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II. 成果の概要（総括研究報告） 
・ 「国際的に脅威となる感染症対策関係閣僚会議」において策定された「薬剤耐性(AMR)対策ア

クションプラン 2016-2020」の戦略 2.5 ヒト、動物、食品、環境等に関する統合的なワンヘ

ルス動向調査の実施の取組に、「院内感染対策サーベイランス事業(JANIS)」、「動物由来薬剤

耐性菌モニタリング（JVARM）」等の複数の動向調査・監視を統合したヒト、動物等の垣根を

超えた世界規模での取組による動向調査体制（ワンヘルス動向調査体制）の確立が肝要であり、

本研究班員の総合力にて臨床・家畜・環境におけるワンヘルスアプローチに資するチーム体制

を整備した。 
・ 目標のおよそ 3 倍に相当する 7,519 ゲノム情報（2,029 株の染色体 DNA および 5,490 個のプ

ラ ス ミ ド DNA 配 列 ） の 取 得 を 達 成 し た 。（ 公 開 サ イ ト : 
https://gph.niid.go.jp/gs_app/genepid-j_release/amr/world）. セファロスポリン耐性大腸菌

やカルバペネム耐性腸内細菌科細菌について、臨床および家畜由来収集株のゲノム解析データ

を GenEpid-J（Genomics Epidemiology）へ登録を実施した。 
・ 薬剤耐性の水平伝達に係るプラスミド配列の解析ソフト（GcoGSA, GPAT, iPAT）を開発し、

薬剤耐性菌ゲノム解析へ運用を行った。 
・ 開発済みプログラム（GcoGSA, GPAT, iPAT）を有機的に GenEpid-J へと統合し、2015 年 11

月に発表された中国発のコリスチン耐性遺伝子 mcr-1 の迅速検出に成功し、JANIS/JVARM
で既に把握されている薬剤耐性菌が “いつ”“どこで”“どのような検体”から分離されたの

かを追跡・判定できることを実証した（Suzuki S, et . al., Lancet Infect Dis. 2016 
Mar;16(3):284-5）。 

・ 国内の健康家畜から分離した大腸菌の 1%がコリスチンに耐性を示し、コリスチン耐性株の

2.2%が mcr-1 陽性であった（Kawanishi, M., et. al., Antimicrob. Agents Chemother. 2016. 
61(1)）。一方、豚由来病原性大腸菌主要 4 血清群 684 株中 90 株（13%）が mcr-1 陽性であっ

た (Kusumoto M, et . al., Emerg Infect Dis. 2016, 22, 1315-7)。これら mcr-1 陽性菌株の全

ゲノム塩基配列を解読した。 
・ 結核菌ゲノム情報を活用した分子疫学解析ツール TGS-TB の開発および web サービスを公

開し、結核菌感染症の疫学調査に高度な分子疫学データを提供する基盤整備を行った。さらに、

イソニアジド等に対する薬剤感受性変異マーカーを推定するためのツールへと機能向上を図

り、Research Only として運用を開始した。（公開 web ツール： https://gph.niid.go.jp/tgs-tb/） 
・ 国内およびタイとの共同研究から耐性菌株を収集し、多剤耐性 A. baumannii の完全ゲノム配

列から TMB 型 MBL 遺伝子は 200-300 kb の巨大プラスミド上に存在し、海洋細菌を起源と

して Acinetobacter 属菌に拡散した可能性が示唆された。Klebsiella pneumoniae 分離株 38
株のゲノム解読を実施し、同一クローンによる院内感染の可能性が示唆された。 

