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概 要
薬剤耐性研究センターでは国内外の実態調査や、耐性メ

カニズム研究、市場で流通している抗生物質の品質管理、

薬剤耐性対策に資する新技術開発、病院の感染症対策支

援、薬剤耐性に関してのシンクタンク機能が求められている。

センターは従来、第一室（抗生物質・分子疫学研究室）、第

二室（院内感染・統計研究室）、第三室（ワンヘルス研究室）、

第四室（疫学研究室）、第五室（市中感染症研究室）、第六

室（寄生虫・媒介動物研究室）、および第七室（ゲノム疫学研

究室）から構成されていたが、4 月 1 日に第八室が真菌研究

室として増設された。今年度には第一室、第二室に加え、第

三室、第五室に職員を配置することができた。第一室では細

菌学的な基礎、応用研究、行政検査業務、レファレンス業務、

及び関連する抗生物質製剤の品質管理業務、研究を行って

いる。第二室では厚生労働省結核感染症課が実施する厚生

労働省院内感染対策サーベイランス事業(JANIS 事業)の実

務を担当している。第三室では医療、食品、環境など幅広い

分野でワンヘルス（One Health）アプローチを通して薬剤耐性

病原体の総合的な調査研究を行う。第五室ではメチシリン耐

性黄色ブドウ球菌（MRSA）, バンコマイシン耐性腸球菌、ハ

ンセン病等抗酸菌感染症、その他急性呼吸器感染症などの

市中感染症に由来する薬剤耐性に関する調査研究を行う。

平成 30 年度は研究業務に関しては主として薬剤耐性菌の

解析、耐性菌検出方法、プラスミドの解析、アウトブレイク検

出法、JANIS 検査部門データを用いた研究、市中サーベイ

ランスデータの解析を行った。第一室では秋から感染症疫学

センターと協働で感染症発生動向調査の報告対象とされる

薬剤耐性菌感染症（特にカルバペネム耐性腸内細菌科細菌

感染症）について病原体サーベイランスデータと患者情報デ

ータを突合させ集積疑い事例について検討するリスクアセス

メントを開始した。また二室・三室・五室が中心となり JANIS

参加機関に呼びかけて病原体（第３世代セファロスポリン耐

性大腸菌、第３世代セファロスポリン耐性肺炎桿菌、カルバ

ペネム低感受性腸内細菌科細菌、カルバペネム低感受性ア

シ ネ ト バ ク タ ー 属 菌 、 黄 色 ブ ド ウ 球 菌 ） の 収 集 Japan 

Antimicrobial Resistant Bacterial Surveillance (JARBS)を開

始した。行政検査業務では保健所、地方衛生研究所と連携

して所掌する病原体の検査を実施し、また地方衛生研究所

担当者向けに研修を実施した。品質管理業務では抗生物質

製剤の国家検定、収去試験、日本薬局方抗生物質標準品

の製造や交付を行なった。設備としてはハンセン病研究セン

ター旧標本室（約 110 平米）を改修し、700L フリーザー20 台

が稼動できる電源、エアコンを整備し、薬剤耐性菌バンク棟

として利用する準備を整えた。

人事では平成 30 年 6 月 15 日に于連升が、11 月 1 日に平

林亜希が研究員として、12 月 2 日に久恒順三、鹿山鎭男が

主任研究官として着任した。また平成 30 年 9 月 30 日に筒

井敦子研究員が退職した。

業 績

調査・研究

Ⅰ．薬剤耐性菌に関する研究

1. 薬剤耐性菌に関する菌株・検体等の解析依頼の概要

医療機関や地方衛生研究所等から解析依頼を受けた、菌

株 76 株 （ 菌 種 内 訳 ： Acinetobacter baumannii 29 株 、

Acinetobacter sp. 1 株 、 Citrobacter sp. 1 株 、 Klebsiella

aerogenes 1 株、Enterobacter asburiae 1 株、Enterobacter 

cloacae 6 株 , Enterococcus faecium 24 株、Enterococcus

raffinosus 1 株、Escherichia coli 5 株、Klebsiella pneumoniae

2 株、Serratia marcescens 5 株）と DNA プラグ等の菌体 DNA 

168 株（菌種内訳：C. freundii 8 株、Citrobacter sp. 1 株、K. 

