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細菌ゲノムデータを用いた菌種同定法

山田景土
東邦大学医学部微生物・感染症学講座

（令和 6年 7月 10日受付）

超並列シークエンス（次世代シークエンス）技術が世に登場してから，既に十数年が経過している。それ
に伴い，解析された細菌ゲノムデータも年々増加の一途をたどっている。しかし，臨床微生物検査の現場で
は，ゲノムデータの利用はまだまだ研究段階に留まっているのが現状である。ゲノムデータを用いた菌種同
定は，現時点で最も解像度の高い方法であるが，コストやデータの取り扱いの難しさが普及への障壁となっ
ているかもしれない。本稿では，ゲノムデータを用いた菌種同定法を中心に，それ以外の菌種同定法の特徴
も併せて概説する。ゲノムデータの活用が進むことで，臨床微生物学のさらなる発展が期待される。
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1 はじめに
ゲノム配列を理解することは，医療の現場のみならず，化
学をはじめとする多岐にわたる科学分野において重要である。
1953年にワトソンとクリックによって DNAの二重らせん
構造が発表されて以来，分子生物学の領域は飛躍的な発展を
遂げてきた１）。その中で，DNAシークエンステクノロジー
もまた驚異的な進化を見せ，特に 2000年代に登場した超並
列シークエンス（Massively-Parallel Sequencing：MPS）技
術により，目覚ましい進展がもたらされた。1990年に始動
したヒトゲノムプロジェクトでは，サンガーシークエンス技
術を駆使して 10年以上の歳月と莫大な予算をかけて全塩基
配列が解読されたが２），今日ではMPSの躍進により，迅速
かつ低コストでゲノム配列を取得することが可能となってい
る。広く自然科学分野のトップジャーナルにおいても，ゲノ
ム解析データは頻出し，その重要性が増している。
シークエンス技術が飛躍的に発展する一方で，臨床微生物
学の分野でも技術革新が進み，菌種同定法は年々進化してい
る。しかし，細菌の菌種同定とは，分離菌が既に記載された
どの菌種に最も近いかを決定する作業であるという基本的な
意義は変わらない。本稿では，シークエンス法の原理からゲ
ノムデータを用いた菌種同定法，さらに細分化される菌種名
と今後の課題について，私見を交えて概説する。

2 シークエンス技術の昔と今
2-1 サンガー法
1977年に発表されたサンガー法（ジデオキシ法）は３），最

初に世界的に普及したシークエンス技術であり，現在でも一

般的に利用されている。この方法は，DNAポリメラーゼを
用いた DNA複製技術を利用している。反応液中に一定量の
ジデオキシ NTP（ddNTP）を添加することで，DNA伸長
反応中に ddNTPが取り込まれると伸長反応が停止すること
を利用している。各 ddNTPまたは伸長開始部のプライマー
を標識し，伸長反応の過程で生じた様々な長さの DNA断片
を電気泳動で分離し標識を検出することで，塩基配列を解読
する（図 1）。現在では，4種類の ddNTPを蛍光標識し（ダ
イターミネーター法），キャピラリー電気泳動で DNA断片
の長さを検出するのが主流である（図 1B）。この方法は一回
の反応で数百から 1000塩基ほどの配列を取得でき，現在で
は単一遺伝子の部分配列を確認するのに使用されることが多
い。後述のMPSが全盛の時代ではあるが，現在でも頻繁に
行われているシークエンス技術である。著者は学生時代，キャ
ピラリー電気泳動全盛の時代に，当時ですら時代遅れであっ
たダイプライマー法を用い，数十センチもあるゲルを作製し
塩基配列を解読していた（図 1A）。同年代でこの技術を経
験した者はほぼおらず，今思えばそれも良い経験であったと
思う。
2-2 MPS
2000年代中盤以降に登場したのが，次世代のシークエン
ス技術，MPSである。当初は次世代シークエンス（NGS：
Next-Generation Sequencing）と呼ばれていたが，最初に登
場して以降，既に十数年が経過しており，NGSという用語
が不適切であるという見方もある。また，一口にMPS技術
といってもいくつかの種類がある４）～７）。パイロシークエンス
や illumina社が提供する Sequence-By-Synthesis法などの
ショートリードシークエンシングと，Oxford Nanopore
Technologies社が提供するナノポアシークエンス技術に基
づくロングリードシークエンシングが代表例である。ここで
は，現在最も汎用される illumina社のショートリードシー
クエンス技術とナノポアシークエンス技術について簡単に説
明する。
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図1.　サンガー法の原理。A）ダイプライマー法（ポリアクリルアミドゲル電気泳動），B）ダイターミネーター法（キャピラリー電気泳動）。