・ 食品由来感染症患者由来菌株の薬剤耐性チフス菌、パラチフス A 菌、赤痢菌、サルモネラ属

菌についてゲノム解読を行い、由来に特有の薬剤耐性遺伝子、プラスミド由来配列のドラフト

配列を取得した。 
 

・ Strategy of "National Action Plan on Antimicrobial Resistance (AMR) action plan 2016-2020" 
was formulated at " Meeting of Strengthening Measures on Emerging Infectious Diseases ". 
Among those, strategy 2.5 “Implement Integrated One Health Surveillance Including 
Humans, Animals, Food, and the Environment” is listed as an effort to conduct integrated 
One-Health trend surveys include human, animal, etc. who integrated multiple trend 
surveys and surveillance such as " Japan Nosocomial Infections Surveillance (JANIS)", " 
Japanese Veterinary Antimicrobial Resistance Monitoring System (JVARM). The 
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establishment of a trend surveillance system (global health trend survey system) that is 
beyond the boundaries of the global scale and a team that contributes to a One-Health 
approach in clinical, livestock and the environment with the comprehensive strength of this 
research group member. 

・ Acquisition of 7,519 genome information (2,029 strains of chromosomal DNA and 5,490 
plasmid DNA sequences) corresponding to approximately 3 times the target of world public 
database (geographical viewer for the sequenced data: 
https://gph.niid.go.jp/gs_app/genepid-j_release/amr/world), genome analysis data from 
clinical and collective stocks derived from livestock was registered in GenEpid-J (Genomics 
Epidemiology). 

・ Development of plasmid sequence analysis software (GcoGSA, GPAT, iPAT) related to 
horizontal gene transfer of AMR, and for. Those developed software are integrated into 
GenEpid-J database to perform further genome analysis of AMR bacteria with seamless 
manner.  

・ We succeeded in quickly detecting the colistin resistance gene mcr-1 announced from China 
in November 2015 (Lancet Infect Dis. 2016 Mar.), it has confirmed that those corresponding 
AMR bacteria that have already been sequenced and registered in GenEpid-J database, 
suggesting that GenEpid-J can be utilized anytime for AMR tracing when, where, and what 
kind of isolates. By registering analysis data of clinical and domestic animal-derived strains 
in GenEpid-J, comparative analysis of strains derived from JANIS (human) and JVARM 
(animal) by detailed genomic information as well as phenotype resistant rate was conducted, 
it has become possible to build a foundation for conducting a survey on the trend of one 
health by genome analysis. 

・ In Japan, rates of isolation of colistin-resistant and mcr-1–positive E. coli strains from 
healthy animals are low, 1.00% and 0.02% of 9,308 strains examined, respectively 
(Antimicrob. Agents Chemother. 2016. 61(1)). Among 684 swine-pathogenic E. coli strains 
isolated from farm animals, the gene mcr-1 was detected in 90 (13%) strains, and the MICs 
for these mcr-1–positive strains ranged from 8 to 128 μg/mL (Emerg Infect Dis. 2016, 22, 
1315-7). 

・ Developed a molecular epidemiology analysis tool TGS-TB utilizing Mycobacterium 
tuberculosis genome information, and developed infrastructure to provide advanced 
molecular epidemiological data for epidemiological investigation of M. tuberculosis infection. 
Furthermore, we improved the function to a tool for prediction of AMR genetic markers 
against isoniazid etc. (research use only). Web site: https://gph.niid.go.jp/tgs-tb/ 

・ AMR Acinetobacter baumannii isolates were collected from Japan and Thai. Those complete 
genome sequences suggested that a TMB type metallo-ß-lactamase is located on the 200-300 
kb large plasmid, the gene could be originated from marine bacteria. Genome sequence 
analysis of thirty-eight isolates of Klebsiella pneumoniae were performed, suggesting that 
those are nosocomial clonal outbreak in hospital.    

・ Genome sequencing of food-borne bacteria including AMR Typhi, Paratyhi A, Shigella, 
Salmonella spp. were performed, resulting that strain-specific AMR genes and plasmids 
were identified. 