aerogenes 9 株、E. cloacae 46 株、Enterobacter sp. 2 株、E. 

coli 38 株、K. oxytoca 4 株、K. pneumoniae 47 株、Pantoea

spp. 2 株、Providencia rettgeri 1 株、Salmonella sp. 1 株、S. 

marcescens 9 株）について、耐性遺伝子検査、菌種同定及

びプラスミド解析を含む菌株タイピング解析を実施し、それら

の結果を依頼施設に報告した。なお、上記は行政検査として

依頼を受けたものも含む。[松井真理、鈴木里和、久恒順三、

甲斐久美子、鹿住裕子、菅井基行，（以下 病原体ゲノム解

析研究センター）関塚剛史、黒田誠]

2. 薬剤耐性菌のプラスミド解析とデータベース拡充

病原体ゲノム解析研究センターと共同で構築している薬

剤耐性菌ゲノムデータベース（GenEpid-J）の拡充を目的に、

418 株に由来するプラスミドゲノム DNA（775 サンプル）及び

全ゲノム DNA（418 サンプル）の配列解読及び解析を実施し、

GenEpid-J に加えた。これらの解読株のうち、行政検査や依

頼検査として地方衛生研究所等から送付された株に関して

は、プラスミド配列比較等を行い、疫学調査や感染対策に必

要な解析結果を依頼元に報告した。[松井真理、鈴木里和、
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甲斐久美子、鹿住祐子，（以下 病原体ゲノム解析研究セン

ター）関塚剛史、黒田誠]

3. カルバペネム耐性腸内細菌科細菌サーベイランス集

計・評価方法に関する研究

2017 年 3 月の通知に基づき開始されたカルバペネム耐性

腸内細菌科細菌（CRE）病原体サーベイランスデータを CRE

感染症患者報告データと統合解析し、CRE サーベイランス

集計・評価方法の検討を行った。CRE に占めるカルバペネ

マーゼ産生腸内細菌科細菌（CPE）の割合や CPE の菌種に

は地域差があることが明らかとなった。ただし、CRE 病原体サ

ーベイランスの実施状況には地域差があった。CPE の流行

状況の把握には継続的かつ全国的サーベイランスが必要と

考えられ、今後も情報還元や検査精度向上の取り組みをす

すめることとした。[川上千晶（感染症疫学センターFETP）、

松井真理、鈴木里和、菅井基行]

4. 台湾および日本で分離された IMP 型カルバペネマー

ゼ産生 Enterobacter 属の比較解析

E. cloacae complex におけるカルバペネマーゼは日本分

離株では IMP-1 が、台湾分離株では IMP-8 が主流である。

それぞれの IMP 型カルバペネマーゼ遺伝子を保有する E. 

cloacae complex の日本と台湾由来株の比較を行ったところ、

日本と台湾では E. cloacae complex の主要な菌種および ST

は異なっていた。また、blaIMP を保有する IncHI2 プラスミドが

共通していたため、、blaIMP の周辺構造とともに比較したとこ

ろ、異なるインテグロン構造に担われており、またプラスミドの

相同性も比較的低いことからそれぞれ独自に進化してきたも

のと推測された。[鈴木里和、松井真理，（以下、病原体ゲノ

ム解析研究センター）関塚剛史、黒田誠]

