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  研究要旨 

ヒト、食品、動物等の間で薬剤耐性菌の遺伝的関連性をゲノム
解析から探った。サルモネラでは、稀ではあるが食品とヒトの
間で高度に近縁な耐性菌が検出された。今後の継続的なモニタ
リングが必要と考えられた。 

 

 

 
Ａ．研究目的： 

食品媒介病原体等の細菌について、ヒト由来の耐

性菌株が、食品由来および動物由来の耐性菌株と

ゲノムレベルでどれだけ類似しているのかを探る

ことを目的とした。 

 

Ｂ．研究方法： 

ヒト・食品・動物から分離した非チフス性のサル

モネラ属菌（1613 株）とカンピロバクター属菌

（C. jejuni 635 株、C. coli 47 株）および、ヒ

ト・食品から分離した腸球菌（E. faecium 42 株、

E. faecalis 29 株）を対象とし、ゲノム解読を行

い、特定した薬剤耐性遺伝子と分離株のメタ情報

を照合し、ゲノム類似度からヒト由来の耐性菌と

食品又は動物由来の耐性菌との遺伝的関連を推定

した。 

（倫理面への配慮） 

なし（ヒト情報は扱わない） 

 

Ｃ．研究結果: 

サルモネラでは、非常に近縁で同じ耐性遺伝子を

保有するヒト由来株と食品由来株のペアが、血清

型 Blockley 株（ESBL 遺伝子 blaCTX-M-15を保有）と

血清型 Agona 株（ホスホマイシン耐性遺伝子

fosA7.2 を保有）でそれぞれ見つかり、ヒトと食

品から分離した耐性菌に遺伝的関連が示唆された。

一方、カンピロバクターでは、C. jejuni のコア

ゲノム比較で食品由来株とヒト由来株で比較的近

縁な組み合わせ（相違塩基サイト数23～）が散見

されるものの、サルモネラと同程度の近縁な株の

組合せは検出されなかった。また、バンコマイシ

ン耐性腸球菌では、ヒト由来株と食品由来株は、

7遺伝子の塩基配列の組合せで型別を行う MLST に

おいて共有が見られず、両由来株は系統的に離れ

ていることが判明した。 

 

Ｄ．考察: 

サルモネラで見つかった食品とヒトから分離され

た高度に近縁な耐性菌は極低頻度であったが、抗

菌薬治療で重要な薬剤に対する耐性遺伝子を保有

しており、継続的なモニタリングが重要である。

C. jejuni では食品由来株数がヒト由来株数の約

1/5 であり、食品を介したヒトへの伝播を探るに

はさらなる食品由来株サンプルのデータの拡充が

望まれた。 

 

Ｅ．結論 

サルモネラにおいて、食品とヒトから高度に近縁

な耐性菌をゲノムレベルで特定することができた。

今後の継続的なモニタリングが必要と考えられた。 

 

Ｆ．健康危険情報 

なし 

 

Ｇ．研究発表 

 1.  論文発表 
なし 

 

 2.  学会発表 
 第 99 回日本細菌学会総会、2026 年 3 月 20 日

(金）－22 日(日)、広島国際会議場、“ワンヘル

スゲノムサーベイランスによる食品からヒトへ伝

播した薬剤耐性病原性細菌の特定”、ポスター及

び口頭発表 
-14/134-



Ｈ．知的財産権の出願・登録状況
（予定を含む。）

1. 特許取得
なし

2. 実用新案登録
なし

3.その他
なし

-15/134-




