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厚生労働省 新興・再興感染症及び予防接種政策推進研究事業

成人の侵襲性細菌感染症サーベイランスの強化のための研究

侵襲性髄膜炎菌感染症起炎菌の細菌学的解析

R4~6（2022~2024）年度 3 ヶ年間で国内において分離された髄膜炎菌の

血清学的及び分子疫学的解析

2003-2020 年までの 17 年間に国内において分離された髄膜炎菌の

全ゲノム解読による系統学的解析及び薬剤感受性の解析

研究分担者 高橋英之 国立感染症研究所 潜在感染研究部（細菌第一部併任）室長

研究要旨

日本における侵襲性髄膜炎菌感染症の実態に関しては不明な点が多い。本研究では

10 道県（北海道、宮城、山形、新潟、三重、奈良、高知、福岡、鹿児島、沖縄）の

みならず全国における侵襲性髄膜炎菌感染症 (IMD) のサーベイランスネットワー

クの拡大を図り、IMD の原因菌 (IMD 株) の積極的収集とその血清学的及び分子疫

学的解析を試みた。また、COVID-19 パンデミックを機に 2003 年から 2020 年まで

に国内で分離された髄膜炎菌株の全ゲノム解読による解析、及びその薬剤感受性試

験とその相関性に関しても解析を行なった。

Ａ．研究目的

侵 襲 性 髄 膜 炎 菌 感 染 症 (Invasive 

meningococcal Diseases : IMD) は海外において

はヒトーヒト感染による集団感染事例が多く

報告され、致命率が他の感染症に比べて高いた

め、危険視されている。一方で日本では、

COVID-19 流行前は年間 40 例程度の稀少感染

症となっており、COVID-19 流行期においては

年間数例にまで激減した。しかし、コロナ禍明

けの 2022 年から徐々に増加し、2024 年度は過

去最高の IMD 報告数となった。しかし、その

増加がインバウンド増加に伴う海外流入株に

起因するのか、国内での人の流動増加によるの

かは不明であった。本研究においては国立感染

症研実地疫学研究センターの福住宗久博士と

共同で、感染症法で 5 類の全数報告となってい

る NESID に報告された IMD の把握と、その原

因株の収集及びその血清学的及分子疫学的解

析を行ない、IMD の疫学情報及びその原因菌の

情報を統合させた IMD のサーベイランシステ

ムの構築を試みた。分担研究者は主に IMD 原

因菌の収集及びその血清学的及分子疫学的解

析を実施した。

また、COVID-19 パンデミックで IMD 発生

数が激減したのを機に 2003 年から 2020 年ま

でに国内で分離された髄膜炎菌株の全ゲノム
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解読による解析、及びその薬剤感受性試験とそ

の相関性に関しても解析を遂行した。

B. 研究方法

1） 菌株の収集

各 10 道県のみならず全国の同県衛生研

究所、保健所の協力を得て菌株を血液寒天

培地・常温で国立感染症研究所の方へ輸送

する手配を行なった。

2) 菌の生育方法

輸送された髄膜炎菌は直ちにGC寒天培地

に塗布後、37℃、5% CO2 条件下で一晩培養

した。蘇生培養された菌は凍結保存し、一部

を解析に用いた。

3) 菌体の処理(DNA サンプルの調製)

プレート上の菌体 1l loop 分を 100 l の

TE に懸濁した。そこから DNA の抽出は

DNeasy Blood & Tissue Kit (QIAGEN)を用い

て添付プロトコール通り行い、200 l の AE

で溶出後、精製後 A260 にて濃度測定を行な

い、実験に供した。

4）血清群型別

a）ＰＣＲ反応液の調製

以下の表に従って 6 本の PCR 反応液を調製

する。

鋳型 DNA       0.25l

10 x ExTaq buffer 2.5 l

2.5mM dNTPs     2 l

primers-1 (100M) 0.25 l 表 1

      primers-2 (100M) 0.25 l 参照

ExTaq polymerase 0.25 l

H2O             19.5 l

b) ＰＣＲ反応

PCR Thermal Cycler Veriti (Applied Biosystems)

を用いて以下のプロトコールに従って PCR

反応を行なった。

94℃×3min.