III. 成果の外部への発表 
（１）学会誌・雑誌等における論文一覧（国内誌  6 件、国際誌  10 件） 
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3. Akiba M, Sekizuka T, Yamashita A, Kuroda M, Fujii Y, Murata M, Lee K, Joshua DI, 
Balakrishna K, Bairy I, Subramanian K, Krishnan P, Munuswamy N, Sinha RK, Iwata T, 
Kusumoto M, Guruge KS. Distribution and Relationships of Antimicrobial Resistance 
Determinants among Extended-Spectrum-Cephalosporin-Resistant or 
Carbapenem-Resistant Escherichia coli Isolates from Rivers and Sewage Treatment 
Plants in India. Antimicrob Agents Chemother. 2016 Apr 22;60(5):2972-80.   
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（２）学会・シンポジウム等における口頭・ポスター発表 

1. プラスミドネットワーク解析ツール iPAT (inter Plasmid Analyzing Tool), ポスター, 山
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一、鈴木 仁人、佐藤 佳奈子、中家 清隆、滝沢 恵津子、仁木 誠、仁木 満美子、山田 康
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一、柴山 恵吾、掛屋 弘、金子 幸弘、第 51 回緑膿菌感染症研究会、2017 年 2 月、国内 
29. 瀬川 孝耶、松井 真理、筒井 敦子、柴山 恵吾、鈴木 里和 Carba NP test を用いた

カルバペネマーゼ産生腸内細菌科細菌におけるカルバペネマーゼ遺 伝子発現量の推定、ポ

スター、第２８回日本臨床微生物学会総会・学術集会、2017 年 1 月 20 日〜22 日、長崎 
 

（３） 「国民との科学・技術対話社会」に対する取り組み 
1. 大学や公的機関が講師として一般市民へ最新の知見を提供する“知の市場  ”

(http://chinoichiba.org/index.html) の開講拠点として国立感染症研究所が担っており、代表

の黒田誠が講師として “病原体ゲノム〜微生物ゲノミクスと公衆衛生学的活用〜” の講

義を行い、情報提供を行った（2016/05/10）。 
2. 薬剤耐性菌のゲノム解読状況を公開し、研究者および市民一般に情報公開を行っている。 

URL: https://gph.niid.go.jp/gs_app/genepid-j_release/amr/world 
3. 結核菌ゲノム情報を活用した分子疫学解析ツール (TGS-TB)を一般公開し、世界の結核菌感

染症に係る研究者の情報解析をサポートしている。  URL: https://gph.niid.go.jp/tgs-tb/ 
4. JVARM 薬剤耐性菌調査における最近の知見、小澤真名緒、平成 28 年度家畜防疫官研修・地

域畜産技術研究会、平成 29 年 1 月、国内 
5. 薬剤耐性の状況と対策について、小澤真名緒、平成 28 年度動物用医薬品共同組合冬期研修

会平成 29 年 3 月、国内 
6. JVARM（動物由来薬剤耐性菌モニタリング）の取り組み、川西路子、第 88 回 日本豚病研

究会研究集会、平成 28 年 5 月、国内 
7. JVARM（動物由来薬剤耐性菌 モニタリング）の取り組み、川西路子、平成 28 年度 院内感

染に関連する薬剤耐性菌の検査に関する研修会、平成 28 年 9 月、国内 
8. 動物由来薬剤耐性菌モニタリング（JVARM）の概要と薬剤耐性（AMR）対策アクションプ

ランへの対応、川西路子、第 7 回 愛媛微生物学ネットワークフォーラム、平成 28 年 10 月、

国内 
 

（４）特許出願 
 

該当なし 
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【16fk0108305j0103】 

平成 ２９年 ５月 ３１日 

 

平成２８年度医療研究開発推進事業費補助金 

（新興・再興感染症に対する革新的医薬品等開発推進研究事業）成果報告書 

 

I. 基本情報 

事  業  名 ： （日本語）新興・再興感染症に対する革新的医薬品等開発推進研究事業 

      （英 語）Research Program on Emerging and Re-emerging Infectious Diseases 

 

補助事業課題名： （日本語）薬剤耐性菌サーベイランスとゲノムデータの集約・解析に関する研究 

      （英 語）Research on database integration of antimicrobial resistant  

                           bacterial surveillance and genome sequence. 

