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薬剤耐性肺炎マイコプラズマの分子疫学

鈴木 裕 1）・阿部修一 2）

1）山形県立中央病院検査部
2）山形県立中央病院感染症内科

（令和 2年 5月 20日受付）

肺炎マイコプラズマ（Mycoplasma pneumoniae）は，小児・若年者の気道感染症の重要な起因菌であり，
また発熱や長引く咳を主症状とするマイコプラズマ肺炎の起因菌である。M. pneumoniae 感染症は 2011年
から 2012年にかけて大流行したが，治療の第一選択薬であるマクロライド系抗菌薬（以下，マクロライド）
に耐性を示すマクロライド耐性M. pneumoniae が流行の主流を占めたため問題視された。分子疫学解析に
より，P1遺伝子 1型で，特にmultiple-locus variable-number tandem-repeat analysis（MLVA）型が 4-5-7-
2型，multi-locus sequence typing（MLST）型が ST3または ST19のM. pneumoniae のマクロライド耐性
率が高いことが示されている。一方で，近年流行の主流を成すM. pneumoniae の P1遺伝子の遷移現象が起
きており，1型菌に代わってマクロライド耐性率の低い 2型菌が増加しているため，全体としてM. pneumo-
niae のマクロライド耐性率は低下傾向にある。今後は P1遺伝子 2型菌のマクロライド耐性化の動向を監視
していくとともに，医療機関はマクロライド耐性M. pneumoniae を迅速に診断するため遺伝子検査の導入
を推進し，次の流行に備える必要がある。
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1．はじめに
肺炎マイコプラズマ（Mycoplasma pneumoniae；M. pneu-

moniae）は，小児や若年者における上・下気道感染症の重
要な起因菌であり，また発熱や長引く咳を主症状とするマイ
コプラズマ肺炎の起因菌である１）２）。M. pneumoniae 感染症
は，全市中肺炎（community-acquired pneumonia；CAP）
の 20%３），小児の CAPの 30%を占めるとされる４）５）。我が国
では 2011年から 2012年にかけてM. pneumoniae 感染症が
大流行したが，治療の第一選択薬であるマクロライド系抗菌
薬（以下，マクロライド）に耐性を示すマクロライド耐性
M. pneumoniae が流行の主流を占めたことから問題視され
た６）。
感染症の疫学を理解するうえで，病原微生物の分子疫学解
析は重要な手段となる。近年， M. pneumoniae においても
種々の分子疫学解析法が確立され，遺伝子型とマクロライド
耐性の関係が盛んに研究されている。本稿では，M. pneumo-
niae の分子疫学とマクロライド耐性について，山形県衛生
研究所で得られた研究成果を交えて概説するとともに，臨床
現場で用いられるマクロライド耐性M. pneumoniae の検出
法について紹介する。さらに，マクロライド耐性M. pneumo-
niae 感染症の治療についても触れる。

2．M. pneumoniae の特徴
M. pneumoniae はモリキューテス綱，マイコプラズマ目，

マイコプラズマ科，マイコプラズマ属に属する，人工培地で
自己増殖を示す最小の微生物の 1つである。長径 1～2 μm，
短径 0.1～0.2 μmのフィラメント状の小さな細菌であり，ゲ
ノムサイズも約 81.6万塩基対と小さい（大腸菌の 1/6程度）。
また，細胞壁を欠くという特徴があり，グラム染色に難染性
である１）。

M. pneumoniae は菌体先端の細胞付着器官に密集する P1
タンパクを介して気管支線毛上皮に接着することによりヒト
に感染する。この P1タンパクはM. pneumoniae の滑走運
動において中心的役割を果たすとともに，感染宿主の免疫応
答における主な標的抗原でもある２）。M. pneumoniae 感染症
の病態は，接着したM. pneumoniae が産生する毒素および
細胞傷害性因子と感染宿主の自然免疫による過度の炎症反応
との相互作用によって引き起こされると考えられている１）７）。