55℃×30sec.     2 cycles

72℃×20sec.

↓

94℃×40sec.

55℃×30sec.35 cycles

72℃×20sec.

↓

72℃×10min.

c) 結果の確認

10 l の 40% glycerol-dye を加えた後、そ

の反応液 5 l を 2 % アガロースゲル

(~0.1 mg/ml のエチジウムブロマイドを含

む)で 100 V で 30 分電気泳動し、UV 照射

条件下で結果を確認した。

5) 髄膜炎菌の遺伝子型同定

検査方法

a）sequence 鋳型 DNA の調製

1. 前項「髄膜炎菌の血清型同定- PCR 法-鋳

型 DNA の調製」で調製した染色体 DNA を

鋳型 DNA として用いて以下の表に従って

7 本の PCR 反応液を調製した。

鋳型 DNA       0.25l

10 X ExTaq buffer 2.5 l

2.5mM dNTPs     2 l

primers-1 (100 M) 0.25l 表 2
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      primers-2 (100 M) 0.25 l 参照

ExTaq polymerase 0.25 l

H2O             19.5 l

b) PCR 反応

PCR Thermal Cycler Veriti (Applied Biosystems)

を用いて以下のプロトコールに従って PCR

反応を行なった。

ア）abcZ, adk, fumC, gdh

94℃×4 分

94℃×30 秒

60℃×1 分 5 サイクル

72℃×1 分

94℃×30 秒

58℃×1 分 5 サイクル

72℃×1 分

94℃×30 秒

56℃×1 分 20 サイクル

72℃×1 分

4℃

イ）aroE, pdhE, pgm

94℃×4 分

94℃×30 秒

70℃×1 分 5 サイクル

72℃×1 分

94℃×30 秒

68℃×1 分 5 サイクル

72℃×1 分

94℃×30 秒

66℃×1 分 20 サイクル

72℃×1 分

4℃

c) PCR 産物の精製

Fast Gene Gel / PCR Extraction Kit （日本ジ

ェネテックス）を用いて精製し、シークエ

ンス用の鋳型 DNA 25 l を調製した。

d) Sequence reaction

以下の表に従って 14 本の PCR 反応液を調製

した。

鋳型 DNA       2 l

primer (4M)    1 l     

(表 3 に示すプライマーに対応)

BigDye v3.1 4 l

H20 4 l

94℃×4 分

94℃×20 秒

50℃×30 秒 30 サイクル

60℃×4 分

反応物 (〜10 l) は Sephadex G50 によって

精製し、10 l の Formaldehyde を混和し、

100 ℃で 2 分インキュベーション後、すぐに

氷冷した。Applied Biosystem 3500 Genetic 

Analyzer に供して塩基配列を解読した。

e) Sequence の解析

得られた DNA の塩基配列を DNA 塩基配列ソ

フト、GENETYX-MAC (Genetyx)によって塩基

配列を解析し、以下の入力配列領域を用いて

最終確認した。

abcZ 433 bp

adk 465 bp

aroE 490 bp

fumC 465 bp
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gdh 501 bp

pdhC 480 bp

pgm 450 bp

さらには、Multi locus sequence typing (MLST)

