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研究成果の概要（和文）：本研究では類縁関係にあるプラスミドは同一起源の遺伝子を共有することを利用し、
ネットワーク解析の技法を用いてプラスミドの類縁関係を俯瞰的に把握するためのwebアプリケーション open 
iPAT を作成した。Open iPAT を用いると公共データベースに登録された類縁関係にあるプラスミドを、ネット
ワーク図上に示すことができるだけでなく、薬剤耐性遺伝子リスト、不和合性タイピング、採取された国、ホス
ト、採取年などの情報を容易に取得することができる。さらに、パンゲノム解析やコアゲノム解析を行い結果を
グラフィカルに表示する機能を実装し、プラスミドの類縁関係を詳細に解析することを可能にした。

研究成果の概要（英文）：In this study, we created a web application named open iPAT to explore the 
relationship of plasmids in a bird's-eye view by using network analysis techniques by utilizing the 
fact that related plasmids share genes of the same origin. The open iPAT enabled not only to display
 related plasmids registered in the public database on the network diagram, but also to display the 
list of drug resistance genes, incompatibility typing, collected countries, hosts, collection year, 
etc. In addition, we implemented a function to graphically display the results by pangenomic 
analysis and core genome analysis, making it possible to analyze the relationship of plasmids in 
detail.
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１．研究開始当初の背景 
医療現場では抗菌剤が効かない細菌によっ
て治療が不可能または困難になる事例が増
大している。特に薬剤耐性遺伝子がプラスミ
ド上に存在している場合には容易に他菌株
へ伝達しうるため対策がより困難となる。院
内感染対策では原因菌の伝播経路の特定が
重要な役割を果たすが、プラスミドはホスト
の生存に必ずしも必須の要素ではないため
組み換えなどが起こりやすく、院内感染など
で薬剤耐性プラスミドが広がった場合に全
容をつかむことが極めて難しくなる。 
 
２．研究の目的 
プラスミドが同一起源の起源をもつ場合に
は同一起源の遺伝子を共有する場合がある
ことを利用し、ネットワーク解析の手法を用
いてプラスミドの類縁関係性を俯瞰的に把
握する仕組みを構築する。この仕組みを用い
て臨床由来薬剤耐性プラスミドを含むプラ
スミドの動態を解明することを目指す。 
 
３．研究の方法 
公共データベースにある完全長プラスミド
配列情報を可能な限り取得し、プラスミド上
の遺伝子リスト、宿主、地域、時期、薬剤耐
性遺伝子や不和合性タイプなどの情報をデ
ータベース上に蓄積する。次に、これらのデ
ータベースと任意のプラスミド配列を比較
し、共有する遺伝子の有無を blast などの相
動性検索ツールを用いて検索し、共有遺伝子
の有無情報を用いてネットワーク解析を行
い、プラスミド同士の類縁関係を推定する
web アプリケーションを構築する。構築した
ネットワークに薬剤耐性遺伝子や不和合性
遺伝子などの情報を追加し、薬剤耐性遺伝子
の伝播経路などについて解析する。 
 
４．研究成果 
任意のプラスミド配列をサブミットすると
類縁関係のある公共データベースに登録さ
れたプラスミドを見つけだし、類縁関係を
ネットワークとして表示する web アプリ
ケーション open iPAT を作成した。 
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