5. アシネトバクター属菌のカルバペネム耐性機構に関す

る研究

アシネトバクター属におけるカルバペネマーゼ遺伝子の伝

播様式を検討するため、獲得型カルバペネマーゼ遺伝子

（OXA-23 型、OXA-58 型、IMP 型）保有カルバペネム耐性

アシネトバクター属菌（菌種内訳：Acinetobacter baumannii, 

Acinetobacter pittii, Acinetobacter nosocomialis, 

Acinetobacter ursingii）計 42 株を対象に、S1-PFGE にて染

色体 DNA とプラスミド DNA を分離したのち、全塩基配列解

読を実施した。IMP 型カルバペネマーゼ遺伝子は、全ての

解析対象株においてプラスミド上に存在することが示唆され

たが、OXA-23 型カルバペネマーゼ遺伝子は一部の株を除

き解読したプラスミド DNA 上に検出されず、染色体上に存在

することが示唆された。詳細な比較解析を引き続き実施する

こととした。[松井真理、鈴木里和、甲斐久美子、鹿住祐子，

（以下 病原体ゲノム解析研究センター）関塚剛史、黒田誠]

6. 薬剤耐性菌研究における海外研究拠点と連携

大阪大学・感染症研 究国際展開戦 略プログ ラム (J-

GRID) タイ拠点、東京大学・J-GRID 中国拠点、長崎大学・

J-GRID ベトナム拠点、ベトナム・国立衛生疫学研究所

(NIHE)、 ベトナム・軍医病院、カンボジア・国立公衆衛生研

究所 (NIPH)、中国・華南農業大学、中国・広東省疾病預防

控制中心 (広東省 CDC) などと連携し、アジア諸国のヒト・

動物・環境から分離されたカルバペネム耐性もしくはコリスチ

ン耐性のグラム陰性細菌株のゲノム疫学解析と新規検査法

の開発を行った。[鈴木仁人、平林亜希、于連升、柴山恵吾、

菅井基行]

7. 多剤耐性菌に対する新規抗菌手法および抗菌化合物

の開発

公益財団法人微生物化学研究所との共同研究で、アミノ

グリコシド高度耐性グラム陰性菌株にも有効な新規アミノグリ

コシド誘導体の開発を行なった。JSR 株式会社との共同研究

で、多剤耐性 ESKAPE 病原細菌株にも有用な新規抗菌ポリ

マーの開発と新規抗菌素材への応用を行なった。フロムシー

ド株式会社および東北大学多元物質科学研究所との共同

研究で、抗生物質ペンテノマイシンの機能解析と新規誘導

体の開発を行なった。[鈴木仁人、成瀬秀則 (協力研究員)、

平林亜希、柴山恵吾]

8. 日本の下水における薬剤耐性菌サーベイランス調査

日本の下水処理場から採取した下水を用いたサーベイラ

ンス調査を行う。第一歩として、広島にある下水処理場から

下水を収集し、薬剤耐性菌選択分離培地により基質特異性

拡張型βラクタマーゼ（Extended spectrum β-lactamases ：

ESBLs）産生大腸菌、カルバペネム耐性菌、バンコマイシン

耐性菌の分離を実施した。ESBL 産生大腸菌のゲノム解析を

行った。[鹿山鎭男、于連升、川上小夜子、島川宏一、菅井

基行]

9. 市中薬剤耐性菌の研究

薬剤耐性菌ナショナル・サーベイランス（ JANIS, Japan 

Antimicrobial Resistant Bacterial Surveillance)において、「血

液由来黄色ブドウ球菌の病原性解析と臨床応用に関する研

究」の医療機関からの収集の準備および公式ガイドブックの

作成を遂行した。

国内の医療機関より解析依頼されたブドウ球菌および腸

球菌の遺伝子解析を実施して報告した。

AMED-CREST 慶應大 天谷班との共同研究において、ア

トピー性皮膚炎由来の黄色ブドウ球菌のゲノム解析を継続し
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て実施した。また、慶應大と JSR 株式会社と共同で特許申請

の手続きを行った。

[久恒順三、鹿山鎭男、于連升、川上小夜子、島川宏一、

菅井基行]

Ⅱ．院内感染に関する研究

1. 国内の臨床検体より分離される Bacillus spp.の分子

疫学解析

過去の国内の院内感染事例より分離された B. cereus
の解析により、重篤な院内感染事例と ST1420 との関連

が示唆された。2017 年から 2018 年度末にかけ、研究協

力医療機関 3 施設の臨床検体から分離されるすべての

Bacillus 属の解析を実施したところ Bacillus 属における

B. cereus は、2017 年は 2 施設の 182 株中 31 株(17%)であ

ったが、2018 年は 3 施設の 204 株中 14 株（7%）と減少

した。これらの医療機関では院内感染を疑わせる症例の

集積はなく、B. cereus については全ゲノム解析を実施し

たが、ST1420 に該当する株はなかった。[鈴木里和]