を行なうために英国オックスフォード大学の

ホームページに設置されるサイト、

http://mlst.zoo.ox.ac.uk./ にアクセスし、7 つの

遺伝子座についてそれぞれの allele ナンバーを

同定後、別ページに再度アクセスし、それら

のナンバーを入力して遺伝子型 (Sequence 

Type : ST) を同定した。

6）薬剤感受性試験

GC 寒天培地で一晩培養した新鮮培養菌

を 4 mL P B S に懸濁し、OD600 が 0.25 にな

るように調製した。その菌懸濁液に滅菌ス

ワブを浸し、過剰な水分は内壁に押し付け

て除去した後に、血液加ミューラーヒント

ン寒天培地（日本 BD）の表面全体にシャ

ーレを 60 度ずつ回転させながらムラなく 3

回塗布し（下図を参照）、培地表面が乾い

たのを確認して E-test ストリップ（ビオメ

リュー）を置いた。その寒天培地を 37℃、

5％CO2）で約 24h 培養後、阻止帯から MIC

値を読み取った。各抗菌薬 MIC 値は、

European Committee on Antimicrobial 

Susceptibility Testing (EUCAST) の clinical 

breakpoints を基に感性・耐性を判定した。

7）全ゲノム塩基配列解読及び系統解析

全自動サンプル精製システム KingFisher Duo 

Prime（ThermoFisher Scientific）により髄膜炎菌

ゲノム DNA を抽出した。その後、QIASeq FX 

DNA Library Kit（キアゲン株式会社）を用いて

ゲノムライブラリー調整を実施し、MiSeq

（Illmina）にて全ゲノム配列解読を実施した。

得られたデータは、SPAdes v4.0.0 を用いて de 

novo Assembly を実施した 。系統解析は、オー

プンリーディングフレーム（ORF）のみを含む

コア遺伝子のアラインメントを、Roary v.3.13.0

を用い、SNP-site v2.5.1[23]を用いてコア遺伝子

のアラインメントから抽出した一塩基変異

（SNV）を用いて、IQ-TREE v.2.1.2[24]を用いて

1,000 個の超高速ブートストラップ複製で系統

樹を再構築し、系統関係を解析した。系統樹は

iTOL を用いて作成した。

C. 研究結果

a) 2022-2024 年 3 ヵ年度において国内で分

離された髄膜炎菌株の解析

2020年からCOVID-19の影響により激減して

いた国内の IMD 症例も 2023 年度は増加傾向に

あり、その起炎菌株の回収数も大幅に増加し、

2024 年度は 1999 年に感染症法に髄膜炎菌感染

症が明記されて以来、最高の 61 症例の IMD 起

炎菌株（IMD 株）を回収し、解析した（図 1）。

分離株の自治体別回収数は大阪府が最も多く、

次いで東京であった（図 2）。

それらの IMD 株の血清学的解析の結果は

Y ；54 株（62%）、B ；27 株（31％）、W ；

3 株（3％）、C；2 株（2％）であった（図 3）。

分子疫学的解析の結果、血清群 B は ST-2057 

(ST-2057 complex) が 17 株、ST-687 及び ST-

467 が 2 株ずつ、ST-34, ST-485、ST-1572、 ST-
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11110、ST-17517 が 1 株ずつであった（図 4）。

一方、血清群 Y は ST-1655 (ST-23 complex) が

大多数を占めており、42 株、ST-1466 が 8 株、

ST-3857 株が 2 株、ST-767 が 1 株であった (図

4）。残りの ST-11 は血清群 C の 3 株、血清群

W の株 2 株の合計 5 株であった (図 4)。

日本国内において過去 30 年間で検出されず、

2022〜2024 年の 3 ヵ年度において初めて検出

された遺伝子型に分類される髄膜炎菌株は合

計 21 株であった（表 4）。NIID824（ST-17048, 

ST-23 complex）、NIID829（ST-17239, ST-11 

complex）及び NIID843（ST-17517, ST-41/44

complex）を除く 18 株は海外では普遍的に分離

されている遺伝子型であり、特に 2024 年から

こうした遺伝子型に分類される髄膜炎菌によ

る IMD 症例が激増したことが明らかとなった。

また、その中で特筆すべき解析結果として、

2018 年にフランスで初めて検出され、その後

欧米で広く分離報告があるがアジア圏では検

出されてこなかった血清群 Y、ST-3587 の

NIID927 及び NIID946 が 2024 年に 2 株分離さ

れた（表 4）。ST-3587 株はペニシリン G (PCG) 

