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	������ Discrimination profiling: Japan, Taiwan and Finland
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�I���$��Canonical analysis of principal coordinates by discriminant analysis 
(9;5,*'-*'.'?LK :4:(/)IORS�H
EA)
Þ <�� �%=G<	&� �%=��H?>FXN�J�I%�M�CDW
In both “natural assemblage” and “culturable bacteria”, different clustering was found among countries.

V��#��J�BGT��BGUH���W076+3;5:;81254 �I">@Y
Aquaculture sites in three countries show specific characters in the ARGs profile. 
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Suzuki et al,  in preparation
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Ø 貧栄養下(A)で伝達されなかった組み合わせで
も、栄養を加えると伝達性が回復／促進(B)

遺伝子供与菌(D)
／遺伝子受容菌
(R)組み合わせ
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Ø海洋細菌から大腸菌へ伝達する

海洋細菌
耐性遺伝子を
持った供与菌
（ドナー, D）

大腸菌
受容菌（レシ
ピエント, R）

遺伝子伝達

19

遺伝子水平伝達と有機物
（富栄養菌、飢餓菌）の（富栄養環境、貧栄養環境）でのtet(M)伝達率

Kohyama and Suzuki (in preparation)
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Arias-Andres, M. et al (2018) Environ. Int., 237, 
253-261

l 有機物存在下では、マイクロプラ
スチック表面での遺伝子伝達率が
上昇する
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Suzuki et al (2012) FEMS Microbiol Lett, 
336, 52-56

Ø 実験的に金属によっては遺伝子伝達を促進する効果がある
Ø 海洋堆積物中のV濃度とOTC耐性率に正の相関
⇨ 環境中には遺伝子伝播を促進する要因・因子がある

Photobacterium �E. coli ����������� 
������&%" 
'�	�OTC�
��
(����������$()#!$)

60 µg/mL OTCへの耐
性菌率

120 µg/mL OTC



 ���
����
.	���������

Ø 水圏環境（淡水・海
水）＋金属, 有機物

Ø 病原細菌・腸内細菌と

環境への流出
(抗菌剤、病原細菌)

http://www.sushiacademy.co.jp/archives/12324

獣医療

水産養殖

下水処理場

製薬工場 遺伝子残存・
混合と伝播

環境常在のyet-to-be 
cultured細菌の出会い

環境の耐性遺伝子
へ暴露？
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Pruden et al (2013) Environ. Health Perspect., 
121, 878-885.

Suzuki et al (2012) FEMS Microb. 
Lett., 336, 52-56.

明らかにしてきたこと
Ø 水環境で耐性遺伝子は普遍的に存在
Ø 水圏の未培養菌が耐性遺伝子を保有
Ø 環境条件で遺伝子伝達変化

リスク低減策の例
Ø 過剰投与の防止法令（アクションプランに明記された）
Ø 下水処理技術の向上
Ø 遺伝子侵入を減らす衛生教育・啓蒙

耐性遺伝子の残存
Tamminen et al (2011) 
Environ. Sci. Technol., 45, 
386-391.

臨床へ侵入



耐性遺伝子の循環では環
境も重要なリザーバ？

結論：海洋環境は単に人間環境由来耐性遺伝子のシンクの場
としてだけではなく、変異・伝播・保存などリンクの場とし
て機能している。

まとめ： 耐性遺伝子は循環する

Environments

Animals
Humans

©Y.Sugimoto

23

異なる細菌群



https://news.yahoo.co.jp/byline/yanagitaemmy/20180214-00081621/

%"+3)���0!���
+*��������7�#

5Resistome in read seabream intestine and seawater: 
Preliminary study6

https://www.furunostyle.jp/jp/reaction/madai4/

Q. &2��+*��
4�0!�
	�
/
'1�$������
��8
-.(,�
 ���
�8
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SmartChip qPCR (WaferGen Biosystem)

Ø 5184 reaction well (72x72, 100 nL/well)
Ø �����27���%

2-ΔCt, ΔCt= Ct detected  gene – Ct 16S rRNA gene

����������	

�����

DNA��

�

!"�

&��'

!"�

&Primer/Probe'

10�30� 10�30� 2��

$�% �#
PCR
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Gene confers 
resistance to

Total 
gene 
number

Tetracycline 47

Sulfonamide 12

Trimethoprim 3

Aminoglycoside 34

Macrolide (MSBL) 53

Multidrug efflux 60

(Flor, Chlor, Am) 
phenicol 15

Beta lactam 65

Fluoroquinolone 1

Quinolone 2

Vancomycin 36

Total ARGs 330

MGEs Total 
gene 
number

Transposase 10

Integrase 8

Plasmid 
incompatibility 5

Plasmid 
replication 5

Insertion 
sequence 10

Total MGEs 37

Total genes (384) assayed : antibiotic resistance genes (ARGs), 
mobile genetic elements (MGEs) and others

Others
Total 
gene 
number

16S rRNA 1

crAssphage 2

Colistin 4

Bacitracin 2

Streptothricin 1

Fosfomycin 2

Nisin 2

Nitroimidazole 1

Triclosan 1

Mercury 1

Total others 17
26



Sample name Weight (gr) Length (cm) Sex Note
Red Seabream 1 1 210 35 Female Tumor in intestine, eggs

Red Seabream 2 1 030 32 Female Tumor in intestine, eggs

Red Seabream 3 1 050 34 Male

Red Seabream 4 940 30 Female eggs

Red Seabream 5 1 050 34 Female

Average (STD) 1 056 �111 33 �2

Five Red seabream raised at Ainan fish farm (Japan, 2018 Nov)

DNA extraction by using IsoFecal kit (Nippon Gene) 
with some modification ��������

Analysis in Resistomap Co. in Finland 
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Ø �	71�&-:0*9384$�
�;�%./)D@<+86ARGs11�2BEF=
C>F1�,��-:/

Ø tet$�
6�"�4��H����;��I
Ø !'JDNA
��1�39�� ⇨#��5��

��� ��� ���( � ��

A. IsoFecal kit with 95˚C 20 
min pretreat
B, IsoFecal kit

H�� ��AG?I
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Ø =OaBa;+<R@6�
�
.��.��
.8� 2����� (>C3:=O94A
��������8� �)�)���8� '+tm',���s+�(	�"ug!.nh

Ø @83�<R@6�>C3:=O94A A0'-�fGk,�/"�vieT
o(�(	�G,]["�/

Ø :Ba6?7a'+cy"-C(-r10/

Muziasari et al (2017) 
Front. Microbiol., 7, 2137 

����M#lS'Z)C%Es'+tm
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養殖を通したARGsリスク（妄想シナリオ by 鈴木 聡）
飼料、作業者、魚の接触

作業者他の人へ

環境

魚
異なる細菌群
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流通

暴露・拡散リスク
低？

暴露・拡散リスク
高？

暴露・拡散リスク
低？

レクレーション、水利用
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これまでの知見の整理と今後 （メモby 鈴木 聡）

l 魚の腸内細菌では、レジストーム多様性低い→ OK
l 海水中にはARGsが残存する → OK
l 人獣病原菌、腸内菌と海洋菌間での遺伝子伝播→ （？）実験ではOK
l 海水、魚からのARGsの養殖業作業者への遺伝子伝播→ （？）
l 作業者から他者への二次感染→ （？）

養殖生産から流通でのモニタリング
l 最も適切な標的は何か→ intI1では？（鈴木聡の予想）