M. pneumoniae は臨床検体からの分離培養が可能である
ものの，発育にステロールを要求する性質から動物血清を添
加した特殊な培地（PPLO培地等）が必要なこと８），世代時
間が 6時間と長いため培養に長時間（1～3週間）を要する
こと２）から，M. pneumoniae 感染症の診断法としての分離培
養の有用性は高くない。しかし，後述するM. pneumoniae
の分子疫学解析や薬剤耐性の解析には臨床分離株の確保が極
めて重要である。参考までに，山形県衛生研究所で実施して
いるM. pneumoniae 分離培養の概要を Fig. 1に示す。分離
培養の詳細は成書等８）９）を参照されたい。
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Fig.　1.　Culture method of M. pneumoniae in Yamagata Prefectural Institute of Public Health
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Fig.　2.　 Weekly patient number per sentinel sites of M. pneumoniae from 2000 to 2019 in Japan reported by The National Epidemiologi-
cal Surveillance of Infectious Diseases
The graph was presented according to the data provided in reference 11. 
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3．M. pneumoniae 感染症の発生動向
我が国のM. pneumoniae 感染症の発生動向は，国の感染

症発生動向調査事業におけるマイコプラズマ肺炎（感染症法
の五類感染症，定点把握疾患）の発生動向調査によって把握
されている。感染症発生動向調査は 1981年 4月から開始さ
れ，1999年 3月まではマイコプラズマ肺炎を含む異型肺炎
として調査が行われていたが，異型肺炎の多くをマイコプラ

ズマ肺炎が占めていたことから，実質的にはマイコプラズマ
肺炎の動向を反映するものであった１０）。マイコプラズマ肺炎
は 1980年代には 4年に 1度の周期的な流行が観察されてお
り，流行年がオリンピック開催年に一致していたことからオ
リンピック肺炎と呼ばれることもあったが，1990年代に入
ると流行の周期性は目立たなくなった１０）。1999年 4月からは
検査診断に基づくマイコプラズマ肺炎の発生動向調査が開始



肺炎マイコプラズマの疫学 119

日本臨床微生物学会雑誌 Vol. 30 No. 3 2020. 3

Fig.　3.　Annual transition of P1 type of M. pneumoniae isolated from 2004 to 2016 in Yamagata, Japan
The gray and black bar show the ratio of P1 type 1 strain and P1 type 2 strain including type 2 variants, respectively. The figure was 
presented by modifying reference 19 and adding unpublished data. 
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Table　1.　MICs of macrolides against M. pneumoniae with or without macrolide resistance-associated mutation

M. pneunoniae strain
MIC range (mg/mL) 

Erythro-
mycin

Clarithro-
mycin

Azithro-
mycin

Rokitamy-
cin

Telithro-
mycin

Josamy-
cin

Mideca-
mycin

Minocy-
cline

Levo-
floxacin

Tosu-
floxacin

Strains with macrolide resistance-associated mutation
A2063G  (n＝96) 32-＞64 32-＞64 16-＞64 0.156-＞64 16-＞64 0.0625-

＞64
2-＞64 0.0625-1 0.5-1 ND

A2063T  (n＝8) 64-256 128-256 16-64 1-2 ND ND ND 0.125-0.5 ND 0.125-0.1
A2063C  (n＝1) ＞256 128 16 4 ND ND ND 0.5 ND 0.5
A2064G  (n＝7) 64-＞64 16-＞64 16-64 8-＞16 1-＞16 64-＞64 ＞64 0.0313-1 0.5-1 ND
A2064C  (n＝1) 256 64 1 16 ND ND ND 0.125 ND 0.25
C2617A  (n＝1) 1 0.5 0.0313 0.0313 0.0625 0.0625 ND 1 1 ND
C2617G  (n＝4) 1-2 0.25-0.5 0.00781-

0.0156
0.0156-
0.0313

ND ND ND 0.125-0.5 ND 0.25-0.5

Strains without macrolide resistance-associated mutation
 (n＝423) 0.00195-

0.0313
0.00049-
0.0313

0.00012-
0.00195

0.0039-
0.0313

0.00024-
0.0039

0.0156-
0.0625

0.0625-
0.25

0.0313-2 0.125-1 ND

ND, not determined.
MICs of strains with A2063G, A2064G, and C2617A mutations and strains without macrolide resistance-associated mutation were adapt-
ed from previous study (reference 21).
MICs of strains with A2063T, A2063C, A2064C, and C2617G mutations were determined in our study (reference 22).