に対して 32g/ml の高度耐性を示し、複数種の

-lactam 剤に対しても耐性を示す一方で、第三

セフェム系には感受性を示す。海外分離 ST-

3587 株と比較ゲノム解析した結果、それら 2 株

と同一の海外株は認められず、NIID927 と

NIID946 も同一株でないことが明らかとなっ

た（図 5）。

b) 2003-2020 年 17 年間において国内で分離

された髄膜炎菌株 291 株の WGS による

系統学的解析

この三カ年中に、COVID-19 パンデミックを

機に 2003 年から 2020 年までに国内で分離さ

れた髄膜炎菌株の全ゲノム解読による解析を

行なった。その結果、日本国内分離株は MLST

法による遺伝子型を反映した系統樹で分離さ

れた（図 6）。その中には日本で最も多く分離

される ST-23 complex の株が多くを占め、ST-

1655 と ST-23 は近いが分離された系統である

ことが明らかとなった。また、ST-2057 を代表

とする ST-2057 complex 株と莢膜多糖体合成遺

伝子欠損株である ST-111026 株は日本固有株

であり、他の遺伝子型の株とは異なる系統であ

るということが明らかとなった。一方で、ST-

11106 は ST-32 complex に分類され、海外で多

数の分離例がある一方で日本国内では分離頻

度は非常に低い血清群 B、ST-32 株と分離され

た系統であるが他の ST と比較すると近いこと

が明らかとなった。さらに、海外で IMD 流行

の起炎菌株として分離されている ST--11 に分

類される髄膜炎菌株が 9 株分離され、それらを

海外で分離された ST-11 株とゲノム比較解析

を行なった（図 7）。その結果、日本で検出さ

れてくる ST-11 株は中国由来株と近い株と、そ

れ以外は世界各国で分離された海外由来株に

分散されることが明らかとなった。

c) 2003-2020 年 17 年間において国内で分離

された髄膜炎菌株 290 株の薬剤感受性解

析

2003-2020 年 17 年間において国内で分離され

た髄膜炎菌株 291 株のうち、生菌として感染

研に受領できた株が 290 株あった為、それら

の薬剤感受性解析を実施した（表 5）。その

結果、クロラムフェニコール、メロペネム、

ミノサイクリンに関しては全ての国内分離株

に対して試験を実施しなかったが、試験対象
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株に対しては 100%感受性を示した。また、セ

