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当院における2001年度分離されたメチシリン耐性黄色ブドウ球菌の
分子疫学的解析と薬剤感受性

千田俊雄1）・岡村　登1）・米山志津1）・大澤佳代2）・馬場千恵美1）

沢辺悦子1,3）・古畑紀子3）・遠井初子3）・武部　功3）・角田千能3）

西堀眞弘3）・奈良信雄3）・三宅修司4）・吉澤靖之4）

1）東京医科歯科大学大学院保健衛生学研究科　生体防御検査学分野
2）神戸大学医学部保健学科　検査技術科学専攻
3）東京医科歯科大学医学部附属病院　検査部
4）東京医科歯科大学医学部附属病院　呼吸器内科

（平成14年10月１日受付，平成15年３月３日受理）

2001年1月から6月の間に東京医科歯科大学医学部附属病院の臨床検査材料から分離された

メチシリン耐性黄色ブドウ球菌（MRSA）185株を用いて，パルスフィールドゲル電気泳動

（PFGE）によるゲノムDNA型別，薬剤感受性試験およびPCR法による毒素性ショック症候

群毒素（TSST-1）遺伝子の保有の有無を調べ，病院内での交差感染・定着がどのような状況

であるかを検討した。PFGE解析の結果，PFGEパターンは79種類あり，さらに類似度80％

以上でａ～p型の16のDNA型に分類された。DNA型ではi型が最も多く77株（42％）あった。

薬剤感受性試験の結果，vancomycin およびrifampin に耐性の菌株はなかったが，arbekacin

耐性株が３株検出された。病原遺伝子の一つであるTSST-1遺伝子の保有率は分離株の89%で

あった。PFGEパターンではNo.6（ i型）が26株（14.1%）と最も高頻度に検出され，しかも

特定の病棟に集中していたことから，その患者の入院期間・排菌期間などの調査をした結果，

医療スタッフあるいは医療器具を介した交差感染または定着の可能性が示唆された。本研究で

行った患者の入院期間などの情報を含めたPFGEによる分子疫学的調査は，医療スタッフに交

差感染の事実を認識させ，臨床的MRSAアウトブレイクを回避させる一つの効果的な手段で

あると考えられた。
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メチシリン耐性黄色ブドウ球菌（MRSA）は，本

邦では1980年代に急速に全国の病院に蔓延化し，現

在に至っても院内感染の重要な起炎菌として関心が向

けられている１～3）。本菌は化膿性皮膚疾患，中耳炎，

副鼻腔炎，肺炎，尿路感染，腸炎，骨髄炎，敗血症な

どの様々な疾患を引き起こす。また外毒素である

toxic shock syndrome toxin-1（TSST-1）を産生する

株は毒素性ショック症候群の原因となる4,5）。本菌は

術後患者，免疫不全者，高齢者，未熟児などから高頻

度に検出され，その多くが高度多剤耐性で有効な薬剤

が少なく難治性の重症感染症を引き起こすことがあ

る。そのため病院での本菌に対する院内感染防止対策

が重要になっている。

我々は，これまで東京医科歯科大学医学部附属病院

の院内感染対策委員会から特定病棟または特定期間に

おけるMRSAによるアウトブレイクの可能性の調査

依頼を受け，パルスフィールドゲル電気泳動（PFGE）

による分子疫学調査を行ってきた。

今回，我々はこのような調査依頼がなかった2001

年1月から6月の期間で臨床検査材料から分離された

MRSAの全株についてPFGEによるゲノムDNA型

別，寒天平板希釈法による薬剤感受性試験および本菌
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の病原遺伝子の一つである毒素性ショック症候群毒素

