
   
香川県環境保健研究センター所報 第 22 号(2023) 

- 83 - 
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要  旨 
 2022 年 1 月から 12 月の間に香川県内の医療機関より当センターに搬入されたカルバペネム耐性菌 20

株について、PCR法による遺伝子解析を行い、カルバペネマーゼ遺伝子はシークエンス解析及び全ゲノム

解析によりvariant、MLST、plasmid replicon typeを検索した。20株のうち届出のあったものが19株、

依頼によるものが1株であった。菌種は、Enterobacter cloacae complex 8株、Klebsiella aerogenes

 6株、Escherichia coli 4株、Morganella morganii 1株、Acinetobacter baumanii 1株であった。検

出遺伝子はカルバペネマーゼ遺伝子であるIMP型 3株が検出された。A. baumanii の OXA-51-likeのプ

ロモーター配列ISAba1は検出されなかった。 ESBL遺伝子は、CTX-M-1型 1株、CTX-M-2型 1株、CTX-

M-9型 2株が検出された。シークエンス解析の結果、IMP型 3株は、blaIMP-1 と判明した。今後も継続し

て、カルバペネマーゼ遺伝子の保有状況を監視していく必要がある。 

 

キーワード：カルバペネム耐性腸内細菌科細菌 薬剤耐性アシネトバクター  

 

Ⅰ はじめに 

感染症法5類全数把握の薬剤耐性菌感染症には、カルバ

ペネム耐性腸内細菌科細菌感染症、薬剤耐性アシネトバ

クター感染症、バンコマイシン耐性黄色ブドウ球菌感染

症、バンコマイシン耐性腸球菌感染症がある。地域にお

ける薬剤耐性菌の蔓延などの流行状況を把握するために、

地方衛生研究所で当該耐性菌に係る詳細な解析の実施等

に努めるよう通知1)2)が出されている。当センターでは、

2015年よりカルバペネマーゼ遺伝子の解析を開始した。 

今回、2022年に当センターで検出された薬剤耐性遺伝

子の状況を報告する。 

 

Ⅱ 方法 
１ 供試菌株 
2022 年1月から12月の間に当センターに搬入された

カルバペネム耐性菌20 株を対象とした。20 株のうち届

出のあったものが19株、保健所に相談があったものが1

株であった。 

２ 菌種同定 

普通寒天培地（島津ダイアグノスティクス株式会社）

に純培養後、腸内細菌科細菌は、Api 20E（シスメックス・

ビオメリュー株式会社）を用いた。 

３ 薬剤耐性検査 

（１）阻害剤を用いた β-ラクタマーゼ産生性の確認お

よびカルバペネマーゼ産生性の確認 

ディスク法は、3-アミノフェニルボロン酸 3)、メルカ

プト酢酸ナトリウムディスク 4)、クラブラン酸含有ディ

スク 5)による阻害試験、CarbaNP test 6)又は、mCIM 7)を

行った。 

（２）PCR法によるβ-ラクタマーゼ遺伝子検出 

カルバペネマーゼ遺伝子：IMP 型、VIM-2 型、NDM 型、

KPC型、GES型、OXA-48-like。 

ESBL β-ラクタマーゼ遺伝子：TEM型、SHV型、CTX-M

-1 group、CTX-M-2 group、CTX-M-8 group、CTX-M-9 gr

oup。 

プラスミド性AmpC β-ラクタマーゼ遺伝子：MOX型、

CIT型、DHA 型、ACC 型、EBC 型、FOX型について検索し

た 8)。 

Acinetobacter 属は、上記に加えOXA 型 β-ラクタマ

ーゼ：OXA-58-like、OXA-23-like、OXA-40/24-like、

OXA-51-like及びプロモーター配列ISAba1について検索

した9)。 

（３）シークエンス解析 

IMP 型遺伝子が検出された菌株を対象に、河原ら 10)の

方法により、BigDye Terminator v3.1（ThermoFisher S

CIENTIFIC）を使用し、SeqStudio Genetic Anaylzer （T

hermoFisher SCIENTIFIC）を用いて解析を行い、NCBI B

lastでvariantを検索した。 
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（４）全ゲノム解析 

 カルバペネマーゼ遺伝子が検出された菌株を対象に、

Illumina DNA prep (M) tagmentation（Illumina）を用

い試料調整を行った後、iSeq 100 system（Illumina）に

て解析を行った。 

検出データはCenter for Genomic Epidemiologyサイト

11)のResFinder 4.1で薬剤耐性遺伝子を、MLST 2.0でM

LSTを、PlasmidFinder 2.1でプラスミドreplicon typ

eを検索した。 

 