・2-2-1 ショートリードシークエンス
はじめに，illumina社のショートリードシークエンスにつ
いて説明する。この方法は，得られる塩基配列の長さがサン
ガー法よりも短いため（最長 300 bp），ショートリードと呼
ばれる。この方法では，最初に対象 DNAを断片化し，次に
断片化された DNAの外側にアダプター配列を付与する。こ
のアダプター配列には，シークエンス用プライマーと相補的
な配列が含まれている。さらに，その外側にサンプルごとに
異なるインデックス配列を付与する（DNAライブラリー）。
作製した DNAライブラリーをフローセル内でハイブリダイ
ズさせ，DNA断片を増幅し，シークエンス反応を行う。こ
の際に異なる配列も同時並列に解読する。取得した配列はイ
ンデックス配列ごとに振り分けられ，同一インデックスを含
む配列をつなぎ合わせて一つの長い配列にアセンブルする
（コンティグ）（図 2A）。この方法は，得られる配列が短い
ため，繰り返し配列や rRNA遺伝子のようにゲノム上に複
数存在する遺伝子の位置や正確な数を識別することができな
い。また，耐性遺伝子などの因子が染色体上に存在するのか，
プラスミド上に存在するのか区別することもできない。一方
で，大量のリード数が得られるため，配列の信頼性が高いと
いう特徴がある。
・2-2-2 ナノポアシークエンス
次にナノポアシークエンス技術について説明する。この方
法は，解析対象の DNA分子をポリマー製の膜に埋め込まれ
たタンパク質の“ナノポア”を通過させる８）９）。通過時に塩基
ごとに特徴的な電流の乱れが発生し，その特徴的な電流変化
をもとに塩基配列を決定する（図 2B）。前処理として，アダ
プター配列の外側にインデックス配列とモータータンパク質

を付加する。モータータンパク質は二本鎖 DNAを一本鎖に
乖離し，DNAのナノポアへの通過を制御する。ショートリー
ドシークエンスと異なり，DNAの断片化や増幅を伴わない
解読手法であり，リアルタイムに長い配列情報を取得するこ
とが出来る。流通当初は，シークエンスエラーが多い事が取
り上げられていたが，最近では，正確性が向上している。ま
た，長鎖 DNAの配列を取得できるので，対象遺伝子の数や
位置を把握できる上に，リアルタイムに大量の配列情報を取
得出来るため，臨床検査への応用が様々な分野で検討され始
めている。細菌の完全長ゲノム配列を得る場合は，ショート
リードシークエンスと組み合わせた，hybrid de novo assem-
blyを行う（図 2）。近年，細菌の完全長ゲノム配列が得られ
るようになり，ESBL遺伝子はプラスミド性だけでなく，染
色体性に入り込む事で安定的に保持されているという報告も
ある１０）。また，従来は薬剤耐性遺伝子の有無を検索するだけ
であったが，最近は遺伝子のコピー数も議論されており，薬
剤耐性遺伝子のコピー数が多いほどその薬剤のMICが上昇
する事が示されている１１）。

3 菌種同定法の昔と今
3-1 形態学的性状に基づく菌種同定
臨床現場における菌種同定の最初にして最も重要なステッ
プは，集落性状やグラム染色による菌体の観察である。熟練
の微生物検査技師であれば，鏡検所見から菌種の同定（推定）
はもちろん可能であり，翌日の集落観察によりその同定精度
はさらに向上する。この工程は昔も今も変わらず重要であり，
現場での基本として守られている。しかし，近年，臨床応用
が進んでいる質量分析装置の普及などに伴い，かつてほどの
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図 2. Massively parallel sequencing の原理。A）short read sequencing，B）nanopore sequencing。