 

分担研究課題名： （日本語）入院患者分離株の薬剤耐性菌のゲノム解読およびプラスミド解析 

  （英 語）Analyses of genome and plasmid of antimicrobial resistant bacteria 

isolated from inpatients 

 

補助事業担当者  （日本語）国立感染症研究所細菌第二部 部長 柴山恵吾  

所属 役職 氏名： （英 語）Keigo Shibayama, Director, Department of Bacteriology II, National 

Institute of Infectious Diseases 

      

実 施 期 間： 平成２８年４月１日 ～ 平成２９年３月３１日 

 

II. 成果の概要（総括研究報告） 
補助事業代表者：国立感染症研究所・病原体ゲノム解析研究センター・黒田誠 総括研究報告を

参照。 
 

III. 成果の外部への発表 
（１）学会誌・雑誌等における論文一覧（国内誌 0 件、国際誌 2 件） 

1. Oinuma KI, Suzuki M, Sato K, Nakaie K, Niki M, Takizawa E, Niki M, Shibayama K, 
Yamada K, Kakeya H, Kaneko Y. Genome Sequence of an Acinetobacter baumannii 
Strain Carrying Three Acquired Carbapenemase Genes. Genome Announc. 2016 4(6): 
e01290-16. 

2. Suzuki M, Shibayama K, Yahara K. A genome-wide association study identifies a 
horizontally transferred bacterial surface adhesin gene associated with antimicrobial 
resistant strains. Sci Rep. 2016 6:37811. 

3. Segawa T, Matsui M, Suzuki M, Tsutsui A, Kuroda M, Shibayama K, Suzuki S. Utilizing 
the Carba NP test as an indicator of expression level of carbapenemase genes in 
Enterobacteriaceae. J Microbiol Methods. 2017 Feb;133:35-39.  

 

（２）学会・シンポジウム等における口頭・ポスター発表 
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1. Evolution and dissemination of TMB-type metallo-β-lactamase、ポスター、Suzuki M, 
Matsui M, Hirayama R, Segawa T, Suzuki S, and Shibayama K、ECCMID 2016、2016
年 4 月、国外 

2. アシネトバクター属菌に拡散している巨大な薬剤耐性プラスミドの解析、口頭、鈴木 仁人、

松井 真理、鈴木 里和、瀬川 孝耶、矢原 耕史、鹿山 鎭男、菅井 基行、柴山 恵吾、第 45
回薬剤耐性菌研究会、2016 年 10 月、国内 

3. Acinetobacter baumannii の種内多数ゲノム比較による水平伝達に由来しカルバペネム耐性

に関連する細胞表面接着因子の遺伝子の発見、口頭、矢原 耕史、鈴木 仁人、柴山 恵吾、

第 45 回薬剤耐性菌研究会、2016 年 10 月、国内 
4. アシネトバクター属菌に拡散している TMB 型メタロ-β-ラクタマーゼ遺伝子の解析、口頭、

鈴木 仁人、松井 真理、鈴木 里和、瀬川 孝耶、矢原 耕史、鹿山 鎭男、菅井 基行、柴山 恵
吾、第 51 回緑膿菌感染症研究会、2017 年 2 月、国内 

5. POT法およびMLST法によるアシネトバクター属臨床分離株の遺伝子型解析、口頭、老沼 研
一、鈴木 仁人、佐藤 佳奈子、中家 清隆、滝沢 恵津子、仁木 誠、仁木 満美子、山田 康
一、柴山 恵吾、掛屋 弘、金子 幸弘、第 51 回緑膿菌感染症研究会、2017 年 2 月、国内 

6. 瀬川 孝耶、松井 真理、筒井 敦子、柴山 恵吾、鈴木 里和 Carba NP test を用いた

カルバペネマーゼ産生腸内細菌科細菌におけるカルバペネマーゼ遺 伝子発現量の推定、ポ

スター、第２８回日本臨床微生物学会総会・学術集会、2017 年 1 月 20 日〜22 日、長崎 
 

（３）「国民との科学・技術対話社会」に対する取り組み 
該当なし 

 
（４）特許出願 

該当なし 
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【16fk0108305j0203】 

平成 ２９年 ５月 ３１日 

 

