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図 結核菌の遺伝系統の割合

さを反映しているものと考えられた。また，多

剤耐性結核茜に多い系統とされる は分

離数こそ少ないが，イソニアジド耐性結核菌が

確認された。

薬剤耐性や感染力が強いなどの特徴的な遺伝

系統の結核茜が今後増加するかどうかについて

は注蜆していく必要があり，遺伝系統の解析は

今後の結核菌サーベイランスに有用な情報を提

供するものと考えられた。
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