職人技感は薄れつつあるように思われる。質量分析装置の導
入により，多くの菌種が迅速かつ正確に同定されるように
なったが，これにより微生物検査の現場における匠の技の重
要性がやや後景に退いている感がある。今後は，AI技術に
職人技をどのように統合させるかが興味深い課題となるだろ
う。
また，集落性状を観察する上で，現代の微生物検査のレベ
ルを向上させたのは，培地の改良に尽力した先人たちの多大
な貢献があったことを忘れてはならない１２）１３）。彼らの努力に
より，微生物の培養が飛躍的に進化したのである。このよう
に，伝統的な技術と最新のテクノロジーの融合が，微生物検
査の未来を切り開く鍵となる。職人技を次世代に伝承しつつ，
新たな技術とのシナジーを生み出すことが求められている。
3-2 生化学性状に基づく菌種同定
試験管培地による性状確認をはじめ，細菌代謝系の表現型
に基づく同定法である。特定の反応に対する陽性と陰性のパ
ターンによって菌種を同定する。初期の目視による判定から，
自動判定装置の普及により作業効率が向上していった１４）。現
在でも多くの施設で採用されている同定法の一つである。
3-3 遺伝子の部分配列相同性に基づく菌種同定
・3-3-1 DNA-DNA Hybridization
DNA-DNA Hybridization（DDH）は間接的に塩基配列の

相同性を比較する方法である１５）。マイクロプレート等に菌種
特異的一本鎖 DNAを固相化し，対象菌株に由来するビオチ
ン標識一本鎖 DNAをハイブリダイズさせる。その後，アビ
ジン標識酵素と発色基質を作用させる。ウェルの吸光度から
相対類似度を計算し，相対類似度が 70％未満の場合に別種
とする。
・3-3-2 単一遺伝子の塩基配列相同性
16S rRNA遺伝子や gyrB 遺伝子，rpoB 遺伝子などの普
遍的に存在する遺伝子の相同性に基づく菌種同定法もあ
る１６）～１８）。この方法は，先に示したサンガー法を用いて，数百
から 1500 bpほどの部分的な house-keeping遺伝子の塩基配

列相同性を比較することで菌種同定を行うものである。16S
rRNA遺伝子は多くの菌種において保存性が高く，一つのプ
ライマーペアで多くの菌種をカバーすることができる一方で，
類縁菌の場合は配列多様性が得られないことがある。一般的
に 16S rRNA遺伝子の相同性が 98.7％以下の場合は別種と
解釈されるが，例外もあり，99％以上の相同性を示しても
別種である場合がある。したがって，16S rRNA遺伝子の相
同性だけで確実な菌種同定は困難であり，特に亜種を認める
菌種の場合，16S rRNA遺伝子のみの配列情報で分類するの
は難しい。そういった場合に，16S rRNA遺伝子の相同性と
近種特異的な生化学的性状を組み合わせて菌種同定を行う１８）。
一方，rpoB や gyrB 遺伝子の場合は，16S rRNA遺伝子と
比較して多様性が高いが，一つのプライマーペアで全ての細
菌をカバーできるわけではない。そのため，既報の文献情報
を参照するか，自身でプライマーをデザインする必要がある。
塩基配列の相同性を比較する際のポイントはデータベース
である。基準株（type strain）に由来する塩基配列で構成さ
れたデータベースを用いる必要がある。Type strainとは，
種の基準株であり，標準菌株とは区別して扱う株であり，各
細菌の種ごとに 1つだけである。Type strainを調べるツー
ルとしては，List of Prokaryotic names with Standing in No-
menclature（LPSN；https://www.bacterio.net/）などがあ
る１９）２０）。例 え ば，Escherichia coli の type strainは ATCC
11775，CCUG 24，CCUG 29300，CIP 54.8，DSM 30083，JCM
1649，LMG 2092，NBIMCC 3398，NBRC 102203，NCCB 54008
および NCTC 9001があり，これらはいずれも同一起源の菌
株である。名称が異なるのは保存されている菌株バンクが異
なるためである。なお新種提案を行う場合は，二カ国以上の
菌株バンクに菌株を寄託する必要があり，必然的に 2つ以上
のバンクに由来する番号が付与される。
3-4 質量分析による菌種同定
2010年代に入り，菌種同定におけるブレイクスルーとし
て登場したのが質量分析法である２１）２２）。質量分析装置は広く
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図 3.　k-mer の考え方。ある配列AおよびBの 4-mer とそれぞれの出現頻度。

