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WGS – sekwencjonowanie kompletnego,
pofragmentowanego genomu
(namnożonego wcześniej, np. hodowla)

Odczyty → contigi

∑ contigów ≈ ±pełny genom

Im krótsze fragmenty tym trudniej poskładać kompletny, domknięty genom
(problem sekwencji repetytywnych)



Sekwencjonowanie amplikonowe

„namnażanie” genomu do sekwencjonowania w 
reakcjach PCR

∑ fragmentów ≈ ±pełny genom – (flanki + startery)



• Charakteryzowanie istotnych klinicznie – epidemiologicznie cech patogenu 
(oporność, wirulencja, poszerzone typowanie)

• Klasteryzacja / filogenetyka – wykrywanie i pogłębiona analiza ognisk

Genomika nie odpowie na wszystkie pytania!

Genomika nie odpowie na niezadane pytania!

Genomika w nadzorze epidemiologicznym



SARS-CoV-2 Wirusy grypy RSV Salmonella Campylobacter VTEC (E. coli)
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Wariant Typ
Potwierdzenie 

gatunku

Potwierdzenie 

gatunku

Potwierdzenie 

gatunku
Lista kluczowych 

mutacji
Typ H Serotyp Serotyp

Linia PANGO Typ N 7g MLST 7g MLST 7g MLST

Linia NextClade
Mutacje warunkujące 

oporność
cgMLST cgMLST cgMLST

Clade GISAID Plazmidy Plazmidy Plazmidy
Geny oporności Geny oporności Geny oporności

Mutacje oporności Mutacje oporności Mutacje oporności
Patotyp

Najważniejsze geny 

wirulencji
Inne geny wirulencji

Klasteryzacja Klasteryzacja Klasteryzacja Klasteryzacja Klasteryzacja Klasteryzacja
Filogenetyka Filogenetyka Filogenetyka Filogenetyka Filogenetyka Filogenetyka



Czasami wystarczy proste ogólne porównanie 
izolatów…

Serotyp stx eae 7g MLST Oporność

STEC-1 O157:H7 stx2c g01-gamma ST-11 -

STEC-2 O80:H2 stx2a e07-xi ST-301 aadA1 ant(2'')-Ia aph(3'')-Ib aph(6)-Id aph(3')-Ia blaTEM-1B floR catA1 sul1 sul2 tet(A) dfrA36 gyrA p.S83L







• SNP

• MLST

• 7 genowe MLST

• cg MLST

• wg MLST

• pg MLST



• MLST

TGCATTCCGATG-GC…
TGCATTCTGATG-GC…
TGGATTCTGATG-GC…
TGGATTCTGAT - - C…
TG- ATTCCGATGTGC…
TGCACTCCGATG-GC…

• SNP – single nucleotide 
polymorphism



Core genome / Whole genome / Pan genome

Core

ST
HC0 

(indistinguish
able)

HC2 HC5 HC10 HC20 HC50 HC100 HC200 HC400 HC900 
(ceBG)

HC2000 
(Super-
lineage)

HC2600 HC2850 
(subsp.)

279664 279664 279664 21019 528 528 528 528 528 528 528 528 528 2

279668 279668 279668 279665 528 528 528 528 528 528 528 528 528 2

279665 279665 279665 279665 528 528 528 528 528 528 528 528 528 2

279699 279699 279699 279699 6892 528 528 528 528 528 528 528 528 2

279675 279675 279675 150034 528 528 528 528 528 528 528 528 528 2

279672 279672 279672 279672 528 528 528 528 528 528 528 528 528 2

279667 279667 279667 279665 528 528 528 528 528 528 528 528 528 2

279677 279677 56332 21019 528 528 528 528 528 528 528 528 528 2

279666 279666 279666 279666 528 528 528 528 528 528 528 528 528 2

135180 135180 56332 21019 528 528 528 528 528 528 528 528 528 2

279670 279670 279670 279670 1286 1286 893 893 893 893 893 893 15 2

279669 279669 279669 279669 25094 25094 7570 7570 7570 7570 7570 7570 15 2

279671 279671 279671 279671 528 528 528 528 528 528 528 528 528 2

279673 279673 279673 279665 528 528 528 528 528 528 528 528 528 2

279674 279674 279667 279665 528 528 528 528 528 528 528 528 528 2

279676 279676 279667 279665 528 528 528 528 528 528 528 528 528 2

279674 279674 279667 279665 528 528 528 528 528 528 528 528 528 2

297823 297823 297823 297823 297823 297823 87 87 12 12 12 12 2 2

297824 297824 297824 1680 1680 2 2 2 2 2 2 2 2 2

297825 297825 297825 297825 297825 87 87 87 12 12 12 12 2 2

297826 297826 297826 297826 413 87 87 87 12 12 12 12 2 2

297827 297827 297827 297827 297827 2 2 2 2 2 2 2 2 2

297829 297829 297829 297829 413 87 87 87 12 12 12 12 2 2

283502 283502 2121 1358 413 87 87 87 12 12 12 12 2 2

297828 297828 61234 1358 413 87 87 87 12 12 12 12 2 2

297830 297830 297830 1358 413 87 87 87 12 12 12 12 2 2

297831 297831 297831 2301 1398 397 397 12 12 12 12 12 2 2

297832 297832 297832 1680 1680 2 2 2 2 2 2 2 2 2

297834 297834 272832 1358 413 87 87 87 12 12 12 12 2 2

297833 297833 1358 1358 413 87 87 87 12 12 12 12 2 2

297835 297835 220811 1998 1958 87 87 87 12 12 12 12 2 2

297837 297837 2121 1358 413 87 87 87 12 12 12 12 2 2

297841 297841 297841 1358 413 87 87 87 12 12 12 12 2 2

297836 297836 297836 297836 297836 7264 36 36 36 36 36 36 2 2

61234 61234 61234 1358 413 87 87 87 12 12 12 12 2 2

297840 297840 297840 285039 1545 397 397 12 12 12 12 12 2 2

297838 297838 297838 240353 413 87 87 87 12 12 12 12 2 2

297839 297839 297839 297839 297839 2 2 2 2 2 2 2 2 2

297842 297842 413 413 413 87 87 87 12 12 12 12 2 2

297848 297848 232284 1358 413 87 87 87 12 12 12 12 2 2

297844 297844 1358 1358 413 87 87 87 12 12 12 12 2 2

297843 297843 240353 240353 413 87 87 87 12 12 12 12 2 2

297851 297851 1358 1358 413 87 87 87 12 12 12 12 2 2



5 SNP   /   5 cg AD

10 SNP   /   8 cg AD



Salmonella Enteritidis HC2 1358

• 100 izolatów z PL

• 840 izolatów w Enterobase

• od 2010 – obecnie

Ognisko???

Pułapki analiz WGS



Pułapki analiz WGS



Dziękuję za uwagę  ☺
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