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要旨 

多剤耐性アシネトバクター・バウマニ（MDRA）の急速な出現が重篤な院内感染と関連していること

が指摘されている。日本の大学病院における MDRA アウトブレイクの調査に全ゲノムシークエンシン

グ（WGS）を用いた[1,5]。2009 年と 2010 年のアウトブレイク発生前および発生時に入院患者から採取

された臨床分離株に対し、薬剤感受性試験が行われた。WGS により、獲得した抗生物質耐性遺伝子と

遺伝子変異が同定された。MDRA 分離株は、広域スペクトルセファロスポリンやカルバペネムを含む

β-ラクタム系薬剤、アミノグリコシド系薬剤、クロラムフェニコール、ホスホマイシン、フルオロキノ

ロン、テトラサイクリン、トリメトプリム・スルファメトキサゾールに耐性を示した。これらの分離

株には、aac (6')-Ib-cr、abaF 、armA、blaADC-30 、blaTEM-1、blaOXA-82、またはblaOXA-66とblaOXA-23、catB8、

mphE、msrE、および tet(B)が含まれていた。blaOXA-82遺伝子領域で組換えによる増幅が検出された。キ

ノロン耐性は、 gyrA S81L および parC S84L 変異と関連していた。MDRA 分離株は、オックスフォー

ド配列型（ST）208 およびパスツール ST2 に分類された。15 の分離株のうち、3 株は広範囲薬剤耐性

（XDR）表現型を発現し、2 株は adeS 変異を持っていた。3 種類の XDR 分離株と 1 種類の MDR 分離

株で耐性の分子マーカーが同定され、ゲノム解析により分離株の耐性、毒性、および起源が特徴付け

られた。これらの分離株は、アジアとオーストラリアで以前に報告された MDRA オックスフォード

ST208 株およびパスツール ST2 株と密接に関連していた。これら MDRA 分離株の存在は、病院と地域

社会の両方において重大な懸念事項となる。カルバペネマーゼ産生菌（CPO）の蔓延と拡散を減らすた

めには、厳格な患者スクリーニング手順、信頼性の高い検査室検出、および耐性分離株の体系的なフ

ィードバック報告が不可欠である。本研究で解析したアウトブレイクを受けて、国の推奨事項に従っ

て高水準のスクリーニング法が実施された[2-4]。さらに、インドネシアの病院に入院した患者から別

の XDRA 株が分離された[2]。MDR、XDR、および PDR(汎薬剤耐性)菌を含む CPO の蔓延を制限する

ために、CPO 症例が報告されている国への訪問歴の有無にかかわらず、入院または海外旅行歴のある

すべての患者をスクリーニングする必要がある。病院の検査室では、MDR 菌を迅速に特定するための

高感度検査を実施し、その後の感染制御対策を速やかに実施する必要がある。 
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【事前申込・参加費】いずれも不要。学部生・大学院生の参加を歓迎します。 

【問合せ先】長崎国際大学 薬学部 細胞生物薬学研究室 黒川 健児・石原 知明 
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