（TSST-1）遺伝子の有無を調べ，当院でのMRSAに

よる交差感染の実態や状況について検討した。

II. 材料と方法
1. 使用菌株

2001年１月から６月までの期間に東京医科歯科大

学医学部附属病院の各種臨床検査材料から分離された

185株のMRSAを用いた。分離株の内訳は外来由来が

40株（患者40名），入院由来が145株（患者135名）で

あり，臨床検査材料別では喀痰（46株），咽頭（15株），

鼻汁（７株），尿（19株），便（30株），血液（６株），皮

膚膿（21株），開放・閉鎖膿（11株），腹部ドレーン

（５株），耳漏（６株），その他（19株）であった。一人

の患者からは１株を原則とした。但し，同一患者の異

なる検査材料から分離された場合は，PFGEパターン

が異なれば別の株とした。MRSAの判定は2%NaCl加

Mueller-Hinton寒天平板による薬剤感受性試験で

oxacillinの最小発育阻止濃度（MIC）が４µ/ml以上

とした。

2. PFGE法

石本らの方法に従って行った6）。2mlのTrypticase

soy broth（BD）で，35℃，18時間培養した菌液を

集菌した後，1 . 6%低融点アガロース（InCe r t

Agarose）（BMA）と混和し，プラグモールド内でゲ

ル化した。これをlysostaphin（100µ/ml）（和光純薬）

とproteinase K（1mg/ml）（和光純薬）で処理し，さ

らにpheylmethylsulfonyl fluoride （和光純薬）で洗

浄後，制限酵素Sma I（TaKaRa）でDNAを消化した。

このゲルブロックを1%pulsed field certified agarose

（Bio-Rad）のwellに埋め込み，0.5 x Tris-borate-

EDTA buffer中，14℃の定温で電気泳動を行った。

泳動はCHEF-DRⅡ装置（Bio-Rad）でパルスタイム

５～40秒，電圧６Volts/cm，24時間の条件で行った。

泳動終了後，エチジウムブロマイド染色し，紫外線照

射して写真撮影した。DNAサイズマーカーはCHEF

DNAサイズスタンダードLambda ladder（Bio-Rad）

を用いた。解析は PFGE のバンドパターンから

Molecular Analist® Software Fingerprinting Version

1.6（Bio-Rad）を用い，菌株間の類似度はDiceの計算

方法（2×同一のバンド数×100/両者の株のバンド総

数），クラスタリングは UPGMA 法を選択して

dendrogramを作成後，類似度80%（PFGEパターン

の解釈評価基準のclosely relatedに相当）7,8）以上の

クラスター内のPFGEパターンを同一のDNA型とし

てグループ化する型別を行った。

3. 薬剤感受性試験

ampicillin（ABPC：明治製菓），oxacillin（MPIPC：

第一製薬），cepha loth in（CET：塩野義製薬），

vancomycin（VCM：塩野義製薬），gentamicin

（GM：シェリング・プラウ），arbekacin（ABK：明治

製菓），tetracycline（TC：日本ワイスレダリー），

erythromycin（EM：塩野義製薬），chloramphenicol

（CP：三共），ofloxacin（OFLX：第一製薬），rifampin

（RFP：第一製薬）の計11薬剤を使用した。MRSA菌

株の薬剤感受性は米国臨床検査標準委員会（NCCLS）

法に準じ9），寒天平板希釈法により最小発育阻止濃度

（MIC）を測定した。被験菌株を35℃で一夜培養後，

107 CFU/mlに調整した菌液の5μlを抗菌薬の最終濃

度（512～0.125µ/ml）を含んだMueller-Hinton寒天

平板培地（Difco）に，ミクロプランターで接種し，

35℃，24時間培養後，MICを測定した。精度管理用

標準菌株としてEscherichia coli ATCC 25922および

Staphylococcus aureus ATCC 25923を用いた。各薬剤

の耐性のbreakpointはNCCLSの基準を用いた9）。

4. TSST-1遺伝子の検出

PCR法によりTSST-1遺伝子の検出を行った10,11）。５

