
マイクロバイオーム研究の
ための先進メタゲノム解析
ソリューションを今すぐ
ご利用ください！

微生物は健康、産業、環境において重要な役割を果たし、バイオテク 
ノロジー、持続可能な材料、医薬品の革新に貢献しています。抗菌剤
耐性、感染症、食品安全への懸念の高まりは、高度な微生物ゲノム   
研究の必要性を浮き彫りにしています。



はじめに
メタゲノミクスは、機能的遺伝子スクリーニングとシーケンスを通じて微生物を研究するための強力なアプローチです。微
生物の多様性、群集組成、遺伝的関係、環境との相互作用を調べます。ノボジーンでは、NGS や PacBio や Oxford 
Nanopore などの第 � 世代テクノロジーを用いたショットガンメタゲノムシーケンスや ��S/��S/ITS アンプリコンシーケ
ンスを提供しています。これらの手法を組み合わせることで、微生物生態学のより深い洞察を提供し、マルチオミクス研究
における群集組成や機能的役割に関する主要な疑問に対応します。

ショットガンメタゲノムシーケンス
アセンブリ-ベース (SRS)

ショットガンメタゲノムシーケンス
マッピング-ベース (SRS)

��S/��S/ITS アンプリコン
シーケンス (SRS)

分類上の解像度 種/亜種レベル 種レベル 種レベル

分類 ウイルス, 原生生物などを含むすべて
の分類群

細菌, 古細菌, 真菌 (Kraken�を用いた
場合はウイルス, 原生生物も)

ゲノム再構築 可 不可 不可

利点

�. すべてのサンプルタイプ（微生物叢
と環境）に適用可能

�. 予測された遺伝子を通して、生物種
と機能に関する洞察と相関を提供

�. 抗生物質耐性遺伝子のアノテーシ
ョンと解析を含

�. 複雑なサンプル（微生物叢および環
境）に最適

�. 種および機能プロファイリング結果
を提供

�. あらゆるタイプのサンプル、特に宿
主汚染が高いサンプルに最適

�. 明確なメタバーコードプライマーを
用いた分類学的同定が可能

アプリケーション

包括的な微生物
プロファイリング 

培養することなく、複雑な微
生物コミュニティを同定およ

び分類します。

マーカーの同定 

病原性、抗生物質耐性、微生物
機能の遺伝子マーカーを発見

します。

新規種の発見

ゲノムアセンブリを含む、これ
まで認識されていなかった生
物種の同定と特性解析を行

います。

酵素と代謝物の発見

産業用または医療用の新しい
酵素や代謝パスウェイを探索

します。
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ショットガンメタゲノムシーケンス (ショートリード)
メタゲノムシーケンスは、自然環境における微生物の包括的な解析を促進し、培養することなく、微生物の多様性、機能的
活性、環境相互作用に関する貴重な洞察を提供します。特に、ショットガンメタゲノムシーケンスにより、マイクロバイオーム
全体の詳細な同定と特性解析が可能になり、群集構造、種の分類、遺伝子機能、代謝パスウェイ、抗生物質耐性が解明さ
れます。この方法は、医学、農業、環境科学などの分野で急速に進歩しています。

ノボジーンでは、ショットガンメタゲノムシーケンスではイルミナ NovaSeq を、ロングリードシーケンスでは PacBio および
Oxford Nanopore システムなど、多様な研究要件に合わせたさまざまなシーケンスプラットフォームを提供しています。加
えて、お客様の研究ニーズをさらにサポートするために、広範な分析機能を提供しています。 

デモ結果

分類アノテーション： 
属における進化系統樹

ブレイ-カーティス距離に
基づく病原体-宿主相互

作用クラスタリング

抗生物質耐性遺伝子の
相対的存在量

代謝パスウェイ解析

��S/��S/ITS アンプリコンシーケンス
��S/��S/ITS アンプリコンシーケンスは、保存された遺伝子の超可変領域（細菌 / 古細菌の場合は ��S、真菌の場合は
ITS、真菌 / 原生生物の場合は ��S）を増幅し、次世代シーケンサー（NGS）で解析することにより、微生物の種を同定し、
区別します。ノボジーンでは、群集組成や機能的役割に取り組み、微生物生態学の知見を高めるためにこの手法を活用し
ています。ショートリードでは Illumina NovaSeq、全長 ��S シーケンスでは PacBio Revio を用いた ��S/��S/ITS アンプ
リコンシーケンスを提供しています。

デモ結果

分類アノテーション： 
属における進化系統樹

�D ネットワーク解析
属における進化系統樹

アルファ多様性
希薄化曲線

スピアマン
相関分析



理想的なメタゲノムソリューションを今すぐ見つけましょう!
私のサンプルは宿主汚染を多く含

んでいます

より正確で種レベルの細菌のスナップショット
を受け取りたい

アセンブリ-ベース解析による
ショットガンメタゲノムシーケンス

マッピング-ベース解析による
ショットガンメタゲノムシーケンス

 MetaPhlAn�-HUMAnN�

さまざまな異なるサンプルタイプ
について、予測遺伝子、機能アノ

テーション、抗生物質耐性遺伝子
アノテーションを取得することに

興味がある

高い精度が求められる腸内細菌叢
に特化した種と機能の注釈に興味

がある

環境サンプルやウイルス、その他の
新種の調査に重点を置いた種と機

能の注釈に興味がある

マッピング-ベース解析
によるショットガン

メタゲノムシーケンス
 Kraken�

��S 全長アンプリコン
シーケンシス 

(PacBio)

アンプリコン
シーケンス

アンプリコン
シーケンス

いいえ

いいえ

さまざまな異なる微生物を
種レベルで一度に観察する

ことに興味がある

はい

特定のプライマーを利用して、
属レベルで興味のある生物を

調べることに興味があるはい
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