物質の質量を計測するための装置であり，菌種同定に用いら
れるのは，matrix assisted laser desorption/ionization time
of flight mass spectrometry（MALDI-TOF MS）である。こ
の装置は既に多くの医療機関で使用されているが，その概要
を以下に説明する。まず，対象菌株をターゲットプレートに
少量塗布し，マトリックス試薬を添加する。マトリックス試
薬はレーザー光を吸収して試料のイオン化を促進する物質で
あり，標的となる物質の分子量などによって最適化されてい
る。その後，真空管内でレーザーを照射し，試料内のタンパ
ク質をイオン化・飛行させる。この際，小さい分子は早い飛
行速度で検出器に到達するが，大きな分子は飛行速度が遅く
なる。シグナル強度は含有分子の量を表し，到達時間が分子
量を示す。このスペクトルパターンをデータベース内のパ
ターンとマッチングさせることで，菌種同定が行われる。解
析対象となるタンパク質は主にリボソームタンパク質である
ため，16S rRNA遺伝子の相同性に基づく菌種同定に近い精
度が得られる。DNA塩基配列の相同性に基づく菌種同定の
場合，基準株の配列を比較する必要があるが，MALDI-TOF
MSでは，同一菌種でも複数株からなるデータベースを用い
ることで同定精度が高くなる。塩基配列は得られる結果にほ
とんど変化を認めないが，質量分析のスペクトルパターンは
手技や菌株の特性によって結果が変化する。このため，より
ストライクゾーンを広くするためには複数菌株から構築され
たデータベースを用いることが望ましい。日本国内で広く流
通している装置として，MALDI Biotyperと VITEK MSの
2つがあるが，両者ともに原理は同じくMALDI-TOF MS
である。
3-5 ゲノム相同性に基づく菌種同定
MPSから取得したゲノム配列を利用した菌種同定法は，現
状で最も分解能が高い。基本的に取得したゲノム配列と比較
対象となる菌種のゲノム配列との相同性によって菌種同定を
行う。ここで重要な事は，DNAの部分配列を比較する際と
同様，比較対象となる配列に type strainのゲノム（リファ
レンスゲノム）を用いる事である。以下にゲノム配列を用い
た菌種同定ツールの代表的なものを記載する。
・3-5-1 デジタル DDH
従来の DDH法は分類学的なゴールドスタンダードとして
永く用いられてきた。しかし手技的な煩雑さなどに由来する
再現性の低さが課題であった。デジタル DDHは，in silico
DDHとも呼ばれ，従来の DDH値をゲノム配列の比較から

推定するものである２３）。菌種同定のしきい値は 70％未満の
場合を別種と判定し，従来の DDH法との高い相関性がある
とされている。無料 webサービスとして Genome-to-Genome
Distance Calculator（GGDC；https://ggdc.dsmz.de/ggdc.
php#）が利用可能である２４）２５）。このツールは，webインター
フェース上で比較したいゲノム配列をアップロードすること
で結果を得ることが出来る。異なる 3つの計算式からそれぞ
れ dDDH値が算出され，70％以上の場合に同種と判定され
る。
・3-5-2 k -mer法
k -merとは，長さ kの DNAの部分配列を指す。図 3では，

sequence Aおよび Bの 4-merを示している。それぞれの配
列を連続した 4塩基ずつに分け，それぞれの配列の出現頻度
を算出し，擬似的に 2つの配列を比較している。無料 web
サービスとして Center for Genomic Epidemiologyの提供す
る KmerFinderを利用することができる（https://cge.food.
dtu.dk/services/KmerFinder/）２６）～２８）。このサービスでは，取
得したゲノム配列を webインターフェース上にアップロー
ドすることで菌種推定が可能である。注意点としてはデータ
ベースが最新ではないので，最新の菌種をカバーできていな
い可能性があることに留意する必要がある。なおデータベー
スは web上で公開されているので必要に応じて対象菌種が
含まれているか確認することができる。
・3-5-3 Average nucleotide identity（ANI）
Average nucleotide identity（ANI）法では長いゲノム配
列を，1020 bpの長さに断片化する。それぞれの断片化した
配列同士の相同性から平均値を算出した値が ANI値である
（図 4）２９）。多くの場合，ANI値が＜95%の場合に別種と判定
する３０）。Webベースで簡便に使用出来るツールとして EZBio-
Cloudの提供する ANI Calculator（https://www.ezbiocloud.
net/tools/ani）がある３１）。これは 1ゲノム配列対 1ゲノム配
列を ANIで比較するサービスである。比較したい配列を用
意し，配列情報をアップロードすることで ANI値を計算し
てくれる。しかし，1対 1の比較なので，同時に多数比較し
たい場合に使いにくい。
多数のゲノム配列対多数のゲノム配列を網羅的に ANI解
析するツールとして，fastANIがある３２）。これはMacのコマ
ンドラインで使用するオフラインのアプリケーションと
webインターフェースの両方が利用可能である。前者の場
合，自身で配列をダウンロードし，query配列と reference
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図 4. Average nucleotide identity の概略図。