mlのBrain heart infusion broth（Difco）で35℃，18時

間培養後，菌液を集菌した。さらに lysostaphin

（Sigma）処理後，フェノール法でDNAを抽出・精製し

た。精製DNA 1μlをPCR反応液（組成：ｄNTP 200

μM, 10× buffer 5μl，MgCl2 2mM, Primer-1 [5'-

ACC CCT GTT CCC TTA TCA TC-3']10） 2pmol,

Primer-2 [ 5'-TTT TCA GTA TTT GTA ACG CC-3' ] 10）

2pmol, Taq DNA polymerase（Promega）2.5U，超

純水で計50μlに調整）に混和しサーマルサイクラー

（PC-800）（アステック）で増幅した。PCR条件はinitial

denaturation 94℃ 5分，35cycles（denaturation 94℃ 2

分，annealing 57℃ 2分，extension 72℃ 1分），final

extension 72℃ 7分で行った。PCR産物はアガロース

ゲル（１%）電気泳動を行いエチジウムブロマイド染

色後，紫外線照射して写真撮影した。陽性コントロー

ルとしてS. aureus FRI 1169株および587株を用いた。

また DNAサイズマーカーは 100bp DNA Ladder

（Promega）を用いた。

IIII. 結　果
1. MRSAの分離頻度および感染症の有無

2001年度前半に本学医学部附属病院の臨床検査材

料より分離されたS. aureusの総株数のうち，MRSA

の割合は入院では56.9%，外来では20.4%であり（表1），

これは過去4年間ほぼ同程度で推移した。また今回の

9
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研究に用いた185株のMRSAは175名の患者から分離

された。175名の患者のうち感染症状を呈していたの

は42名であったが，起炎菌がMRSAであるかどうか

決定できない症例も多く含まれていた。残りの133名

の患者はMRSAの定着あるいは汚染と判定された。

2. PFGEパターンおよびDNA型別

185株のPFGEパターンはNo.1～79の79種類あり，

これをさらに類似度80％以上でグループ化しａ～ｐ

型の16のDNA型に分類された（図１）。PFGEパタ

ーンで多いのはi型に属したNo.6が26株（14.1%）で，

次にg型に属したNo.8が22株（11.9%）であった。ま

た79種類のPFGEパターンのうち，No.41～79の39

種類のPFGEパターン（44株）は前年度までに検出

されなかった新しいパターンであった。これら新しい

パターンが属するDNA型はh, jおよび o型を除いた

すべての型にあり，特にa型の大部分とｂ～f型，k, l,

m, nおよびp型のすべてが新しいPFGEパターンであ

った（図１）。最も多い DNA 型はｉ型の 77 株

（41.6％），次にｇ型の51株（27.6％），ｈ型の20株

（10.8％）の順であった（表２）。

病棟別のDNA型別およびPFGEパターンの分布を

みると，ｉ型およびｇ型はほとんどの病棟で検出され

た。特に病棟Eではｉ型が70％（14株）であり，こ

のうちの11株は全く同じPFGEパターン（No.6）を

示した。病棟Lではｇ型が100%（７株）を占め，６

株は全く同じPFGEパターン（No.8）を示した。病棟

F ではｉ型が 80 ％（４株）を占めたが（表２），

PFGEパターンは異なっていた。一方，外来患者由来

株では全く同一のPFGEパターンはほとんど認められ

なかった。それらのPFGEパターンの約半数は外来由

来株だけに検出されたが，残りの半分のPFGEパター

ンは外来だけでなく病棟由来株でも検出された（図

１）。DNA型ではｉ型およびｇ型の頻度がそれぞれ

表1　2001年1月から6月までの臨床検査材料別の 
　　 MRSA分離頻度 
検体 

呼吸器a） 
尿 
便 
血液 
その他b） 
合計 

161/315（51.1）c） 
28/44（63.6） 
55/66（84.6） 
12/15（80） 
97/149（65.1） 
335/589（56.9） 

