
耐性菌の分離
(患者・食品・家畜)

遺伝型 genotyping
ゲノム分子疫学 phylocoregenome
薬剤耐性 antimicrobial resistance
病原性 virulence

ゲノム解析

データベース

GenEpid-Jデータベース運用の流れ図

NGS

分離年月日
検体情報(人、食肉、家畜)
場所(都道府県)

疫学情報

情報解析ツール
解析結果の還元

AMED研究班
地方衛生研究所・保健所
海外連携カウンターパート

(含J-GRID）

外部研究者にはツールのみ使用可
（内部データベースは不可）

• いつ、どこで
• どのような臨床・家畜検体
• どの菌種、どの遺伝型の菌株
• どのような伝達プラスミド を迅速検索できるデータベース

薬剤耐性遺伝子が、
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現在の GenEpid-J 薬剤耐性AMR 登録数

薬剤耐性腸内細菌科細菌を中心に
(2016年11月)

1,957株 患者 :         1,467 
家畜： 357 
環境： 133

5,162 プラスミド (draft)
（現状、AMED研究班員のみの Closed database)

（参考）世界の公共データベース(2016年11月)     
8,491 プラスミド (complete 完全長配列)
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GenEpid-J 解読・登録数の外観のみマップ表示

AMR

https://gph.niid.go.jp/gs_app/genepid-j_release/
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例 Salmonella
地方衛生研究所・動衛研等の日本メンバー登録

Country 分布
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今後の進展および希望的観測

米国FDA は４万株を超えるSalmonella ゲノムデータを蓄積済み
http://www.fda.gov/Food/FoodScienceResearch/WholeGenomeSequencingProgramWGS/ucm403550.htm
http://www.fda.gov/Food/FoodScienceResearch/WholeGenomeSequencingProgramWGS/ucm363134.htm

NCBI 公開データベースからサルモネラ
～７万株 を GenEpid-J にも格納し、
各位ご提供の解読株の分子系統比較をシー
ムレスに実施できる体制を整備する
（おそらく、半年以上の時間が必要です）

最終的には、海外株との比較のみではなく、
自治体・地研各位のデータも比較解析でき
るよう、国内の流通経路推定へと役立てら
れないかと考えています。
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