フトリアキソンとリファンピシンに対しては

290 株全てが感受性を示した。一方で、アジ

スロマイシンに対して耐性を示す株が 2 株存

在し、シプロフロキサシン (CIP) と PCG に非

感性及び耐性を示す株が多く認められた。さ

らにゲノム比較系統と CIP 及び PCG の非感性

及び耐性の相関性について解析を行なった結

果、日本固有株である ST-2057 株及び ST-

111026 に CIP 及び PCG の非感性及び耐性株

が多いことが明らかとなった（図 8）。ま

た、髄膜炎菌株の薬剤感受性は遺伝子型と非

常に相関性が認められることから、薬剤耐性

遺伝子の水平遺伝は髄膜炎菌は非常に稀であ

ることが明らかとなった。

D. 考察

a) 2022-2024 年 3 ヵ年度で国内で分離され

た髄膜炎菌株の解析

COVID-19パンデミック下の 2020〜2021年度

は IMD 株の解析数はわずか 5 株のみであった

が、2022 年度は 8 株、2023 年度は 18 株、そし

て本年度は 61 株と大幅に増加し（図 1）、

COVID-19 収束後の IMD 拡大が確認される結

果となった。地方自治体別では IMD 報告数は

人口に比例して増加する傾向が認められるが、

大阪が最も多く、次いで東京という結果となっ

た（図 2）。しかし、IMD 症例の報告数は東京

が最も多く、地方自治体の衛研に依存した現行

の方法で国内 IMD の全貌をより詳細に解明す

るには限界があることが明らかとなった。

日本国内の IMD の起炎菌の内訳は、ST-2057

及び ST-1655 という、日本での主要な B 群及

び Y 群の髄膜炎菌株が多くを占めることが明

らかとなった。この結果から MD 報告数の激増

はインバウンド増加による海外由来株の流入

に一義的には起因しない可能性が示唆された。

一方で、COVID-19 パンデミック前まで 30 年

以上日本国内で検出されてこなかった特に

2024 年度からは表 4 に示した遺伝子型に分類

される髄膜炎菌株も検出されたことから、

COVID-19 収束後の IMD 拡大は海外流入株も

起因することが明らかとなった。特に、ST-1466

株はアメリカ CDC の報告によると、アメリカ

でも IMD 起炎菌株や性感染症起炎菌株として

その分離数が増加していることが報告されて

おり、ST-1466 株の日本国内での増加は世界的

な傾向を反映したものだと推測された。また、

ST-3587 株は染色体上に-lactamase 遺伝子を

保持する -lactamase 産生株であり、PCG を

含む -lactam 剤に対して高度の耐性を示した

（結果未掲載、論文発表 Takahashi et al, 2025 参

照））。ST-3587 髄膜炎菌株は 2018 年にフラン

スで初めて検出され、その後欧米で広く分離報

告があるがアジア圏では検出されてこなかっ

た。しかし、2024 年に日本国内で 2 例の IMD

起炎菌株として分離されたことから、 -

lactamase 産生 ST-3567 髄膜炎菌株がアジア圏

まで拡がっていることが示された。また、日本

国内では PCG は IMD 治療薬及び予防内服薬

の第一選択薬ではないが、髄膜炎菌の薬剤感受

性試験が終了した症例に対して治療や退院後

の予後においての処方例があり、ST-3587 髄膜

炎菌株の出現は国内における IMD 対策におい

て依然憂慮すべきであると考えられた。

b) 2003-2020 年 17 年間において国内で分離

された髄膜炎菌株 291 株の WGS による

系統学的解析
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2003-2020 年 17 年間において国内で分離さ