Ⅲ 結果 

菌種別薬剤耐性遺伝子検出状況を表１に示す。 
菌種は、Enterobacter cloacae complex 8株、Klebs

iella aerogenes 6株、Escherichia coli 4株、Morgan

ella morganii 1株、Acinetobacter baumanii 1株であ

った。 

ディスクによる阻害試験結果は、IMP型はメルカプト

酢酸ナトリウムディスクによる阻害がみられた。 

Carba NP test又はmCIMの結果は、IMP型は陽性であ

ったが、カルバペネマーゼ遺伝子非検出株は陰性であ

った。 

カルバペネマーゼ遺伝子はIMP型3株(E. cloacae

 complex 3株)であった。A. baumanii 1株は、染色体

上に保有するOXA-51-likeは検出されたが、OXA-51-li

keのプロモーター配列ISAba1は検出されなかった。 

  ESBL遺伝子は、TEM型1株(A. baumanii)、CTX-M-1

型 1株(E. coli)、CTX-M-2型 1株(K. aerogenes)、C

TX-M-9型 2 株(E. coli)が検出された。カルバペネマ

ーゼ遺伝子の検出割合は15.0％（3株）であった。 

IMP 型カルバペネマーゼ遺伝子 3 株の塩基配列を解

析した結果、blaIMP-1 (GenBank Accession No. S71932)

にコードされる配列とアミノ酸配列が一致した。 

IMP型が検出されたE. cloacae complex 3株の全ゲ

ノム解析結果を表2に示す。 

E. cloacae complexのうち1株は、Enterobacter h

ormaecheiで、残り2株はE. cloacaeであった。MLST

は、ST:78、ST:66、ST:252 とそれぞれ異なり、県内に

同一由来の株が広がっている可能性は無かった。 

 

Ⅳ 考察 

Enterobacter 属(K. aerogenes を含む)が全体の 7

0％を占め、K. aerogenes はすべてカルバペネマーゼ

非産生株であり、これまでの傾向と同様であった。 

Carba NP test、mCIMのスクリーニング検査とPCR法に

よるカルバペネマーゼ産生遺伝子検出との結果は一致し

た。 

2015年以降、当センターに搬入されたblaIMP-1保有の菌

株は、E. cloacae complex が11株（57.9%）、K. 

pneumoniae が4株（21.1%）、E. coli が3株（15.9%）、A. 

baumanii が1株（5.3%）で、E. cloacae complexの割合

が最も多かった。 

カルバペネマーゼ遺伝子の検出割合は15.0％（3株）で、

2018年8.0％、2019年10.5％、2020年14.3％、2021年30.

0%と年々増加傾向にあったが、2022年はやや減少した。

COVID-19の影響で人流が減少したことも一因と考えられ

た。 

 

Ⅴ 結論 

カルバペネマーゼ遺伝子の検出割合がここ数年増加傾

向にあり、今後も継続して、医療機関へ情報を還元する

とともにカルバペネマーゼ遺伝子保有株の検出状況を監

視していく必要がある。 
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表１ 菌種別薬剤耐性遺伝子検出状況 

 
 

表２ 全ゲノム解析結果 

 
 

カルバペネマーゼ遺伝子 OXA 型 β-ラクタマーゼ遺伝子

IMP-1 OXA-51-like ISAba1 TEM型 CTX-M-1型 CTX-M-2型 CTX-M-9型

Enterobacter cloacae  complex 3 5 8

Klebsiella aerogenes 1 5 6

Escherichia coli 1 2 1 4

Morganella morganii 1 1

Acinetobacter baumannii 1  - 1 1

菌種名 不検出 株数
ESBL β-ラクタマーゼ遺伝子

検体No. 菌名 MLST Inc Type 薬剤耐性遺伝子

2022c12 Enterobacter hormaechei ST: 78 Col(pHAD28):1, IncHI2:1, IncHI2A:1
aac(6')-IIc, blaACT-24, blaIMP-1, fosA,
qacEdelta1, qnrB6, sul1, tet(B)

2022c16 Enterobacter cloacae ST: 66
Col(pHAD28):1, IncHI2:1, IncHI2A:1,
IncHI2A:1

aac(6')-Ib-cr, aac(6')-IIc, aadA16, ARR-3,
blaACT-45, blaIMP-1, dfrA27, fosA,
qacEdelta1, qnrB6, sul1, tet(A), tet(B)

2022c19 Enterobacter cloacae ST: 252
IncFIB(K):1, IncHI2A:1, IncHI2:1,
pKPC-CAV1321:1, repE(pEh60-
7):1, IncFII(pECLA):1

aac(6')-Iic, blaACT-3, blaIMP-1, fosA, sul1, qnrE4,
qnrB6, tet(B)