平成２８年度医療研究開発推進事業費補助金 

（新興・再興感染症に対する革新的医薬品等開発推進研究事業）成果報告書 

 

 

I. 基本情報 

事  業  名 ： （日本語）新興・再興感染症に対する革新的医薬品等開発推進研究事業 

      （英 語）Research Program on Emerging and Re-emerging Infectious Diseases 

 

補助事業課題名：（日本語）薬剤耐性菌サーベイランスとゲノムデータの集約・解析に関する研究      

（英 語）Research on database integration of antimicrobial resistant  

                           bacterial surveillance and genome sequence 

 

補助事業担当者  （日本語）国立感染症研究所・薬剤耐性研究センター・室長 鈴木里和              

所属 役職 氏名： （英 語）Antimicrobial Resistance Research Center, National Institute of 

Infectious Diseases, Chief, Satowa Suzuki 

                             

実 施 期 間： 平成２８年４月１日 ～ 平成２９年３月３１日 

 

分担研究課題名： （日本語） 

  （英 語） 

補助事業分担者   （日本語） 

所属 役職 氏名： （英 語）  

 

II. 成果の概要（総括研究報告） 
補助事業代表者：病原体ゲノム解析研究センター・センター長 黒田誠 総括研究報告を参照。 
 

III. 成果の外部への発表 
（１）学会誌・雑誌等における論文一覧（国内誌 3 件、国際誌 3 件） 

1. Segawa T, Matsui M, Suzuki M, Tsutsui A, Kuroda M, Shibayama K, Suzuki S. Utilizing 
the Carba NP test as an indicator of expression level of carbapenemase genes in 
Enterobacteriaceae. J Microbiol Methods. 19;133:35-39, 2017 

2. Kawanishi M, Abo H, Ozawa M, Uchiyama M, Shirakawa T, Suzuki S, Shima A, Yamashita 
A, Sekizuka T, Kato K, Kuroda M, Koike R, Kijima M.Prevalence of colistin-resistance gene 
mcr-1 and absence of mcr-2 in Escherichia coli isolated from healthy food producing animals 
in Japan. Antimicrob Agents Chemother 61(1). 2017 

3. 板垣沙紀、田澤庸子、菊地勇治、古畑由紀江、堀内啓、柴山恵吾、鈴木里和.海外渡航歴の

ない患者から分離された OXA-48 型カルバペネマーゼ産生  Klebsiella pneumoniae. 日本臨

床微生物学雑誌 Vol.27 No.1 41-47. 2017 
4. Suzuki S, Ohnishi M, Kawanishi M, Akiba M, Kuroda M .Investigation of a plasmid genome 
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database for colistin-resistance gene mcr-1. Lancet Infect Dis.16(3):284-5. 2016   
5. 鈴木里和.耐性菌のアウトブレイクの発見・対策・終息宣言 単一プラスミドのアウトブレイク

に注意. 臨床と微生物 42 巻増刊 p609-614,2015 
6. 鈴木里和.薬剤耐性菌ゲノムデータベースの構築と活用に関する話題 獣医畜産新報 Vol.70 

No.3 p167-172, 2017  
 

（２）学会・シンポジウム等における口頭・ポスター発表 
1. Tracking the epidemic resistance gene in plasmid genome database GenEpid-J. Plasmid 

Biology 2016 ポスター 2016 年 9 月 Satowa Suzuki, Michiko Hayashi, Ayaka Shima, 
Mari Matsui, Kengo Kato, Akifumi Yamashita, Tsuyoshi Sekizuka, Keigo Shibayama  and  
Makoto Kuroda. 