25/172（14.5） 
15/27（55.6） 
1/1（100） 
1/1（100） 
27/138（19.6） 
69/339（20.4） 

入院 外来 

a）喀痰，咽頭，鼻汁等 
b）膿，　出液，耳漏，腹部ドレーン，腹水，膣分泌物，眼脂等 
c）MRSA株数/S. aureus株数（％） 

類似度 60 70 80 90 100（％） 
バンドパターン パターンNo.（株数）型 病棟 外来 

a

b
c

d

e
f

g

h

i

j
k
l
m
n
o
p

43（  2） 
53（  1） 
67（  1） 
41（  4） 
66（  1） 
65（  1） 
76（  1） 
68（  1） 
64（  1） 
74（  1） 
70（  1） 
77（  1） 
49（  1） 
57（  1） 
61（  1） 
62（  1） 
79（  1） 
44（  1） 
69（  1） 
63（  1） 
54（  1） 
73（  2） 
3（  1） 
35（  3） 
32（  3） 
30（  1） 
9（  3） 
18（  1） 
42（  2） 
6（  1） 
10（  3） 
11（  5） 
8（22） 
55（  1） 
23（  2） 
45（  1） 
46（  1） 
60（  1） 
36（  2） 
40（  1） 
39（  2） 
15（  1） 
38（  3） 
24（  1） 
26（  2） 
25（  8） 
12（  1） 
22（  1） 
31（  1） 
33（  1） 
27（  1） 
21（  2） 
37（  6） 
47（  1） 
50（  1） 
6（26） 
16（12） 
4（  2） 
14（  1） 
20（  1） 
34（  7） 
7（  3） 
17（  1） 
1（  2） 
48（  1） 
2（  3） 
13（  1） 
51（  1） 
19（  1） 
52（  1） 
58（  1） 
29（  1） 
56（  1） 
78（  1） 
59（  1） 
75（  1） 
71（  1） 
28（  2） 
72（  2） 

 

図1 MRSA（185株）のPFGEパターンおよびそのdendrogram
No.はPFGEパターンNo.を示し，検出された菌株数は（ ）内に示した。類似度80％以上で型別した。
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表2　外来・入院病棟別のDNA型別分布 
DNA
型別 
 a 

b 

c 
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e 

f 

g 
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p 

計 

2 

 

 

1 

1 

2 

10 

6 

15 

 

1 

1 

 

 

 

1 

40

11 

1 

4 

7 

1 

3 

51 

20 

77 

1 

1 

1 

2 

1 

2 

2 

185

 

1 

 

 

 

 

2 

 

8 

 

 

 

 

 

 

 

12

1 

 

1 

 

 

 

2 

 

4 

 

 

 

 

 

 

 

8

2 

 

 

1 

 

 

5 

 

4 

 

 

 

 

 

 

 

12

1 

 

 

 

 

 

1 

 

1 

 

 

 

 

 

 

 

3

 

 

 

 

 

 

4 

2 

14 

 

 

 

 

 

 

 

20

 

 

1 

 

 

 

 

 

4 

 

 

 

 

 

 

 

5

 

 

 

 

 

 

2 

1 

1 

 

 

 

 

 

 

 

4

 

 

 

1 

 

 

1 

2 

3 

 

 

 

 

 

 

 

7

 

 

 

 

 

 

2 

 

2 

 

 

 

 

 

 

 

4

 

 

 

 

 

1 

 

1 

1 

1 

 

 

 

 

 

 

4

1 

 

1 

4 

 

 

3 

5 

9 

 

 

 

2 

 

1 

 

26

 

 

 

 

 

 

7 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

7

3 

 

 

 

 

 

3 

 

5 

 

 

 

 

1 

1 

 

13

1 

 

1 

 

 

 

6 

 

4 

 

 

 

 

 

 

 

12

 

 

 

 

 

 

 

 

1 

 

 

 

 

 

 

 

1

 

 

 

 

 

 

3 

3 

1 

 

 

 

 

 

 

 