され，マイコプラズマ抗体検出をはじめ，loop-mediated iso-
thermal amplification（LAMP）法等によるマイコプラズマ
核酸同定検査（2011年保険収載），イムノクロマト法による
マイコプラズマ抗原定性検査（2013年保険収載）により診
断されたマイコプラズマ肺炎症例が計上されている。Fig. 2
に 2000年から 2019年までのマイコプラズマ肺炎発生動向の
推移を示す１１）。マイコプラズマ肺炎流行の周期性は 2000年
以降も明らかではなかったが，近年では 2011年から 2012年
にかけてと 2016年に大きな流行を認め，流行の周期性が戻

りつつあるようにも見える。

4．M. pneumoniae のマクロライド耐性
M. pneumoniae 感染症の治療においては，本菌の細胞壁

を欠くという特徴により β―ラクタム系抗菌薬は無効である
ため，クラリスロマイシン，アジスロマイシン，およびロキ
タマイシン等のマクロライドが第一選択薬とされる１２）～１４）。し
かし，2000年以降マクロライドに対する耐性を獲得したM.
pneumoniae がアジア各国を中心に増加した１２）１３）１５）。我が国
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Table　2.　 Correspondence of profiles of three different molecular 
epidemiological methods of M. pneumoniae; P1 typing, 
MLST, and MLVA

P1 type ST MLVA type Reference
Type 1 1 4-5-7-2 33

3 4-5-7-2 33
5 4-5-7-2 33
9 4-5-7-2 33
11 4-5-7-2 33
12 4-5-7-2 33
13 ND 39
17 ND 39, 41
18 ND 39
19 ND 39
20 ND 39
21 ND 39
22 ND 39
29 ND 39
30 ND 39
ND 4-5-7-3 19

Type 2 2 3-5-6-2 33
 (including type 2 variants) 3-6-6-2

4 3-6-6-2 33
6 3-6-6-2 33
7 3-6-6-2 33
8 3-6-6-2 33
10 3-6-6-2 33
11 3-6-6-2 33
14 ND 39, 41
15 ND 39, 41
16 ND 39
31 ND 41

ND, not determined.

では，マクロライド耐性M. pneumoniae は 2001年に初め
て検出され１６），以降の耐性菌検出率は 2003年に 5.0%，2006
年に 30.6%，2009年に 59.1%，2011年に 89.5%と年々増加し
たことが報告されている６）。

M. pneumoniae のマクロライド耐性は，マクロライドの
主要な作用部位である 23S rRNAドメイン V領域をコード
する遺伝子の点変異（マクロライド耐性遺伝子変異）により
付与される。具体的には，マクロライドがドメイン Vに結
合する上で重要な 2063位，2064位のアデニンの点変異によ
りマクロライドが結合できなくなり，マクロライドに高度耐
性化する１７）。また，23S rRNAの二次構造上 2063位，2064
位に近接する 2617位のシトシンはドメイン Vのループ構造
の維持に重要であり，この部位の点変異によりマクロライド
が外れやすくなることでマクロライドに不完全に耐性化する
と考えられている１７）。我が国で分離されるM. pneumoniae
のマクロライド耐性遺伝子変異は A2063G変異が最も多く，
次いで A2063Tが多い１８）～２０）。マクロライド耐性遺伝子変異
を有するM. pneumoniae に対するマクロライド，ならびに
第 2選択薬であるフルオロキノロン系およびテトラサイクリ
ン系抗菌薬１４）のMICを Table 1に示す２１）２２）。23S rRNA 2063
位または 2064位に変異を有するM. pneumoniae は総じて，