2. 我が国におけるカルバペネム耐性腸内細菌科細菌の疫学. 第 65 回日本医学検査学会  口

演 2016 年 9 月 鈴木里和. 
3. 薬剤耐性菌ゲノムデータベースの構築と活用に関する話題.第 159 回日本獣医学会学術集会口

演 2016 年 9 月 鈴木里和 
4. 我が国におけるカルバペネム耐性腸内細菌科細菌の現状.第 64 回日本化学療法学会総会 口

演 2016 年 6 月 鈴木里和. 
5. 我が国における薬剤耐性菌の現状 第 90 回日本感染症学会総会。口演 2016 年 4 月 鈴木里

和. 
6. 我が国におけるヒト臨床株と家畜由来株の薬剤耐性率の比較. 第 90 回日本感染症学会総会 

口演 2016 年 4 月 鈴木里和、島綾香、柴山恵吾、川西路子、比企基高、小池良治 
7. Prevalence and characteristics of colistin-resistant Klebsiella pneumoniae isolated in Japan. 

89 回日本細菌学会総会 口演 2016 年 3 月 島 綾香，鈴木 里和，松井 真理，鈴木 仁人，柴

山 恵吾. 
8. 複雑化する薬剤耐性菌のタイピング解析. 第 89回日本細菌学会総会. 口演 2016年 3月 鈴

木里和. 
9. JVARM と厚生労働省院内感染対策サーベイランス（JANIS）事業の連携。平成 27 年度日本

獣医師会獣医学術学会年次大会 口演 2016 年 2 月 鈴木里和. 
10. アウトブレイク収束後の IMP-1 メタロ-β-ラクタマーゼ産生腸内細菌科細菌の検出状況.  第

27 回日本臨床微生物学会総会・学術総会 口演 2016 年 1 月  安部 朋子, 渡邉 真理, 堀内 
寿志, 松井 真理, 鈴木 里和, 柴山 恵吾. 

11. 国内分離アシネトバクター属菌のカルバペネム耐性機構に関する検討.  第 27 回日本臨床微生

物学会総会・学術総会 口演 2016 年 1 月 松井 真理, 鈴木 里和, 筒井 敦子, 鈴木 仁人 

柴山 恵吾 
12. 関西地区の医療機関より分離されたカルバペネム耐性腸内細菌科細菌のプラスミド解析.  第

27 回日本臨床微生物学会総会・学術総会 口演 2016 年 1 月 鈴木 里和, 松井 真理, 
柴山 恵吾, 黒田 誠, 関塚 剛史, 山下 明史, 大石 和徳 

13. 大阪市内医療機関におけるカルバペネム耐性腸内細菌科細菌(CRE)検出状況.  第 74 回日本

公衆衛生学会総会. 口演 2015年 11月 吉田 英樹, 廣川 秀徹, 中山 浩二, 奥町 彰礼, 津田 
侑子, 松本 健二, 吉村 高尚, 松井 真理, 鈴木 里和, 柴山 恵吾 

14. Investigating a Multispecies Nosocomial Outbreak of Carbapenemase-Producing 
Enterobacteriaceae by Tracing Carbapenemase-Encoding Plasmid.  55nd Interscience 
Conference on Antimicrobial Agents Chemotherapy, 口演 2015 年 9 月 S. Suzuki, T. Abe, 
M. Matsui, T. Sekizuka, A. Yamashita, M. Kuroda, K. Shibayama. 
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15. A large-scale nosocomial outbreak of Enterobacteriaceae carrying IMP-6 Metallo- -
lactamase gene on IncN plasmids.  55nd Interscience Conference on Antimicrobial Agents 
Chemotherapy, 口演 2015 年 9 月 M. Matsui, S. Suzuki T. Sekizuka, A. Yamashita, M. 
Kuroda, K. Shibayama. K. Oishi. 

16. Evaluation of Carba NP test for imipenem susceptible carbapenemase-producing 
Enterobacteriaceae. 55nd Interscience Conference on Antimicrobial Agents Chemotherapy,
ポスター 2015 年 9 月 T. Segawa, S. Suzuki, M. Matsui, M. Suzuki, A. Tsutsui, K. 
Shibayama. 

