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ＩＤＦファクトシート２０１９年４月 

全ゲノムシークエンシング 

 

最近の高速ハイスループット DNA シークエンシングの進歩は生物学の研究に革命を

もたらし、現在、食品の安全性と安全保障を強化するための微生物リスクアセスメン

トに使用されている。次世代シークエンサー技術は、微生物ゲノムの塩基配列解析や

微生物群集の非培養法による同定など広範囲に応用されている。 

- 管轄当局はこのツールを以下のことに使用する： 

 ・細菌汚染の原因の追跡 

 ・単一の食品源によって引き起こされるヒトの症例の散発的な事例の識別 

 ・食中毒の検出、調査および制御 

- 食品メーカーはこのツールを以下のことに使用する： 

 ・加工環境における汚染群集の同定 

 ・食品微生物叢の特徴の明確化 

 ・特定のアウトブレイクに関与しないことの記録 

 ・食品の原産地の認証 

 

これらのハイスループット技術は、 Salmonella、 Listeria monocytogenes、 

Campylobacter jejuni、Cronobacter などの懸念される重要な病原体のゲノム塩基配

列を迅速に解析することができる。それらの塩基配列と臨床患者からの分離株の塩基

配列を比較することにより、初期の食中毒をより迅速に検出することが可能となる。

食中毒の発生は、その発生源、さらには地理的な起源までたどることもできる。 

 

微生物分類 

細菌の種は、基準株および基準株と表現型および／または遺伝子型が高度に類似し

た株によって表される。現在、関係性の客観的尺度（ゲノム交雑性または塩基配列の

類似度）が提案されているが、分類学的単位として種を構成するものについての単純

で合意された定義はない。 

原核生物の種は以下の要素によって定義される： 

- 系統学的要素は、最小の診断可能な個々の微生物のクラスターで示され、祖先およ
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び子孫の親パターンが存在するもの。 

- 分類学的要素は、類似した集団と様々な遺伝子型、表現型および／または生態学的

特徴によって区別することができる微生物集団として示される。 

 

種内の株は、同種の別の株と区別できる特定の分離体のことである。前世紀にはこ

のような株を識別するためのいくつかの技術が開発されたが、株の識別や系統発生を

推論する究極の解決技術として全ゲノムシークエンシングに至った。 

 

微生物源追跡のためのタイピング技術として全ゲノムシークエンシング 

 全ゲノムシークエンシング（WGS）は、2008 年に初めてアメリカで微生物源の追跡

のために導入された。それはすぐにパルスフィールドゲル電気泳動に代わって食品医

薬品局の食品サンプルからの病原性分離株の同定および追跡のための好ましい方法と

なった。現在、多数の食品安全当局が世界の他の地域で広くこの技術を使用している。 

 WGS は、微生物の完全な DNA ゲノム塩基配列の決定を可能にし得る解析技術である。 

WGS は、食品由来の疾患や発生に対する検出、監視および対応を向上させる。本技術

は、環境、動物、食品および人間の各分野にわたって統一されたタイピングシステム

を提供し、食品由来の汚染をその微生物源までさかのぼる可能性を提供する。  

WGS は、PFGE やリボタイピングなどの以前の技術よりも繰返し精度や再現性に優れ

ている。ゲノムデータはデジタルであるため、GenomeTrakr などのオープンアクセス

の国際データベースを使用して、世界中の研究所間で株レベルの識別情報を共有およ

び比較することができる。食品微生物学者および臨床微生物学者は、臨床分離株と疫

学的データと比較することによって、食品由来の汚染微生物の起源を正確に特定する

ことができる。その結果、食中毒はより容易に特定の場所や発生源まで追跡される。  

規制当局は、現在、限られた数の臨床分離株で小規模な発生の原因を特定したり、

集団内の散発的な症例に関連した長期にわたる汚染事象を特定することができる。 

 

全ゲノムシークエンシングと食品の安全性：同定を超えて 

WGS は、血清型よりも正確で、PFGE、リボタイピング、RAPD アッセイおよび RFLP 解

析よりも識別力が高い。疫学的データでサポートされているので、限られた期間内に

異なる分離株間の関係をより早く示すことができる。  

WGS は、次の機能を提供する： 

- 同じ発生の範囲内であっても、汚染源を識別する。 

- どの原料が病気に関連する病原体によって最初に汚染されたかを特定し、汚染原料

の発生源の探索範囲を絞り込む。 

- 食品汚染の予期しない媒介微生物を特定し、根本原因解析のための情報を提供する。 
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- 分離株の抗生物質耐性、病原性、洗浄剤に対する耐性あるいは表面への付着性を特

定する。 

 

WGSの課題と限界 

最近の WGS の導入以来、少なくとも北アメリカ、ヨーロッパおよびアジア太平洋地

域で、疫学における WGSの使用は指数関数的に増加している。  

PFGE は、30 年以上にわたり、菌株タイピングのゴールデンスタンダードとして使用

されてきた。キャパシティビルディング（トレーニング、機器、施設、データ処理な

ど）のため、この PFGE 技術をまだ標準化も調和化もされていない方法で急に置き換え

ることはできない。また、PFGE は、世界規模での使用において WGS よりも費用対効果

は高い。  

現在、WGSの応用における主要な課題は以下の通りである：  

- WGS 法は、他のタイピング法よりもコストが高い。 

- 方法論上の WGSの技術標準の欠如。 

- 株を識別するための一塩基多型（SNP）の国際的に合意されたカットオフ値の欠如。

許容される SNPの数は各微生物に特有である。 

- 結果の解釈にはバイオインフォマティクスの専門家が必要である。 

- これまでのところ、データバンクに保存されている WGS 情報を誤用から保護するた

めの国際的に認められた取り組み方がない。 

食品安全に関する事故は、WGS のデータに基づくだけでは解決されないので、常に

確認のために疫学的データとリンクさせなければならない。  

 

酪農乳業は何を行っているのか？ 

 WGS は、微生物の同定と特性解析をかつてないレベルの感度および特異度で可能に

する。本技術は、技術としては急速に進化し続けるが、まだ限られた規格しか利用で

きない。IDF は、WGS を特異性、繰返し精度、再現性を必要とする技術として定義し、

規格の設立のために ISOワーキンググループにおいて積極的に協力している。 

最終製品の汚染を事前に読んで対処し、消費者に害を及ぼさないようにするために、

プロセス環境のモニタリング、分離株の収集、および WGS 解析による常在株と一過性

株の同定および識別を行うことが推奨される。この技術は、食品微生物カルチャーの

安全性の証明にも使用できる。 
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