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熊本県におけるβ―ラクタム系薬耐性腸内細菌目細菌（β―lactam antibiotics-resistant Enterobacterales；

BLARE）の腸管内保菌状況を把握するため，2015 年4 月～2020 年3 月間に当所に搬入された糞便

1,434 検体から菌分離を試みたところ，340 検体（23.7%）から354 株のBLARE が分離された。この

うち343 株（96.9%）は大腸菌であり，ESBL 産生大腸菌が305 株（86.2%）を占めた。さらに，その

中の133 株（43.6%）は世界的な拡散が報告されているパンデミック・クローン群の大腸菌O25b-ST131 

と判定されたことから，このクローン群の拡大が熊本県における薬剤耐性菌腸管内保菌率増加の一因で

あることが示唆された。 

なお，分離されたESBL 産生菌はすべてCTX-M 型遺伝子保有株であり，CTX-M-9 group が210 株 

（67.7%），CTX-M-1 group が80 株（25.8%），およびCTX-M1 とCTX-M-9 の両group 保有株が13 株

（4.2%）などであった。 

また，分離株を検査対象施設の大まかな種類別に集計したところ，乳幼児施設での分離率が35% を

超え，複数の施設でESBL 産生大腸菌の水平伝播が確認されたことから，乳幼児施設はBLARE のリザ

ーバーの一つである可能性が高いと思われた。 
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Sapovirus (SaV) infections are a public health problem because they cause acute gastroenteritis in humans of all 

ages, both sporadically and as outbreaks. However, only a limited amount of SaV sequence information, especially 

whole-genome sequences for all the SaV genotypes, is publicly available. Therefore, in this study, we determined 

the full/near-full-length genomic sequences of 138 SaVs from the 2001 to 2015 seasons in 13 prefectures across 

Japan. The genogroup GI was predominant (67%, n = 92), followed by genogroups GII (18%, n = 25), GIV (9%, n 

= 12), and GV (6%, n = 9). Within the GI genogroup, four different genotypes were identified: GI.1 (n = 44), GI.2 

(n = 40), GI.3 (n = 7), and GI.5 (n = 1). We then compared these Japanese SaV sequences with 3,119 publicly 
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available human SaV sequences collected from 49 countries over the last 46 years. The results indicated that GI.1, 

and GI.2 have been the predominant genotypes in Japan, as well as in other countries, over at least four decades. 

The 138 newly determined Japanese SaV sequences together with the currently available SaV sequences, could 

facilitate a better understanding of the evolutionary patterns of SaV genotypes. 
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 In 2021, an outbreak of food poisoning caused by Clostridium botulinum type C occurred in Kumamoto, Japan. 

Analysis of the isolated strain revealed that it possessed the bont/C gene and was slightly different from the reference 

bont/C gene. The risk for human infection with this new toxin type may be low. 
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本研究では，施工業者への指導履歴にパレート分析を適用することで，立入の優先度を設定する手

法を検討した。立入記録の指導項目を飛散リスクの高さで4段階に分類し，分類ごとにリスク係数を設

定した。このリスク係数を施工業者別に集計したところ，集計値は施工業者間で30倍以上の違いが見

られる結果となった。パレート分析の結果に基づき，施工業者をリスクの集計値が高い順にA～Cの3

ランクに分類したところ，全体の約15％を占めるAランクの施工業者による飛散リスクが，飛散リスク

全体の約50％を占めると推定された。以上のことから，これらの施工業者は，優先的な立入検査対象

とすることが望ましいと考えられた。 
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