Ⅲ．抗生物質の品質管理に関する研究

日本薬局方抗生物質標準品の安定的供給体制を確立す

るため、異なる製造機関においても同等の品質の標準品

を製造できるよう、品質評価法の標準化手法の検討を行

った。抗生物質の力価制定に重要な影響がある水分含量

については、その品目別の特性を体系的に計測し解析す

る一方で、長期保存時における品質の安定性については、

NMR を用いた評価法の開発を実施した。微生物学的力価

測定法を用いる品目についてはより高精度の機器を導入

した阻止円径測定手法の日本薬局方収載に向けた基礎デ

ータを整備し、新規導入予定の機器では従来の機器に比

べ 1-2%程度低く力価が算定される傾向が明らかとなっ

た。[鈴木里和、松井真理、鈴木仁人、吉村由美子、近田俊

文]

Ⅳ．サーベイランスデータを用いた研究

1. WHO サーベイランス（GLASS）に準拠した検体別集計

プログラム開発

WHO の GLASS（ The Global Antimicrobial Resistance 

Surveillance System）は、入院・外来および患者年齢で層別

した主要な耐性菌の分離患者数の報告を各国に求めている。

JANIS データベースから各菌種の薬剤感受性に関するデー

タを GLASS に準拠し集計するプログラムの開発を、昨年度

に引き続き行った。特に、GLASS の求める、薬剤感受性未

測定回数を各菌種・薬剤の組み合わせごとに算出する機能

を 開発し た。このプログラムで集計し たデータを 初めて

GLASS に提出し、受理させることが出来た。このプログラムを

さらに改良し、同一患者から同一菌種が複数分離された場

合の重複処理を、GLASS に準拠し、検体ごとに該当菌種の

最初の株を選択して実施する機能も開発した。また、このプ

ログラムで 2011 年以降の年次集計を行い、その結果を国立

国際医療研究センターAMR 臨床リファレンスセンターに提

供することで、同センターの web サイト（ワンヘルスプラットフ

ォーム）にて耐性菌の分離状況のグラフを掲載、公開できる

よう環境整備を行った。[矢原耕史、柴山恵吾]

2. 市中耐性菌サーベイランスシステムの構築

JANIS 事業では医療機関をサーベイランス対象としている

ものの、市中の診療所のデータは対象となっていない。そこ

で、診療所等から細菌検査依頼を受けている衛生検査所の

データを収集、集計、解析するシステムの開発を、昨年度に

引き続き行った。民間会社 2 社からサンプルデータの提供を

受け、拡張 JANIS フォーマットへのデータ変換プログラムを

開発した。また黄色ブドウ球菌他 5 菌種を対象に全国・地域

別のアンチバイオグラムを作成する準備を進めた。[筒井敦

子、矢原耕史、島川宏一、柴山恵吾]