7

5.9 

0.5 

2.2 

3.8 

0.5 

1.6 

28 

11 

42 
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a）数字はMRSA菌株数 

A　 B　 C　 D　 E　 F　 G　 H　 I　  J　 K　 L　 M　 N　 O　 ICU
入院病棟 

外来　計　　％ 

a） 

37.5%, 25%と比較的高かった。

3. 薬剤感受性

11薬剤のMRSA（185株）に対するMIC50，MIC90，

MICの範囲，耐性率を表３に示す。また各薬剤の年

次別耐性率を表4に示す。185株のすべては2剤から8

剤に耐性で，病棟，外来共にほぼ同じ傾向を示した。

6薬剤に耐性を示したのは94株（50.8％），７薬剤に

耐性を示したのは48株（25.9％）であり，両者を合

わせると142株（76.8％）であった。また8薬剤耐性

も10株（5.4％）に認められた。CET，EM，OFLX

およびTCは約90％が耐性であった。CPに耐性を示

したのは10株（5.4%）あった。ABKには３株（1.6%）

で軽度耐性（MIC; 16μg/ml）を示した。この3株の

ABK耐性株は8薬剤に耐性で，同一の薬剤耐性パタ

ーンを示したが，DNA型は３株とも異なり（l,m,n

型）,TSST-1の有無および病棟も異なっていた。一方，

VCMとRFPにはすべて感性を示した。

4. TSST-１遺伝子の検出

MRSA185株中164株（88.6%）がTSST-1遺伝子を

保有していた。

5. 各病棟，特に，病棟Ｅにおける同一PFGEパタ

ーンの分離推移

病棟EではPFGEパターンNo.6（ｉ型）のMRSA

が9名の患者から分離された。９名の患者の入院期間，

MRSAの排菌期間（MRSAの検査依頼がありMRSA

陽性となった期間）について図３に示す。患者1は喀

痰および血液，患者２は喀痰，膿および便，患者３お

よび8は便，患者4は喀痰，便および皮膚膿，患者5

および9は喀痰，患者6および7は腹部ドレーンから

MRSAが検出された。PFGE解析した株のほとんどは

排菌期間の初期分離株であった。図2に示すレーン2，

5，6，15および16は3月から4月にかけて病棟Eから

検出されたPFGEパターンNo.6の株である。患者は9

症例とも高齢者（平均73歳）で入院期間は１～5ヶ月

（平均3ヶ月）の長期入院であった。患者1，2および

5は臨床的にMRSA感染症（肺炎）と診断されたが，

全例治療によって軽快治癒した。残りの6名の患者は

MRSA が分離されたが，臨床的に治療経過から

MRSAは起炎菌ではないと判断された。患者9名から

分離された11株中10株は6薬剤に耐性で，しかも同

一の薬剤耐性パターンを示しTSST-1遺伝子もすべて

保有していた。今回，症例の検討を行わなかったが，

この他にも幾つかの病棟でa型，h型，i型あるいはg

型に属した2～6株が全く同一のPFGEパターンおよ

び薬剤耐性パターンを示し，加えてTSST-1遺伝子の

有無も同じであった。

IIIIII.. 考　察
MRSAの感染様式には患者自身の保菌状態からの

内因感染，患者間あるいは医療従事者を介した感染，

医療器具などの院内環境あるいは外部から持ち込まれ

ることによる感染などが考えられる。今回の研究で当

院外来におけるS. aureus中のMRSAの分離頻度およ

びそのDNA型別のｉ型とｇ型の検出頻度が比較的高
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表3　MRSA185株の薬剤感受性 