れた髄膜炎菌株 291 株の WGS による系統学

的解析の結果、MLST 法による遺伝子型を強

く反映されることが明らかとなった（図6）。

海外で IMD 流行の起炎菌株として分離され

ている ST--11 に分類される髄膜炎菌株が 9

株を海外で分離された ST-11 株とゲノム比

較解析を行なった結果、その由来は世界各国

から由来していると推測される結果となっ

た（図 7）。一方で、世界では血清群 C に対

する髄膜炎菌ワクチンの定期接種が実施さ

れているため、血清群 C の ST-11 株が分離

される可能性は日本以外では非常に低いと

考えられるが、髄膜炎菌ワクチンの定期接種

が実施されていない日本国内においては血

清群 C の ST-11 株が依然 IMD 起炎菌株とし

て分離されている（図 4）。以上のことから、

日本国内で分離される ST-11 株は日本国内

で潜在している血清群 C（もしくは W）の

ST-11 株と海外から持ち込まれる血清群 W

の ST-11 株の 2 種類で構成されると推測さ

れた。

c) 2003-2020 年 17 年間において国内で分離

された髄膜炎菌株 290 株の薬剤感受性解

析

2003-2020 年 17 年間において国内で分離さ

れた髄膜炎菌株 290 株の薬剤感受性の解析

の結果、日本国内ではクロラムフェニコール、

メロペネム、ミノサイクリン、セフトリアキ

ソンとリファンピシンの 5 剤に対しては

100％感受性を示した（表 5）。この結果から、

日本国内で IMD 治療に使われているクロラ

ムフェニコール、メロペネム、ミノサイクリ

ン、セフトリアキソンの 4 剤は細菌学的見地

からも今後も IMD 治療薬として有効である

ことが明らかになった。特にリファンピシン

は化学予防内服薬として欧米でも使用され

ており、後述の日本国内分離株のシプロフロ

キサシン (CIP) 非感性・耐性化傾向を考慮

すると起炎菌の解析を待たずに処方を要す

る場合にはリファンピシンの選択が望まし

いと考えられた。一方で、CIP と PCG に非

感性及び耐性を示す株が多く認められた（表

5）。この結果から、CIP は一日一回の経口

処方薬として IMD 化学予防薬として国内で

は広く使われてきたが、その一義的な処方薬

の選択に対しては一考を要すると考えられ

た。PCG に関して日本国内では IMD の治療

及び予防に対して第一選択薬となることは

ないが、「髄膜炎菌は薬剤耐性が無いから

IMD に対する選択薬は比較的豊富」という

臨床での経験的認知に関しては再考を促す

結果となったと考えられた。一方で、CIP 及

び PCG の非感性・耐性株は日本固有株であ

る ST-2057 complex 株及び ST-111026 株に偏

重していることが本研究で明らかとなった

（図 8）。髄膜炎菌の薬剤耐性遺伝子は水平

伝播する可能性は非常に低いことから、起炎

菌（分離菌）解析の猶予がある場合には遺伝

子型（可能であれば薬剤感受性も）の解析結

果を実施してから処方薬を選択する手順を

取ることが可能であれば、不適切な抗生物質

処方を避けることが可能であると考えられ

た。また、2024 年に検出された ST-3587 株

は -lactamase 産生株であり、PCG のみなら

ず、アンピシリンやアモキシシリンといった

他の -ラクタム剤に対しても耐性を示す。

日本の臨床の現場では経口薬のアモキシシ
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リンが処方されるケースもゼロでは無い為、

国内分離株の薬剤感受性に関しては引き続

きモニタリングしていく必要があると考え

られた。

E. 結論

2023 年 5 月に感染症法において COVID-19 が

5 類相当に変更され、インバンド増加に伴う

IMD 増加も予想された。2023 年度の IMD 起炎

菌株としては ST-2057 及び ST-1655 髄膜炎菌

株が大多数であったため、インバウンド増加の

影響は少ないと考えられたが、2024 年度は ST-

2057 及び ST-1655 髄膜炎菌株が大多数という

2023 年度の傾向が認められる一方で、海外流

入株が増加している傾向も認められた。日本で

は 2025 年 4 月に大阪関西万博が開催され、更

なる海外株の流入の可能性も十分に予想され

る。今後も引き続き薬剤感受性を含めた IMD

起炎菌株の解析を遂行する必要があると考え

られた。
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表1 血清群型別用 PCR プライマー

表2 遺伝子型別用の鋳型調製 PCR プライマー

同定因子
プライマ

ー名
塩基配列 長さ

crgA（陽性

コントロー

ル）

crgA-1 
crgA-2 

5'-GCTGGCGCCGCTGGCAACAAAATTC-3' 
5'-CTTCTGCAGATTGCGGCGTGCCGT-3' 

25mer
24mer

血清群A
orf2(A)-1 
orf2(A)-2 

5'-CGCAATAGGTGTATATATTCTTCC-3' 
5'-CGTAATAGTTTCGTATGCCTTCTT-3' 

24mer
24mer

血清群B
siaD(B)-1 
siaD(B)-2 

5'-GGATCATTTCAGTGTTTTCCACCA-3' 
5'-GCATGCTGGAGGAATAAGCATTAA-3' 

24mer
24mer

血清群C
siaD(C)-1 
siaD(C)-2 

5'-TCAAATGAGTTTGCGAATAGAAGGT-3' 
5'-CAATCACGATTTGCCCAATTGAC-3' 

25mer
23mer

血清群Y
siaD(Y)-1 
siaD(Y)-2 

5'-CTCAAAGCGAAGGCTTTGGTTA -3' 
5'-CTGAAGCGTTTTCATTATAATTGCTAA -3' 

22mer
27mer

血清群W
siaD(W)-1 
siaD(W)-2 

5'-CAGAAAGTGAGGGATTTCCATA- 3' 
5'-CACAACCATTTTCATTATAGTTACTGT- 3' 

22mer
27mer

abcZ
P1 - ATTCGTTTATGTACCGCAGG

P2 - GTTGATTTCTGCCTGTTCGG

adk
P1 - ATGGCAGTTTTGTGCAGTTGG

P2 - GATTTAAACAGCGATTGC

aroE
P1 - ACGCATTTGCGCCGACATC

P2 - ATCAGGGCTTTTTTCAGGTT

fumC
P1 - CACCGAACACGACACGATCG

P2 - ACGACCAGTTCGTCAAACTC

gdh
P1 - ATCAATACCGATGTGGCGCGT

P2 -GGTTTTCATCTGCGTATAGA

pdhC
P1 - GGTTTCCAACGTATCGGCGAC

P2 - ATCGGCTTTGATGCCGTATTT

pgm
P1 - CTTCAAAGCCTACGACATCCG

P2- CGGATTGCTTTCGATGACGGC
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表3 遺伝子型別用のシークエンス PCR プライマー
                                                                                          