変異を有しない株と比べて高度にマクロライドに対して耐性
である。なお，M. pneumoniae のマクロライド耐性は厳密
にはMIC測定により決定されるべきだが，M. pneumoniae
はリボゾームのオペロンを 1組しか持たないという特徴があ
るため，マクロライド耐性遺伝子変異の保有とマクロライド
耐性の表現型が非常によく一致することが知られている１７）。
よって，本稿では以下，マクロライド耐性遺伝子変異を有す
るM. pneumoniae をマクロライド耐性M. pneumoniae と
称する。

5．M. pneumoniae の分子疫学解析
M. pneumoniae の最も一般的な分子疫学解析法は，P1蛋

白をコードする P1遺伝子の塩基配列の多型を基に分類する
P1遺伝子型別法である１２）２３）。M. pneumoniae は P1遺伝子型
別により主要な 2つの P1遺伝子型，すなわち，1型と 2型
に大別され，2型にはさらに一部の塩基配列が異なる複数の
亜型（2a型，2b型，2c型等）が存在する２３）～２７）。興味深いこ
とに，M. pneumoniae は流行の主流を成す P1遺伝子型が
8～10年間隔で交代する現象（P1遺伝子型の遷移現象）が
日本を含む世界各国で報告されている１９）２８）～３１）。Fig. 3に山形
県で 2004年から 2016年に分離されたM. pneumoniae の P1
遺伝子型の推移を示す。山形県では 2012年より 2型菌（特
に 2c型菌）が増加し，2013年以降 1型菌に代わって主流を
占めた１９）。大阪の報告３２）でも同様に 2015年以降 2型菌と 2c
型菌が増加しており，近年我が国において P1遺伝子型の遷
移現象が起きていると考えられる。

P1遺伝子型別より高い識別能を持つ分子疫学解析法とし
て，近 年multiple-locus variable-number tandem-repeat
analysis（MLVA）法やmulti-locus sequence typing（MLST）
法が確立された２４）３３）。MLVA法はM. pneumoniae ゲノム上
の 4つの繰り返し配列領域の繰り返し数の組み合わせによる
型別法で，M. pneumoniae は 20以上のMLVA型に細分化
される２４）３４）～３８）。MLST法はM. pneumoniae の 8つのハウス
キーピング遺伝子の塩基配列パターンの組み合わせによる型
別法で，現在 37種類の ST型が知られている３３）３９）４０）。Table 2
に示すとおり，P1遺伝子型，MLVA型，およびMLST型
はそれぞれよく対応することが知られている１９）３８）３９）４１）。我が国
では，P1遺伝子 1型菌のMLVA型は 4-5-7-2型と 4-5-7-3型，
ST型は ST3，ST17，ST19が多いこと，2型亜型を含む 2
型菌のMLVA型は 3-5-6-2型，ST型は ST2，ST7，ST14が
多いことが報告されている１９）３９）。
これらの分子疫学解析は，M. pneumoniae の地域におけ
る流行株の解析や施設内感染の同定等に広く利用されてい
る３４）～３９）４１）４２）。筆者らも以前，山形県で分離されたM. pneumo-
niae について P1遺伝子型別とMLVA解析を実施し，山形
県で 2011年から 2013年に複数の遺伝子型のM. pneumo-
niae が同時に流行したこと１９）４３），および複数の遺伝子型のM.
pneumoniae による学校内流行が起こったこと４４）を報告した。
Fig. 4に，2012年 9月から 2013年 1月にかけて山形県で認
めた学校内流行事例の概要を示す。この学校内流行は 3つの
MLVA型のM. pneumoniae によるものであったが，興味深
いことに，家族関係にある患者（Fig. 4中，破線で結ばれた
患者）から分離されたM. pneumoniae のMLVA型は全て
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Fig.　4.　 Timing and MLVA type of M. pneumoniae strains isolated from a school epidemic observed from September 2012 to January 
2013 in Yamagata, Japan
Figure shapes indicate affected students: Students with MLVA type 4-5-7-2, 4-5-7-3, and 3-5-6-2 M. pneumoniae are indicated as 
open shapes, gray shapes, and filled shapes, respectively. Students in the same classroom are connected by a line. Students in 
the same family are connected by dotted lines. The figure was presented by modifying reference 44. 
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一致していたのに対して，同じクラスに属する患者（Fig. 4
中，実線で結ばれた患者）間でM. pneumoniae のMLVA
型が一致した例は半数に留まっていた。これらの結果から，
筆者らはM. pneumoniae 感染症の伝播の場として家庭が重
要であること，および学校内ではクラス外に，例えば遊び友
達等を介した感染伝播の場が存在する可能性があることを報
告している４４）。今後もこれらの分子疫学解析法によりM.
pneumoniae 感染症の疫学研究がさらに進展することが期待
される。