配列を指定してその相同性を網羅的に解析することができる。
この場合，自身の PCの使用環境を整える必要があるため，
簡便さという意味では使いにくいかもしれない。Webイン
ターフェースとして The Genome Taxonomy Database
（GTDB；https://gtdb.ecogenomic.org/tools/fastani/heatma
p?job-id=413）が提供する FastANI calculatorがある。これ
は Query genomesと Reference genomesを任意に指定する
だけで，組み合わせの数が 1000を超えない範囲で結果を出
力してくれるサービスである。
解析対象ゲノムが一株のみの場合，著者が現状で最も推奨
するサービスは国立遺伝学研究所の提供する DDBJ Fast
Annotation and Submission Tool（DFAST）である（https://
dfast.ddbj.nig.ac.jp/）３３）。DFASTは，対象ゲノムの annotation
が本来の役割だが，対象ゲノム配列をアップロードするだけ
で，annotationに加えて fastANIを行い，対象ゲノムの菌
種同定を行ってくれる。自身の取得したゲノム配列あるいは
解析対象ゲノムについて網羅的に fastANIを行う為，類縁
菌の結果も出力される。これにより，解析対象の菌株が遺伝
的にどのような菌種と類縁であるかをある程度推定すること
が可能である。このサービスが優れる点として，データベー
スが type strainのみで構成されており信頼性が高い事が挙
げられる。また定期的にデータベースも更新される為，比較
的新しい菌種にも対応している（もちろん type strainのゲ
ノム配列が登録されている場合に限る）。データベースに関
しても国立遺伝学研究所のスーパーコンピュータ内に格納さ
れており，参照可能である。もし 1株だけゲノム情報を入手
したが，どのように対応して良いかわからない場合は，試し
てほしいツールである。

4 細分化される菌種名と今後の課題
MPSの普及に伴い，世の中にはビッグデータが溢れてい
る。細菌に由来するゲノム配列も例外ではなく，年々その登
録数の上昇はとどまるところがない。数多くのゲノム配列を