17. 医療現場を脅かす薬剤耐性菌はどこから来たのか—厚生労働省院内感染対策サーベイランス

（JANIS）と家畜抗菌薬モニタリング事業（JVARM）からみる我が国の薬剤耐性菌京 動

物用抗菌剤研究会第 42 回シンポジウム 口演 2015 年 4 月 鈴木里和. 
 

（３）「国民との科学・技術対話社会」に対する取り組み 
該当なし 

 

（４）特許出願 

該当なし 
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平成２８年度医療研究開発推進事業費補助金 

（新興・再興感染症に対する革新的医薬品等開発推進研究事業）成果報告書 

 

I. 基本情報 

事  業  名 ： （日本語）新興・再興感染症に対する革新的医薬品等開発推進研究事業 

      （英 語）Research Program on Emerging and Re-emerging infectious Diseases 

 

補助事業課題名： （日本語）薬剤耐性菌サーベイランスとゲノムデータの集約・解析に関する研究 

      （英 語）Research on database integration of antimicrobial resistant  

                           bacterial surveillance and genome sequence. 

 

補助事業担当者  （日本語）国立感染症研究所・細菌第一部長・大西 真 

所属 役職 氏名： （英 語）National Institute of Infectious Diseases・Director of Bacteriology 

I・Makoto Ohnishi 

      

実 施 期 間： 平成２８年４月１日 ～ 平成２９年３月３１日 

 

分担研究課題名： （日本語） 

  （英 語） 

     

補助事業分担者   （日本語） 

所属 役職 氏名： （英 語） 

 

II. 成果の概要 
 補助事業代表者：国立感染症研究所・病原体ゲノム解析研究センター・センター長・黒田誠 総括

研究報告を参照。 
 

III. 成果の外部への発表 
（１）学会誌・雑誌等における論文一覧（国内誌０件、国際誌０件） 

 

（２）学会・シンポジウム等における口頭・ポスター発表 
1. Genomic epidemiological analysis of Salmonella Paratyphi A isolated in Japan, ポスター, 

Morita M, Saitoh T, Lee K, Izumiya H, Ohnishi M, 第 89 回日本細菌学会総会，2016/3/23-
25，国内 

2. Microevolutionary process of genetic mutations in Salmonella enterica serovar Typhi 
against fluoroquinolones, ポスター, Matono T, Morita M, Izumiya H, Kaku M, Ohnishi M, 
27th European Congress of Clinical Microbiology and Infectious Diseases, 2017/4/22-25, 国
外 

（３）「国民との科学・技術対話社会」に対する取り組み 
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I. 基本情報 

事  業  名 ： （日本語）新興・再興感染症に対する革新的医薬品等開発推進研究事業 

      （英 語）Research Program on Emerging and Re-emerging Infectious Diseases 

 

研究開発課題名： （日本語）薬剤耐性菌サーベイランスとゲノムデータの集約・解析に関する研究 

      （英 語）Research on database integration of antimicrobial resistant  

                           bacterial surveillance and genome sequence 

 

研究開発担当者  （日本語）国立研究開発法人農業・食品産業技術総合研究機構 
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所属 役職 氏名： （英 語）National Agriculture and Food Research Organization, Unit Leader 

      

実 施 期 間： 平成２８年４月１日 ～ 平成２９年３月３１日 

 

II. 成果の概要（総括研究報告） 
研究開発代表者：国立感染症研究所 病原体ゲノム解析研究センター 黒田誠  
総括研究報告を参照。 
 

III. 成果の外部への発表 
（１）学会誌・雑誌等における論文一覧（国内誌  0 件、国際誌  5 件） 

1. Akiba M, Senba H, Otagiri H, Prabhasankar VP, Taniyasu S, Yamashita N, Lee K, 
Yamamoto T, Tsutsui T, Ian Joshua D, Balakrishna K, Bairy I, Iwata T, Kusumoto M, 
Kannan K, Guruge KS. Impact of wastewater from different sources on the prevalence of 
antimicrobial-resistant Escherichia coli in sewage treatment plants in South India. 
Ecotoxicol Environ Saf. 2015, 115, 203-8. 
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