6．マクロライド耐性 M. pneumoniae の分子疫学的特徴
マクロライド耐性M. pneumoniae の疫学研究においても，

上で述べた分子疫学解析法が用いられる。筆者らも，山形県
で 2004年から 2014年に分離されたM. pneumoniae の P1
遺伝子型およびMLVA型ごとのマクロライド耐性状況につ
いて以前報告した（Fig. 5）１９）。これまでのところ，我が国
のマクロライド耐性M. pneumoniae は，山形県のみならず
全国他地域においても，ほとんどが P1遺伝子 1型菌であ
る１９）３２）４５）。さらに，1型菌の主要なMLVA型である 4-5-7-2型
と 4-5-7-3型では 4-5-7-2型のマクロライド耐性率がより高い

こと（Fig. 5）１９）４６），およびマクロライド耐性 1型菌の ST型
は ST3と ST19が多いこと３９）４１）が示されている。
このように，P1遺伝子 1型菌は高率にマクロライドに耐
性化しているが，近年我が国では P1遺伝子型の遷移現象に
より 1型菌が減少し，代わりにマクロライド耐性率の低い 2
型菌（2型亜型菌を含む）が増加しているため（Fig. 3，Fig.
5），全体としてM. pneumoniae のマクロライド耐性率は低
下傾向にある１９）３２）。一方で，マクロライド耐性M. pneumoniae
はマクロライド存在下の選択圧により出現することが実験的
に示されており４７），また実際にマクロライド投与後に耐性化
したM. pneumoniae が検出された患者の例が報告されてい
る４８）～５０）。筆者らも以前，マクロライド耐性M. pneumoniae
が出現するタイミングを検討するためにマクロライド感受性
M. pneumoniae 感染患者の検体を調べ，マクロライド投与
によりM. pneumoniae がマクロライドに耐性化することを
報告している（Fig. 6）５１）。具体的には，マクロライド投与
開始後 5日までに採取された検体から分離されたM. pneu-
moniae が全例マクロライド感受性菌のままだった（Fig. 6
中，○）のに対して，7日以降に採取された検体から分離で
きたM. pneumoniae は 6例全てがマクロライド耐性菌に
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Fig.　5.　 Annual distribution of macrolide-resistant isolates of each MLVA type and P1 type M. pneumoniae isolated from 2004 to 2014 in 
Yamagata, Japan
The upper, middle, and lower graphs show annual distribution of M. pneumoniae isolates of MLVA type 4-5-7-2 and P1 type 1, 
MLVA type 4-5-7-3 and P1 type 1, and MLVA type 3-5-6-2 and P1 type 2c, respectively. The gray and black bar in each graph 
show macrolide-susceptible and macrolide-resistant isolates, respectively. The figure was presented by modifying reference 19. 
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なっていた（Fig. 6中，●）。注目すべきことに，マクロラ
イドに耐性化した 6例のうち 3例は P1遺伝子 2型菌であっ
た５１）。これらのことは，現時点ではマクロライド耐性率の低
い 2型菌も，流行を繰り返してマクロライドに暴露される機
会が増すことで耐性化が進行する可能性があることを示唆し
ている。よって，今後は 2型菌のマクロライド耐性化の動向
を注視していく必要がある。
先に述べたとおり，M. pneumoniae のマクロライド耐性
率は遺伝子型によって異なる，すなわち，P1遺伝子 1型菌
のマクロライド耐性率は高く，2型菌の耐性率は低い１９）３２）３９）４５）４６）。
加えて筆者らは，Fig. 4に示すとおり，マクロライド耐性状
況の異なる複数の遺伝子型のM. pneumoniae が学校内で同
時に流行し得ることを報告した４４）。これらのことは，例えば
ある学校内流行に属する最初の患者がマクロライド耐性M.
pneumoniae に感染していたとしても，その後の患者が必ず
しもマクロライド耐性M. pneumoniae に感染しているわけ
ではないことを示している。よって，次項で述べるようなマ
クロライド耐性M. pneumoniae の検出法を用いて，個々の
患者ごとにマクロライド耐性M. pneumoniae による感染か
否かを確実に診断することが望まれる。

