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SARS‑CoV‑2を配列決定する理由

▪▪州/地方
ꟷ サプリメント管理の
ꟷ 疫学を理解する

▪▪国家
ꟷ 田前
ꟷ 診断、ワクチン、薬治療法の開発します

▪▪公開データベースデータベースデータベースます
– 立物は、SARS‑CoV‑2ワークフローにあり度があります
– 疫的、疫的メタデータデータ



SARS‑CoV‑2ゲノムデータ公開

1.1。 GISAID（すべてのインフルエンザの共有共有イニシアチブ）
– インフルエンザ（EpiFlu）ダウンロードSARS‑CoV‑2（EpiCoV）からの共有の

ダウンロードな共有を刺激します

www.gisaid.org

2.2。 NCBI / NLM（国立バイオテクノロジーセンター）
– 全国立衛生研究所（NIH）
– GenBank®、Sequence Read Archive（SRA）、PubMed、BLAST®説明。

www.ncbi.nlm.nih.gov

– SARS‑CoV‑2配列のパブリックアクセスとドリフトな共有を刺激します
– SARS‑CoV‑2データを参照（PubMed / PMC）DoBLAST®ソフトウェアと統合します

▪▪組織な平基準、組織、主な設定
▪▪業者が提供します 読みます ゲノムデータメタデータのコレクション。

https://www.gisaid.org/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/


SARS‑CoV‑2ガイド（GISAID + NCBI）
研究所

GISAID
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NCBI GenBank100,000
85,828

50,000

0

（2021年3月19日）



鳥インフルエンザ情報共有の種SARS‑CoV‑2ツールができるになります

Nextstrain パンゴの血縁
NS化発生 NSの NSamed NSローブ Outbreak

nextstrain.org cov‑lineages.org

https://nextstrain.org/
https://cov-lineages.org/


GISAID.org

処理検索

分析
▪▪化発生
▪▪分岐群のささ
▪▪スパイク変異



位置
（北米/ EGO /ジョージア）

目日
（2021‑01‑01から2021‑01‑31） 代 追い

（Spike_E484K） （GH / 501Y.V2 / B.1.351）

CoVsurver ダウンロード



FASTA
GISAID：ダウンロード > EX1

AAAUGUUAUUCAUGCU
> EX2
AAAUAUUACUCAUGCU
> EX3
AAAUAUUACUCAUGCC

Metadata.tsv
アクケース 日にち 位置

Seq1 2021年2月5日 アメリカ/ジョージア

Seq2 2021年2月5日 アメリカ/ジョージア

Seq3 2021年2月5日 アメリカ/ジョージア

鳥インフルエンザ情報共有
www.gisaid.org/registration/terms‑of‑use/

http://www.gisaid.org/registration/terms-of-use/


鳥インフルエンザ情報共有の詩：レコードを検索する

アクセッションID

鳥インフルエンザ情報共有
www.gisaid.org/registration/terms‑of‑use/

http://www.gisaid.org/registration/terms-of-use/


NCBIデータベース組織

傘プロジェクト ▪▪BioProject –単一のイニシアチブ
のための生物学的データのコレク
ション

BioProject – 傘プロジェクト –
BioProjectsのコレクション

BioSample BioSample BioSample ▪▪BioSample –物理的な標本に関
する情報（メタデータ）

データ データ データ シーケンシング読み取り
（SRA）

▪▪データ–ゲノムデータセット; 例えば
– 生のシーケンス読み取り

– 組み立てられたゲノム
データ 組み立てられたゲノム

（GenBank、ヌクレオチド）



www.ncbi.nlm.nih.gov/sars‑cov‑2/

（2021年3月22日）

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sars-cov-2/


www.ncbi.nlm.nih.gov/labs/virus/vssi/#/sars‑cov‑2

（2021年3月22日）

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/labs/virus/vssi/#/sars-cov-2


www.ncbi.nlm.nih.gov/labs/virus/vssi/#/sars‑cov‑2

選択表を見る

位置

収集日

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/labs/virus/vssi/#/sars-cov-2


ダウンロード 分析する

位置

収集日



NCBIダウンロード

FASTA List.txt Metadata.csv
>シーケンス1
AAAUGUUAUUCAUGCU
>シーケンス2
AAAUAUUACUCAUGCU
>シーケンス3
AAAUAUUACUCAUGCC

シーケンス1
シーケンス2
シーケンス3

受入日 位置

Seq1 2021年2月5日 USA / GA

Seq2 2021年2月5日 USA / GA

Seq3 2021年2月5日 USA / GA



GISAID NCBI ローカル分析を補足する

Nextstrain
（モジュール3.1）

FASTA
>シーケンス1
AAAUGUUAUUCAUGCU
>シーケンス2
AAAUAUUACUCAUGCU
>シーケンス3
AAAUAUUACUCAUGCC
>シーケンス4
AAACGUUACUAAUGCU

MicrobeTrace
ローカル
データ

（モジュール3.2）

アッシャー
（モジュール3.3）



概要

▪▪公開リポジトリは、組織化されたオープンデータ共有を促進します
▪▪SARS‑CoV‑2ゲノム配列データの有用性を最大化する
– パブリックNextstrainビルドなどのサポートリソース

– ローカル分析または調査を補足するためのクエリ、ダウンロードシーケンス

GISAID
▪▪あらかじめ支払う
– にデータを送信する どちらも リポジトリは他の人を助けることができます！

– 臨床的、疫学的メタデータ（PHA4GE）でより良い



もっと詳しく知る

▪▪その他のモジュール
– Nextstrain入門–モジュール3.1
– MicrobeTrace入門–モジュール3.2
– UShERを使用したリアルタイムの系統発生–モジュール3.3

▪▪COVID‑19ゲノム疫学ツールキット
– さらに読むを見つける

– フィードバック調査を完了する

– 新しいモジュールがリリースされたら、それらの更新を受け取るためにサブスクライブします

– go.usa.gov/xAbMw

https://go.usa.gov/xAbMw


詳細については、CDC 1‑800‑CDC‑INFO
（232‑4636）にお問い合わせください。
TTY：1‑888‑232‑6348 www.cdc.gov

このレポートの調査結果と結論は著者のものであり、必ずしも米国疾病予防管理センターの公式の
立場を表すものではありません。