3. 社会における薬剤耐性菌の伝搬様式の解明

イミペネムに感性、メロペネムに耐性を示すことの多いカル

バペネマーゼ IMP-6 型耐性遺伝子をもつ腸内細菌科細菌

の広がりが問題となっている。JANIS に収集されたデータか

ら大腸菌と肺炎桿菌について、イミペネムに感性かつメロペ

ネムに耐性の株の割合を 2015-2017 年の各年で算出し、そ

の分離頻度を都道府県レベルで明らかにした。今後は都道

府県毎の JANIS 参加率や抗菌薬使用量等との関連を回帰

モデルで探る予定である。［平林亜希、矢原耕史、柴山恵吾、

菅井基行］

4. J-SIPHE と JANIS の連携ツール開発

厚生労働省委託事業 AMR 臨床リファレンスセンターが主

体となり、医療機関での AMR 対策に活用できるシステム J-

SIPHE (Japan Surveillance for Infection Prevention and 

Healthcare Epidemiology) が稼働、運用された。本システム

は全国の医療機関から医療関連感染の発生状況や主要な

細菌や薬剤耐性菌の発生状況などの情報を集約させ、活用

することを目的としている。参加医療機関は、JANIS の還元

情報を毎月 J-SIPHE に登録するが、利便性の向上のため J-

SIPHE 側のシンプルな操作で JANIS から対象 CSV を J-

SIPHE に登録できるプログラムを開発することを予定している。

平成 30 年度はそのための技術上の課題を整理した。［矢原

耕史、柴山恵吾］

5. 市中耐性菌サーベイランスデータの解析

薬剤耐性研究センター第５室・細菌第一部との連携により、

淋菌のゲノム解読に基づくサーベイランスデータの解析に、
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昨年度に引き続き取り組み、成果の論文および学会発表を

行った。さらに、日本から世界に拡散したと考えられているセ

ファロスポリン低感受性系統に注目し、日本で最初に分離さ

れた耐性株 3 株と、それと系統的に近い感受性株１株のゲノ

ムを解読し、そのゲノム・耐性遺伝子の起源と進化・拡散に

関する研究を進めた。[矢原耕史、平林亜希]

6. JANIS 検査部門データを活用したその他の研究

耐性菌の種内に占める割合の経時的変化（検査部門デ

ータのトレンド）に関する共同研究に貢献した（平成 29 年度

厚生労働行政推進調査事業費補助金（新興・再興感染症及

び予防接種政策推進研究事業）薬剤耐性（AMR）アクション

プランの実行に関する研究（H29-新興行政-指定-005 :研究

代表者 大曲貴夫））。[矢原耕史、柴山恵吾]

レファレンス業務

Ⅰ．薬剤耐性菌関係

1. 薬剤耐性菌解析のための陽性コントロール DNA 及び

標準作業手順書の提供

地方衛生研究所等における薬剤耐性菌検査体制構築支

援のため、各種β-ラクタマーゼ遺伝子、バンコマイシン耐性

遺伝子の PCR 解析のための陽性コントロール DNA、陽性コ

ントロール菌株及び試験手順書の分与を行った。[松井真理、

甲斐久美子、鹿住祐子、鈴木里和]

サーベイランス業務

Ⅰ．感染症発生動向調査病原体サーベイランス

1. カルバペネム耐性腸内細菌科細菌病原体サーベイラ

ンス

感染症サーベイランスシステム（NESID）の病原体検出情

報システムを通じて報告されたカルバペネム耐性腸内細菌

科細菌の試験検査結果について、報告データを集計し、結

果を病原微生物検出情報（IASR）で公開した。また、患者情

報システムを取り扱う感染症疫学センターと毎週電話会議を

行い、両サーベイランスデータのリスク評価及び活用方法の

検討を行った。2018 年 10 月 30 日～2019 年 3 月 31 日の

19 回の会議で、95 事例のリスク評価を行い、うち 55 例（58%）

はリスク評価後に自治体に対応を確認した。[松井真理、鈴

木里和、菅井基行、（以下 感染症疫学センター）山岸拓也、

島田智恵、（以下 感染症疫学センターFETP）川上千晶、柿

本健作]