7．マクロライド耐性 M. pneumoniae の検出法
M. pneumoniae 感染症の診療において，マクロライド耐

性菌による感染か否かを正しく診断することは使用抗菌薬を
選択する上で極めて重要である。一般的に，M. pneumoniae
感染症の診断はマイコプラズマ抗体検出や LAMP法による

マイコプラズマ核酸同定検査，イムノクロマト法によるマイ
コプラズマ抗原定性検査によりなされるが，これらの方法で
はマクロライド耐性菌による感染か否かまでは判断できない。
そのため，マクロライド耐性遺伝子変異の検出を目的とした
種々の遺伝子検査法，具体的には，23S rRNA遺伝子を PCR
で増幅して塩基配列を確認する PCRダイレクトシークエン
ス法１５）のほか，リアルタイム PCR法を応用した融解曲線分
析法５２），TaqManプローブ法５３），quenching probe（Qプロー
ブ）法５４）等を用いた遺伝子検査法が開発された。さらに近年
では，Qプローブ法を測定原理とし小型化・自動化された遺
伝子検査機器である GENECUBEⓇ（東洋紡株式会社）や
Smart GeneⓇ（株式会社ミズホメディー）が発売され，一般
医療機関にも普及しつつある。これらの遺伝子検査法はM.
pneumoniae の検出において感度・特異度ともに優れている
のみならず，マクロライド耐性遺伝子変異の有無を同時に判
別可能であることから，マクロライド耐性M. pneumoniae
感染症の診療に大いに役立つものと期待される。

8．マクロライド耐性 M. pneumoniae 肺炎の治療
マイコプラズマ肺炎の治療薬は，耐性の有無にかかわらず
成人でも小児でもマクロライド系薬（クラリスロマイシン，
アジスロマイシン，エリスロマイシン）が第一選択である１４）５６）。
ただし，日常診療ではM. pneumoniae の分離培養や薬剤感
受性検査を実施すること自体が極めて困難であり，多くの場
合マクロライド耐性の有無を調べることができない。した
がって，マクロライド系薬の投与後に有効性を判定して，耐
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Fig.　6.　 M. pneumoniae load as quantified by real-time PCR in second specimens obtained after administration of macrolides according 
to time after the initiation of antibiotic treatment
Open circles indicate M. pneumoniae without macrolide-resistant mutations in the second specimen; filled circles indicate M. 
pneumoniae with macrolide-resistant mutations in the second specimen. These patients had infected with macrolide-susceptible 
M. pneumoniae at the point before administration of macrolides. The figure was presented by modifying reference 51. 
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性の有無を臨床的に推測することとなる。通常，マクロライ
ド感性株によるマイコプラズマ肺炎ではマクロライド系薬の
投与 48時間後には約 80％が解熱する。しかし，マクロライ
ド耐性株では約 30％しか解熱しないとされる。マイコプラ
ズマ肺炎の治療開始 2～3日後に症状が改善しない場合，マ
クロライド系薬の前投与があればマクロライド耐性率は
90%以上であり，前投与がなければマクロライド耐性率は
50%以下であると考えられる１４）。
マクロライド耐性株と推測される場合，第二選択薬として
テトラサイクリン系薬またはキノロン系薬が投与される１４）５６）。
マクロライド耐性M. pneumoniae に対する臨床的有効性や
薬剤耐性誘導を考慮すると，キノロン系薬よりもテトラサイ
クリン系薬の方が有用と考えられる。テトラサイクリン系薬
ではミノサイクリンが選択されることが多い。ただし，一過
性骨発育不全，歯牙着色，エナメル質形成不全の副作用があ
るため，8歳未満の小児にはテトラサイクリン系薬は原則禁
忌である１４）。成人ではキノロン系薬としてはレボフロキサシ
ン，ガレノキサシン，モキシフロキサシン，シタフロキサシ
ン，トスフロキサシンが用いられる。小児ではトスフロキサ
シンが唯一使用可能なキノロン系薬である１４）５６）。
また，マイコプラズマ肺炎の中には重症化する例があり，
その病態は主にM. pneumoniae に対する生体の過剰な免疫
反応と考えられている。そのような場合，免疫抑制および抗
炎症の目的でステロイド薬の全身投与（メチルプレドニゾロ
ンなど）が行われる１４）。

