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下痢便から薬剤耐性の伝播の仕組みを探る？！ 

 

 

【本研究のポイント】 

⚫ 広島大学が申請した「下痢症原因細菌の完全ゲノム配列を用いた可動性遺伝因子 

との関連解析～ヒト腸内における薬剤耐性伝播ポテンシャル～」の研究が、国立研

究開発法人日本医療研究開発機構（AMED）による令和 2 年度新興・再興感染症研

究基盤創生事業（海外拠点活用研究領域）に採択されました。 

⚫ 本事業では、岡山大学インド感染症共同研究センター（インド・コルカタ市）の 

協力を得て、下痢便から分離される複数の細菌種の遺伝子情報を用いて、細菌間で

の遺伝子の伝播がどのようにして起こっているのかを明らかにすることを目的とし

ています。 

⚫ 本研究の推進により、将来的には薬剤耐性遺伝子の伝播を抑制することで、薬剤 

耐性菌の蔓延を防ぐことが可能となります



 

この研究は、比較的狭い地域で同じ時期に複数の細菌による下痢症患者が存在しな

いとうまく進めることができません。インドでは下痢症患者も多く、NICED にはこ

のような患者がいるため、インド拠点の協力が不可欠です。これらの研究を進めるこ

とで、インドにおける薬剤耐性の蔓延阻止に有益であるだけでなく、日本を含めた世

界中の国々における薬剤耐性の問題を解決に導くことができると考えています。 

 

 

 

【採択課題名】 

令和 2 年度新興・再興感染症研究基盤創生事業（海外拠点活用研究領域） 

「下痢症原因細菌の完全ゲノム配列を用いた可動性遺伝因子との関連解析～ヒト腸

内における薬剤耐性伝播ポテンシャル～」 

（研究代表者：黒田照夫） 

 

 

 
 

図 ヒト腸内における細菌間の遺伝子伝播の模式図 

下痢症患者由来の細菌（コレラ菌、下痢原性大腸菌、シゲラ属細菌、カンピロバク

ター属細菌）において、次世代シーケンサーを駆使して完全ゲノム配列決定を行い、

可動性遺伝因子の系統、構造解析を行う。それらの可動性遺伝因子の異種細菌間や腸

内常在菌（主として非病原性大腸菌）との間での遺伝子伝播について関連（ネットワ

ーク）解析を行うことで遺伝子伝播がどのように起こっているのかを解明する。  
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【用語解説】 

※２ 可動性遺伝因子 

細菌間を比較的自由に移動することができる遺伝因子。代表的なものとしてプラ

スミド（図中には模式的に円で示している）やトランスポゾンが挙げられる。これ

らには薬剤耐性に関係する遺伝子を含む場合も多く、臨床現場における薬剤耐性の

獲得にはこれら可動性遺伝因子が関わっていることも多い。 
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