Ⅱ．院内感染対策関係

厚生労働省院内感染対策サーベイランス（JANIS）事業は、

新規参加医療機関が増加し続けており、平成 31 年 1 月時

点で参加医療機関数は 2261 施設となった。検査部門の主

要菌の抗菌薬感受性について従来は入院検体のみであっ

たが 2017 年度分から外来検体の集計、公開を開始した。ま

た、JANIS 運営会議の審議結果に従い、呼吸器検体および

尿検体での分離数割合の追加、S. aureus 全体のアンチバイ

オグラムの追加を行い、集計株数が 30 以下のアンチバイオ

グラムは公開情報で非表示に、「主要菌」から S. marcescens

を削除し、Enterobacteriaceae を追加、MRSA の判定基準に

CFX を追加、キノロン耐性判定基準から GFLX を削除、第三

世代セファロスポリン耐性大腸菌及び肺炎桿菌の判定基準

に CTRX を追加するよう改修を行った。検査部門公開情報

については、2017 年年報の小冊子に都道府県別のページ

を増やし刷新した。一方で、年間 1700 件を超える医療機関

からの問い合わせに対応した。また、JANIS のデータ提出・

活用のための説明会を東京と大阪で計 2 回開催し、併せて

外部講師により講演会を行った。また、ST 合剤について、医

療機関からの報告パターンを精査した上で、トリメトプリムの

MIC 値のみ、スルファメトキサゾールの MIC 値のみの報告で

も、JANIS サーバー内で合算値に変換してデータベースに

取り込むよう改修を行った。また、「薬剤耐性（AMR）対策ア

クションプラン 2016-2020 の成果指標と JANIS データのみか

た」に関するニュースレターを作成した。薬剤耐性ワンヘルス

動向調査年次報告書 2018 では、JANIS 検査部門 2017 年

年報のデータを提供した。[筒井敦子、平林亜希、矢原耕史、

川上小夜子、大木留美、藤村詠美、安齋栄子、瀧世志江、

菅井基行、柴山恵吾]

Ⅲ．厚生労働省院内感染対策サーベイランス（JANIS）の海

外展開

WHO は薬剤耐性菌対策を重要視し各国にサーベイラン

スの強化を求めているが、アジア地域の多くの国では国レベ

ルの薬剤耐性菌（AMR）サーベイランスが実施できていない。

JANIS の海外展開は、厚生労働省の薬剤耐性(AMR)対策

アクションプランが柱の一つとして掲げる「国際協力」に関し、

これらの国の AMR サーベイランスを支援し、海外の AMR に

関するデータベースを構築することが目的である。平成 30 年

度は、タイの 74 病院、モンゴルの国立第一病院、国立小児

病院、ベトナムの Military hospital の WHONET 出力データ

を基に入院、外来検体の還元情報の四半期報、六か月報、

年報を作成した。還元情報の作成にあたり、各国の担当者か

らのフィードバックに基づき WHONET 及び JANIS 変換機能

の改修や機能追加を WHONET 開発者と連携し行った。また

参加医療機関サイト、管理者サイトのマニュアルを作成した。

7 月にはベトナムの Military hospital を訪問し MOU を締結

した。また国立衛生疫学研究所、USCDC ハノイ事務所を訪

問し JANIS システムについての説明を行った。10 月にはモ

ンゴルの厚生労働省、国立医科大学、国立第一病院、国立
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小児病院を訪問し JANIS 導入について協議を行った。 さら

に、AMR Control 誌へ寄稿”Japan Nosocomial Infections 

Surveillance (JANIS) from a national antimicrobial resistance 

(AMR) surveillance system to an international collaboration”

を行った。[筒井敦子、平林亜希、矢原耕史、柴山恵吾、菅

井基行]

Ⅳ．薬剤耐性研究センター耐性菌ナショナル・サー

ベイランス（JARBS）

薬剤耐性研究センターにおいて、日本全国を対象とした

薬剤耐性菌ナショナル・サーベイランス（Japan Antimicrobial 

Resistant Bacterial Surveillance: JARBS）を開始する準備を

進めた。このサーベイランスは「グラム陰性桿菌の薬剤耐性と

病原性に関する研究（JARBS-GNR）」および「血液由来ブド

ウ球菌の病原性解析と臨床応用に関する研究（JARBS-SA）」

で構成される。まず、薬剤耐性研究センター内で具体的な流

れや必要物品を確認した。次に、医療機関に研究協力を依

頼するために、研究内容を説明した依頼書を作成した。[鹿

山鎭男、久恒順三、鈴木仁人、于連升、平林亜希、梶原俊

毅、川上小夜子、島川宏一、笹田万友美、鹿住祐子、若井

智世、菅井基行]