解析してみると，今まで明らかになっていない事実が次々と
解ってきた。例えば，著者等の研究では，Stenotrophomonas
maltophilia という菌種名で登録されている細菌コンプリー
トゲノム配列を公共データベースからダウンロードし解析す
ると，それらが複数の異なる未登録の菌種から構成されてい
る事が解った３４）。これは，著者等が研究していた S. maltophilia
に由来する L1メタロ βラクマーゼの多様性が，何に起因す
るのか気になって調べていた際に解った事実である３５）。それ
らの中には菌株バンクに寄託された菌株も含まれていたこと
から，菌株バンクに登録されているからと言って，全て正し
い菌種名ではないという事も認識させられた。しかし，これ
はMPSの普及に伴いゲノムデータを用いた菌種同定法が発
展した結果として明らかになった事であり，寄託当時はそれ
以上の菌種同定法がなかった為に起こった事象である。
多くの新種が報告されるようになった一方で，臨床の現場
では，菌種名を細分化して報告することは特段求められてい
ない。むしろ細分化した菌種名の報告は医療現場での混乱を
招く。その代表例を挙げるとするならば，Staphylococcus
aureus complexがある。S. aureus complexには現在，S.
aureus，S. argenteus，S. schweitzeri，S. roterodami およ
び S. singaporensis が含まれている３６）～３８）。この中で，S. rotero-
dami と S. singaporensis は発表が同時期であり，ゲノム配
列を比較した場合に，高い相同性を認めており，同種の可能
性が否定できない。これら S. aureus complexは現在のとこ
ろ病原性に差がないとされており，臨床的に細分化した菌種
名を報告してしまうと，臨床医が病原性の低い CNSと誤認
してしまう可能性があることから，S. aureus complexとし
て一括りにして報告する事が推奨されている３９）。S. aureus
complexは認知されるようになったが，これ以外にも多くの
類縁菌は存在しており，ゲノムデータを用いた菌種同定を行
うことで正確な菌種名がわかるものも少なくない。それらに
ついて，全てを把握する事はほぼ不可能と言えるが，それぞ
れの菌種同定法を用いた際の限界点を把握しておくは重要で
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ある。例えば，Pseudomonas 属は 2024年 7月の時点で正
式に認められている菌種数は 300を超えるが，集落性状や生
化学的性状の観察を用いた菌種同定では，Pseudomonas
aeruginosa，P. oryzihabitans，P. fluorescens /putida といっ
たようないくつかの代表的なグループに分けるのが限界であ
る４０）。もちろん必要に応じたピンポイントな性状観察によっ
て，病原体を区別する場合もある。P. aeruginosa と P. otitidis
の鑑別などがそれに該当するだろう。両者の集落性状は非常
に類似しているが，アセトアミド培地を用いたアシルアミ
ダーゼ産生能，特徴的な薬剤感受性結果やメタロ βラクタ
マーゼ産生性で鑑別することが出来る４１）。質量分析を用いた
場合，P. aeruginosa と P. otitidis が明確に区別されるなど，
若干解像度の向上を認めるものの，それでも類縁菌の鑑別は
出来ないものも多い（臨床現場で必要以上に菌種を細分化す
る必要はないことは上述の通り）。一方で，今回紹介させて
頂いたゲノムデータを用いた菌種同定法では，現状で最も解
像度の高い菌種同定が可能となるが，臨床現場でそこまでの
情報が求められる事はほとんどない。それに加えて，Es-
cherichia coli と Shigella 属などは遺伝的には同一であるこ
とが解っており，それらをゲノムデータから分けることは出
来ない。医学的に細菌性赤痢の原因としての Shigella 属の
重要性と，これまでの慣習から両者を分け，独立させている。
従来から赤痢菌の同定が難しいとされているのは，こういっ
た遺伝的背景に起因しているのだと感じる。これ以外にも遺
伝的には同一だが菌種名が異なる細菌は存在している。この
ように，それぞれの検査法ごとの限界点や特徴を理解して運
用することが肝要である。
一方で，類縁菌であっても薬剤耐性や病原性が著しく異な
る場合は，菌種名を分けて報告する必要があると考える。一
例を挙げるとするならば，P. otitidis，P. tohonis および P. so-
lani がある４２）～４４）。これらの菌種は，集落外観が P. aeruginosa
に酷似しているが，染色体性に種特異的な subclass B3のメ
タロ βラクタマーゼ遺伝子を保有する菌種である。これら
の菌種はいずれも特徴的な薬剤感受性プロファイルを示し，
アシルアミダーゼ陰性という特徴を有している為，可能であ
れば P. aeruginosa と区別して報告することが望ましいと考
える。遭遇頻度は低い為，無理やり新しい菌コードを作る必
要はないが，P. aeruginosa と誤同定されることは可能であ
れば避けたいところである。

5 おわりに
従来の微生物検査における同定作業は，経験，技術，そし
て蓄積された知識が重要視されてきた。しかし，現代では多
くの場合，自動分析機が判定・同定した結果を技師が確認す
るという形に変わりつつある。もちろん，現在でも熟練の技
術が発揮される場面は多く，現場でのファインプレーも見ら
れるが，技術の進歩に伴い，自動化や分析機への依存がさら
に強まることは容易に想像できる。ここで重要なのは，それ
ぞれの同定方法の限界点を理解することである。質量分析の
導入により，多くの菌種が報告されるようになったが，依然
として特定の類縁菌の区別は難しく，場合によっては「com-
plex」として一括りに報告する必要がある。MPSに基づく
菌種同定は非常に正確で細分化も可能であるが，なかには生

化学的性状検査で初めて鑑別できる種もあるという事は重要
である。
本稿では，ゲノムデータを用いた菌種同定法について概説
したが，今後も菌種同定法に限らず，新しい技術が臨床検査
の現場に応用されることが期待される。MPSが臨床応用さ
れるまでには，コスト，精度管理，人材育成，ソフトウェア
開発など多くの課題が残されているが，新たな技術を柔軟に
取り入れていく姿勢も重要であると考える。
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Advancements in Bacterial Identification Through Genome Sequencing
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Since the advent of massively parallel sequencing (next-generation sequencing) technology, more than a decade has passed.
Consequently, the number of analyzed bacterial genome data has been increasing annually. However, the utilization of
genome data in clinical microbiology testing remains at the research stage. While species identification using bacterial
genome data is currently the most high-resolution method available, the cost and intricate nature of data management may
pose challenges to its widespread adoption. This paper provides an overview of species identification methods using genome
data, as well as other species identification methods. It is expected that the advancement of genome data utilization will fur-
ther enhance the development of clinical microbiology.