9．おわりに
本稿ではマクロライド耐性M. pneumoniae の分子疫学に
ついて筆者らの研究成果を交えて概説した。さらに，マクロ
ライド耐性M. pneumoniae の検出法について紹介し，マク
ロライド耐性M. pneumoniae 感染症の治療についても述べ
た。我が国の感染症発生動向調査によればマイコプラズマ肺
炎流行の周期性に再興の兆しがみられることから，我々は今
後も継続してM. pneumoniae 感染症の発生動向を注視し，
次の大流行に備えなければならない。現在のところ P1遺伝
子 1型菌の減少に伴って我が国のマクロライド耐性M.
pneumoniae 検出率は低下傾向にあるが，次の大流行では再
びマクロライド耐性M. pneumoniae が猛威を振るわないと
も限らない。よって，今後は増加傾向にある P1遺伝子 2型
菌のマクロライド耐性化の動向を監視していくとともに，一
般医療機関においてもマクロライド耐性M. pneumoniae 感
染症を診断できるよう遺伝子検査体制の整備を進めることが
重要である。
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次先生，山辺こどもクリニック 板垣勉先生，勝島小児科医
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An overview of molecular epidemiology of macrolide-resistant Mycoplasma pneumoniae
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Mycoplasma pneumoniae is one of the major pathogens that cause upper and lower respiratory tract infections (RTI), such
as community-acquired pneumonia, mainly in children and young adults. Macrolides is usually used for the treatment of M.
pneumoniae infections as first-line antibiotics; however, the prevalence of RTI due to macrolide-resistant M. pneumoniae has
been increasing for these two decades. Macrolide-resistant M. pneumoniae infection has become an important public health
concern, and the epidemic of M. pneumoniae infection was observed with high prevalence of macrolide-resistant M. pneumo-
niae between 2011 and 2012 in Japan. Molecular epidemiological analysis revealed a high prevalence of macrolide resistance
in P1 type 1 M. pneumoniae , especially multiple-locus variable-number tandem-repeat analysis (MLVA) type 4-5-7-2, and
multi-locus sequence typing (MLST) type ST3 and ST19 strains. The P1 type 1 strain has recently been decreased and the P
1 type 2 strain that shows low prevalence of macrolide resistance has been increased, resulting in a decrease of macrolide-
resistant M. pneumoniae in Japan. It is necessary for the precise diagnosis of macrolide-resistant M. pneumoniae infection to
monitor trends of macrolide resistance in P1 type 2 strain and introduce the genetic testing methods into clinical situation,
which should be useful to prepare for future outbreak or epidemic of M. pneumoniae infection.