品質管理に関する業務

Ⅰ．抗生物質の品質管理

1. 日本薬局方抗生物質標準品について、以下のロット更

新を行った。

ロット更新（4 品目）：ホスホマイシンフェネチルアンモニウム

標準品、セフテラムピボキシルメシチレンスルホン酸塩標準

品、セフィキシム標準品、セフメノキシム塩酸塩標準品 [鈴

木里和、松井真理、鈴木仁人、吉村由美子、近田俊文]

2. 後発医薬品品質確保対策事業関連

平成 30 年度後発医薬品品質確保対策事業に基づく抗生

物質の収去試験製剤担当室業務を実施した。試験は真菌

部において実施された。試験品目：アジスロマイシン水和物

錠 21 ロット、アジスロマイシン水和物細粒 7 ロット、アジスロマ

イシン水和物カプセル 4 ロット、注射用セフトリアキソンナトリ

ウム 18 ロット、クリンダマイシンリン酸エステル注射液 14 ロット

[鈴木里和、松井真理、鈴木仁人、吉村由美子、近田俊文]

3. 日本薬局方抗生物質標準品業務移管

日本薬局方抗生物質標準品のうち、アンピシリン標準品、

アジスロマイシン標準品、メロペネム標準品、セファゾリン標

準品、セフメタゾール標準品、フラジオマイシン硫酸塩標準

品の 6 品目について、一般財団法人医薬品医療機器レギュ

ラトリーサイエンス財団が頒布をする事となったため、品質管

理試験法等の技術移転を行い保有在庫の売払手続きを完

了させた。[鈴木里和、松井真理、鈴木仁人、吉村由美子、

近田俊文]

国際協力関係業務

Ⅰ．抗生物質国際標準品制定のための共同研究

エリスロマイシン第 3 次国際標準品制定のための国際共

同研究に参加し、Bioassay 法で力価定量試験を実施した。

[鈴木里和、松井真理、鈴木仁人、吉村由美子、近田俊文]

Ⅱ．技術研修

日本臨床衛生検査技師会からの依頼を受け、2019 年 1 月

29 日、カンボジアの臨床検査技師 Thay kosal 氏, Srey viso

氏, Chung panha 氏, Ket vanseng 氏, Ket vansith 氏を受け入

れて PCR 法、薬剤耐性菌の表現型の確認方法などに関す

る研修を実施した。 [鹿山鎭男、于連升、川上小夜子、島川

宏一、菅井基行]

研修業務

Ⅰ．薬剤耐性菌に関する研修

地方衛生研究等の薬剤耐性菌検査担当者を対象に、薬

剤耐性菌の検査に関する座学及び実習を行った。9 月 11 日

～13 日の基本コースには 31 名、9 月 13 日～14 日の実践コ

ースには 21 名、9 月 19 日～20 日のタイピングコース I（講師

として感染症疫学センター参加）には 15 名、9 月 20 日～21

日のタイピングコース II（講師として病原体ゲノム解析研究セ

ンター参加）には 11 名が参加した。[松井真理、鈴木里和、

鈴木仁人、甲斐久美子、鹿住祐子、菅井基行、（以下 感染

症疫学センター）島田智恵、（以下 感染症疫学センター

FETP）加賀優子、川上千晶、上月愛瑠、竹田飛鳥、（以下

病原体ゲノム研究センター）関塚剛史]

その他

Ⅰ．感染症等についての対応

1. 薬剤耐性菌等についての対応：薬剤耐性菌の検査診

断等に関する相談窓口として taiseikin@nih.go.jp（メーリング

リスト）を運用し、医療機関や地方衛生研究所等からの質問、

相談、解析依頼に対応した。[鈴木里和、松井真理、甲斐久

美子、鹿住裕子]
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鈴木仁人 多剤耐性グラム陰性菌に有効な抗菌ポリマーの

開発. 第 47 回薬剤耐性菌研究会、長野、2018 年 11 月
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野、2018 年 11 月
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菌科細菌の菌型およびプラスミドの解析. 第 30 回日本臨床
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の検討. 第 30 回日本臨床微生物学会総会・学術集会、東

京、2019 年 2 月
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