシークエンスデータを

採取し、それを元に遺伝子レベルでの薬剤耐性デ

ータを集め、国内外での報告に資する基盤データ

を作出することを目的とした。最終年度は各分担

研究者から収集菌株あるいは精製 DNA を収集し、
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全ゲノムシークエンスを作出するとともに個別に

ゲノムデータを解析した。今後、データをもとにワ

ンヘルス動向調査報告書に投稿できるように形式

を整える必要がある。 

サルモネラに関してはヒト由来株のうち食品か

ら も 分 離 さ れ た 血 清 型 、 S. Infantis, S. 
Schwarzengrund, S. Manhattan では、2015年～2022年
分離株と同様にヒト由来株と食品由来株の耐性傾

向に強い類似性があり、食品由来耐性菌とヒト由

来耐性菌との関連が強く示唆された。大腸菌につ

いては下痢原性大腸菌の方が EHEC より薬剤耐性

率は高く、多剤耐性傾向を示した。C. jejuni と C. 
coli はともにヒト由来株と食品由来株の耐性傾向

に強い類似性があり、食品由来耐性菌とヒト由来

耐性菌との関連が強く示唆された。また鶏肉由来

ESBL 産生菌の探索結果でも国産鶏肉の方が輸入

鶏肉より多く検出されている。一方、ESBL 選択培

地を使用せず分離した大腸菌での第3世代セファ

ロスポリン耐性率は、国産鶏肉の方が輸入鶏肉よ

り低いことが確認されている。今後、全ゲノムデー

タの解析によって耐性遺伝子の違いが浮き彫りに

なると考えられる。食鳥処理場及びと畜場で分離

された大腸菌及びサルモネラのうち、コリスチン

の MIC が2 μg/mL 以上の株についてコリスチン

耐性遺伝子（mcr-1～mcr-10）の保有状況を確認し

たところ、大腸菌から mcr-1、mcr-3及び mcr-5 遺
伝子は検出されたが低率（各年、動物種毎に、いず

れも5%以下）であった。鶏肉からの薬剤耐性腸球

菌については、VanN 型 VRE 株が国産鶏肉5 検体

（4%）から検出されているが、ヒトで多く認められ

る VanA や VanB は検出されなかった。しかしリネ

ゾリド耐性腸球菌（optrA 陽性株）が国内産鶏肉7
検体（6%）検出されている。ヒト由来 VRE ではリ

ネゾリド耐性株は依然として少ないため、今後ヒ

トに移行しないかを継続してモニターする必要が

あると考えられた。と畜場での豚耳検体からは関

東、東海等地域を問わず MRSA が検出された。薬

剤感受性検査結果から LA-MRSA が疑われ、ドラ

フトゲノム解析から CC398株が多数検出された。

市販豚肉の検討でも今年度の研究で得た MRSA 株

は全て ST398であった。今後、全ゲノムシークエン

ス解析の結果に基づき、病原性を含めた性状を明

らかにしてゆく必要がある。 

 

E. 結論 

本研究では動物性食品の薬剤耐性菌の動向調

査・薬剤耐性機序に関する研究を実施するととも

に Global Antimicrobial Resistance and Use 
Surveillance System (GLASS)、薬剤耐性ワンヘルス

動向調査年次報告書にデータを提供することを目

的として以下の調査研究を実施した：地方衛生研

究所で扱う耐性菌について全国20-30か所の協力施

設により菌株の収集、薬剤感受性試験。食肉衛生検

査所および検疫所由来鶏肉検体から耐性菌の分離

と収集、薬剤感受性試験、耐性機序・染色体遺伝子

型別。食肉処理場（豚）および市販豚肉由来メチシ

リン耐性ブドウ球菌の収集、市販鶏肉由来第三世

代セファロスポリン耐性菌の季節変動の検討、薬

剤感受性試験を含む性状解析。JVARM 参加食肉処

理場（牛・豚）、食鳥処理場の健康家畜由来株の耐

性菌の収集、薬剤感受性試験、耐性機序・染色体遺

伝子型別。健常人糞便からの ESBL 産生大腸菌の

分離。多くのデータを得るとともに、ゲノムデータ

の作出が進んだ。次年度には収集した各種菌株の

ゲノム情報に基づき、ゲノムレベルでの各セクタ

ー間での耐性遺伝子の移動を解析するための新し

いプラットフォーム作りが期待される。 
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