abcZ
P1-ATTCGTTTATGTACCGCAGG

S2-GAGAACGAGCCGGGATAGGA

adk
S1-AGGCTGGCACGCCCTTGG

S2;CAATACTTCGGCTTTCACGG

aroE
S1-GCGGTCAACTACGCTGATT

S2-ATGATGTTGCCGTACACATA

fumC
S1-TCCGGCTTGCCGTTTGTCAG

S2-TTGTAGGCGGTTTTGGCGAC

gdh
S1-GTGGCGCGTTATTTCAAAGA

S2-CTGCCTTCAAAAATATGGCT

pdhC
S1-TCTACTACATCACCCTGATG

P2-ATCGGCTTTGATGCCGTATTT

pgm
S1-CGGCGATGCCGACCGCTTGG

S2-GGTGATGATTTCGGTTGCGCC
                                                                                          

図1 2016〜2024年度の I M D 及び non-I M D 株の解析数

赤が IMD、青が non-IMD 株の数を示す。
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図2 2022-2024年3ヵ年度の都道府県別 IMD 起炎菌株数

数字はその株数を示す。
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図3 2022-2024年3ヵ年度に分離された髄膜炎菌株の血清群内訳

図4 2022-2024年3ヵ年度に分離された髄膜炎菌株の遺伝子型内訳

血清群

B Y W C
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表4 2022-2024年3ヵ年度間で国内において初めて検出された遺伝子型に分類された髄膜炎菌株

NIID No. Date 都道府県 Serogroup ST ST­complex

812 2022/5/18 群馬 B 2032 178
824 2022/12/9 埼玉 Y 17048 23
829 2023/1/29 東京 C 17239 11
840 2023/3/2 大阪 B 467 269
841 2023/3/2 大阪 B 467 269
843 2024/3/30 千葉 B 17517 41/44

892 2024/4/15 東京 B 1572

907 2024/5/31 埼玉 Y 767 167

913 2024/6/21 千葉 Y 1466 174

917 2024/7/4 茨城 Y 1466 174

918 2024/7/6 神奈川 B 11110

927 2024/9/23 東京 Y 3587

933 2024/10/10 栃木 Y 1466 174

934 2024/10/24 兵庫 Y 1466 174

938 2024/11/8 東京 B 34 32

946 2024/12/23 滋賀 Y 3587

949 2024/12/19 大阪 Y 1466 174

950 2024/12/19 茨城 Y 1466 174

953 2025/1/10 福岡 Y 1466 174

954 2025/1/11 福岡 Y 1466 174

964 2025/1/25 広島 B 485 d

Total No. 21

※国内既存株の一塩基多型株であると推測される NIID824（ST-17048, ST-23 complex）、NIID829（ST-
17239, ST-11 complex）及びNIID843（ST-17517, ST-41/44 complex）は灰色で示した。
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図5 海外分離ST-3587株と国内ST-3587 IMD 2株（東京株NIID927、滋賀株NIID946）のWGS比較に

よる分子系統樹解析の解析結果

青ボックスは キノロン耐性を示すgyrA T91I変異、黄ボックスはアンピシリン耐性を示す5つのpenA
変異（F504L, A510V, I515V, H541N, I566V）、赤ボックスは -lactamase 遺伝子の有無を示す。



17

図6 2003年から2020年までの17年間において国内で分離された髄膜炎菌株の全ゲノム解読による

系統学的解析

cc は7つの遺伝子座のうち4つが一致する「同族遺伝子型」という意味の clonal complex の略であ

る。
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図7 2003年から2020年までの17年間において日本で分離されたST-11株と世界で分離されたST-11
株のWGS比較による系統学的解析

日本分離株を赤丸で示す。
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表5 2003年から2020年までに国内で分離された髄膜炎菌株290株の薬剤感受性試験の解析結果の
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図8 2003年から2020年までに国内で分離された髄膜炎菌株のシプロフロキサシン及びペニシリンG
に対する薬剤感受性とゲノム比較系統解析の相関性

外側はシプロフロキサシン、内側はペニシリンGの薬剤感受性を示す。

赤は耐性、黄色は非感性を示す。


