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次世代シーケンサーによる
高速シーケンス解析サービス

1解析で合計20Mb以上の塩基配列を解読できる次世代・高速シーケンス解析サービス開始!!

一昨年米国454 Life Sciences社において、従来のシー

ケンス技術を遥かに凌ぐ次世代型高速シーケンサーが開発

されました。弊社ではお客様のご要望にこたえるべく、こ

のゲノムシークエンサーを利用した受託解析サービスを開

始いたしました。以下に本サービスの特長および利用の可

能性についてご紹介いたします。

■特長

「大量シーケンスの時代は終わった。」という言葉を聞くこと

がありますが状況は決してそうではありません。公開デー

タベースへ登録されるゲノム解析生物種は現在も増加して

おり、small RNAのように新たな転写産物の概念も発見さ

れるなど、従来以上に大量シーケンスのニーズは高まって

います。そこで、「より安く、より早く」解析できる次世代

シーケンサーの開発が世界中で進められており、その中でも

454 Life Sciences社が開発し、ロシュ・ダイアグノスティ

クス社AS事業部が販売するゲノムシークエンサーは他の

次世代シーケンサーに先駆けて市場に出てまいりました。

弊社では日本で初めて本機器を用いた受託解析サービスを

開始しました。1回の解析において20万クローンのシーケ

ンスを1週間程度で解析することができ、塩基総数20Mb

を超える解析結果を得ることができます。例えば2Mbの

ゲノムサイズを持つ乳酸菌ゲノム解析では、従来のサンガー

法に比べて納期は3分の1以下、コストは半額以下に抑え

ることができます。その他、この高速性を利用した塩基配

列決定を行うさまざまな分野への応用が期待されており、

弊社においても種々のアプリケーションへの展開を予定し

ています。

■解析手法

通常、検体DNA10 µg以上をご提供いただき、品質チェッ

クの後、以下の順で作業を進めます。

①DNAライブラリー作製

DNAを物理的切断により500 bp程度に断片化し、両末端

にアダプターを結合します。

②エマルジョンPCR

アダプターが結合したDNA断片とアダプター相補配列が

固定化されたビーズを混合後、エマルジョンPCRを行い

ます。DNA断片1分子とビーズ1粒子が分配されたエマ

ルジョン液胞中では、1種類のDNA断片が増幅されビー

ズ表面に結合します。このビーズを特殊な反応器の各ウェ

ルに1粒子ずつ数十万個を充填します。
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■解析サービス例

・微生物ゲノムシーケンス解析

微生物ゲノムの推定ゲノムサイズの15倍以上の総塩基数を

解析いたします。得られたシーケンスデータはアセンブル

済のコンティグ配列情報として納品いたします。大腸菌を

用いたクローニング手法を用いないためクローニングバイ

アスが少なく、配列ギャップが減少するというメリットが

あります。また、従来のサンガー法による解析と組み合わ

せることにより、より精度の高い塩基配列情報を得ること

も可能です。さらに、遺伝子領域の同定（アノテーション

サービス）や近縁種のゲノム配列との配列構造比較サービ

ス（比較ゲノム解析サービス）にも対応可能です。

ギャップ領域を含まない高精度のゲノム配列をご希望の場

合は、本解析サービスとサンガー法によるシーケンス解析

サービスを組み合わせることにより、納期・価格を大幅に

抑えたゲノムシーケンス解析が可能となりました。

・small RNAの網羅的解析

small RNA画分を抽出後クローニングしたサンプルを用

いて網羅的シーケンス解析を実施いたします。1回の解析

で数検体のサンプルを同時に処理することも可能です。

得られたシーケンスデータからゲノムへのマッピングや

miR Baseへの相同性検索を行います。ご要望に応じてク

ラスタリングや二次構造予測による新規miRNA候補の探

索などオプション解析にも対応可能です。

・その他

・転写産物の網羅的シーケンス解析

・SNPまたは変異頻度解析

・ChIPサンプルの網羅的解析

・メタゲノム解析

・超微量サンプルからのシーケンス解析

その他、本ゲノムシークエンサーを用いた多くの解析手法

が文献等で紹介されており、研究ツールのひとつとして広

がりが期待されます。
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③ピロシーケンス

ビーズ表面に結合したDNAを鋳型としてA、C、G、T そ

れぞれの反応液を順次反応させ、1塩基ずつ伸長反応を繰

り返します。適合塩基の反応液が加えられた時に生成され

るピロリン酸の影響により放出される光シグナルをゲノム

シークエンサーが検出します。1ウェルあたり約100 base

がベースコールされます。

【解析価格】

・微生物ゲノムシーケンス解析

¥3,500,000（税別）から／納期1ヵ月

その他解析も含め詳細はお問い合わせください。

【お問い合わせ先】

タカラバイオ（株）
ドラゴンジェノミクスセンター
TEL：077-543-7331 FAX：077-543-7225
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