薬剤 
MIC（µ/ml） 

MPIPC 
ABPC 
CET 
VCM 
GM 
ABK 
TC 
EM 
CP 
OFLX 
RFP

4～512 
8～512 

0 .25～128 
0 .5～2 

 ≦0.125～512 
≦0.125～16  

0 .5～512 
0 .25～512＜ 

4～128 
0 .5～512＜ 

≦0.125

256 
32 
64 
1 
0.5 
0.5 
128 

512＜ 
8 
16 

≦0.125

512 
256 
128 
2 

128 
2 

256 
512＜ 
16 
128 

≦0.125

100 
100 
91.3 
0 

36.1 
1.6 
88 
97.3 
5.5 
94 
0

Range MIC50 MIC90
耐性率（％） 

かった。この理由としては，当院に入院歴のある患者

の外来受診ケースあるいは他病院から当院へ受診に来

るケースが多いためではないかと考えられた。また全

く同一のPFGEパターンを示した病棟および外来由来

株は，この期間に限ってみるとほとんどは外来で検出

される以前に病棟で検出されていたことから，当院に

入院したことのある患者が外来を受診したケースでは

ないかと推測された。一方，病棟をみると，特に病棟

Eでは９名の患者から検出された株がPFGEパター

ン，薬剤耐性パターンおよびTSST-1遺伝子の有無が

一致し，さらに９名の患者の入院期間およびMRSA

の排菌期間も重なりあっていたことから，同一由来株

と考えられるMRSAによる同一病棟内での医療スタ

ッフあるいは医療器具を介した交差感染・定着の可能

性が示唆された。この他にも幾つかの病棟で，異なる

患者から比較的短い期間に分離された数株が全く同一

のPFGEパターン，薬剤耐性パターンおよびTSST-1

遺伝子を示している場合がみられ，数種類の異なる株

の散発的な交差感染あるいは定着による院内感染が起

きていた可能性が示唆された。また多種類のDNA型

が検出されていた病棟Kの場合は，個々の患者が異

なるDNA型のMRSAを保菌していた可能性が考えら

れたが，病棟に出入りする人々により持ち込まれた可

能性も否定できない。薬剤感受性では，過去4年間，

MRSAの臨床分離株のすべてがABKに感性であった

が（表４），本研究で用いた分離株でABKに耐性を

示す株が少数ではあるが検出されたことから，今後当

院で増加することも予測されるため注視していく必要

がある。またVCMに低感受性MRSAが国内および諸

外国でも報告され12），VCM耐性の株も米国ではじめ

て分離されたことから13），当院においてもABKと共

に耐性菌の出現に注意していかなければならない。そ

の他の薬剤に関しては５年間の耐性の推移では大きな

変動は認められなかったが（表４），耐性菌の出現を

防ぐためにもより適切な薬剤を選択していくことが望

まれる。一方，MRSAのTSST-1陽性率が1980年代

では５%以下であったのが，1990年代には80％以上

と大きく変化したとの報告があり12），当院でも同様

にMRSAのTSST-1陽性率が88.6％と非常に高かっ

た。新生児・未熟児にTSST-1産生MRSAが感染する

と重症化しやすい14）など，MRSAの病原性が高まっ

ていると考えられた。

今回，臨床的にMRSAによるアウトブレイクが認

められなかった半年間において病院内における

485
388

291

194

97.0
48.5

1   2   3  4  5   6  7  8   9 10 1112 13 14 15 16 17 18 19 M

kb

表4　MRSA分離株の薬剤耐性率の年次推移 

薬剤 
年度 

MPIPC 
ABPC 
CET 
VCM 
GM 
ABK 
TC 
EM 
CP 
OFLX 
RFP

  100a） 
100 
100 
0 

33.9 
0 
89 
100 
2.8 
99.1 
0

100 
100 
88.9 
0 

18.3 
0 
77 
94.4 
4.8 
89.7 
0

100 
100 
77.1 
0 

24.3 
0 
63 
97.1 
0 

77.1 
1.4

100 
100 
94.6 
0 

45.5 
0 

88.3 
98.5 
12.7 
95.6 
1 
 

100 
100 
91.3 
0 

36.1 
1.6 
88 
97.3 
5.5 
94 
0

1997 1998 1999 2000 2001

a）数字は百分率（％） 

図2 制限酵素Sma I 消化によるMRSAのPFGE泳動
パターンの1事例

レーン1,PFGEパターンNo.58（i型）; レーン2，5，6，11，14，

15，16および17, PFGEパターンNo.6（i型）; レーン3および8,

PFGEパターンNo.9（g型）; レーン4, PFGEパターンNo.8（g

型）; レーン7, PFGEパターンNo.63（g型）;  レーン10, PFGEパ

ターンNo.26（ｈ型）; レーン12, PFGEパターンNo.35（g型）;

レーン18, PFGEパターンNo.10（g型）; レーン19, PFGEパター

ンNo.21（i型）; レーンM, lambda ladder ; レーン9および13,型

別不能のため解析から除外した。括弧内はDNA型を示す。
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MRSAの交差感染・定着がどのような状況にあるか

を把握するために，臨床検査材料から分離された185

株のMRSAについて，PFGEによる分子疫学的解析

と共に同一のPFGEパターンが最も多く検出された病

棟Eにおける患者の入院期間，排菌期間，感染症の有

無などの調査を行った。病棟EではPFGEパターン

No.6を示すMRSAが分離された患者は9名であった

が，その中でMRSA感染症と判定されたのは3名で

あった。このことから臨床的MRSA感染症がみられ

た背景には広くMRSAの伝播・定着が生じていた可

能性が示唆された。我々は以前に当院におけるMRSA

分離株の分子疫学的調査を行い，MRSAの特定の株

が特定の病棟に集中していたことを報告した6）。この

報告をもとに院内感染対策が強化され，特定のDNA

型の優勢株を減らすことができた15）。今回は新たな

病棟で特定のPFGEパターンを示す株による伝播・定

着・感染の可能性が示唆され，本実験データを院内感

染対策委員会に提出して医療スタッフに注意を促し，

院内感染対策として手洗い，スタンダードプリコーシ

ョンおよびMRSA患者の処置を最後に施行する等の

注意の再徹底を行った結果，病棟Eではその後の半年

間で臨床検査材料から分離されたMRSA株のうち

PFGEパターンNo.6を示す株の割合が前半年の55％

（11/20株）から15.8％（3/19株）に減少した（デー

タ未発表）。また2001年10月以降12月まで病棟Eで

はPFGEパターンNo.6株は全く分離されず，加えて

他の特定PFGEパターン株の集中もなかった（データ

未発表）。

本研究で行ったPFGEによる分子疫学的解析は，

MRSAの株数が多いとコスト，労力，結果を得るま

での時間がかかるという問題もあるが，臨床的アウト

ブレイクがみられる前段階で伝播・定着・感染の事実

を示すことで，医療スタッフにMRSAの交差感染の

危険性を認識させたことは大変意義あることであっ

た。結果として院内アウトブレイクの防止につながる

ことが期待される。
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［本論文の要旨は第13回日本微生物学会総会（東

京：2002年１月25日）にて発表した］
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The 185 strains of mechicillin-resistant Staphylococcus aureus（MRSA）isolated in the Tokyo Medical
and Dental University Teaching Hospital from January to June in 2001 were examined for Sma I
macrorestriction patterns of gemomic DNA  by pulsed-field gel electrophoresis（PFGE）method,
antimicrobial susceptibility by the agar dilution method and detection of toxic shock syndrome toxin

（TSST-1）gene by the PCR method. Among 185 strains of MRSA, 79 PFGE patterns were detected,
These PFGE patterns were classified into 16（types a to p）DNA types by the Dice similarity index
of  more than 80 %. The type i was the most common type（42%, 77 strains out of all MRSA strains）.
All of the isolates were sensitive to vancomycin and rifampin. Although we had never experienced
arbekacin resistance before, 3 arbekacin-resistant strains were isolated for the first time in this
hospital. TSST-1 gene was detected in 89% of the isolates. As for the spread of these strains over the
hospital words, 26 strains with a particular PFGE pattern were distributed in the particular wards.
Examination of these wards on patients’period of admission and excretion of MRSA suggested that
cross-infection or colonization had occurred in these wards. Our results suggested that molecular
epidemiological analysis of the MRSA combined with patients’clinical information was one of the
effective means for warning the hospital staff of the possible cross-infection and keeping the patients
from the outbreak of MRSA infection. 


