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⽣命次世代シーケンス室（NGS室）概要

2. 受託解析 (Nextseq)

1. 機器利⽤ (Nextseq, C1)

DNA/RNAサンプルの受付

シークエンスデータ(FASTQファイル）の返却

Illumina
Nextseq500 ・利⽤者が必要なキットや消耗品を準備

・NGS室が利⽤をサポート

Fluidigm
C1

シングルセル
核酸調製システム

ライブラリ調製

Nextseq500によるシークエンス解析

・NGS室が⽤意するキットや消耗品を使⽤

シーケンサー

＜保有機器＞ ＜利⽤⽅法＞

実績：120~の解析依頼
1,400~のライブラリ調製

室⻑：上村 匡 https://www.lif.kyoto-u.ac.jp/dynamiclivingsystems/cat_microscopes/nsg/
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迅速で簡単なシーケンスワークフロー
NextSeq 550システムはライブラリー調製からデータ解析、
レポート生成、およびデータ共有までが統合されたワークフロー
の一部です（図 2）。直感的なユーザーインターフェースとロード
してすぐにランが開始できるデザインにより、より少ないユーザー
トレーニングや装置セットアップ時間で、さまざまなシーケンスア
プリケーションを行うことができます。NextSeq 550システムへ
のライブラリーのロードからセットアップまでは 10分以内に完了
します。他社のプラットフォームでは追加の特別な周辺機器が必
要ですが、NextSeq 550システムはクラスター形成とシーケン
スを 1台の装置に統合し、データ解析はオンサイトあるいはクラ
ウドで行えるように設計されています。

ライブラリー調製後、ライブラリーをNextSeq 550システムに
ロードしてセット後、シーケンスが自動的に素早く行われます。次
世代シーケンサーのデータは、75サイクルシーケンスランの場
合は 12時間、そしてペアエンド 150サイクルランの場合は 30
時間以内に産出されます。SBSケミストリーおよびファイル形式
変換を採用することにより、NextSeq 550システムは確立され
たプロトコール、ワークフロー、データセットそしてデータ解析ツー
ルを網羅するエコシステムを提供します。

はじめに
NextSeq 550シーケンスシステムは、実績あるイルミナの次世
代シーケンサー（NGS）に、高い相補性のあるマイクロアレイ
スキャンに加えた革新的なシステムで、ハイスループットのパワー
をもたらします（図 1）。統合型のシーケンスおよびマイクロアレ
イスキャニングシステムは基礎研究室に効率よく適合し、複数の
装置を導入する必要がありません。DNAからデータまでのワー
クフローは迅速化および統合化されており、ターゲットパネル、
エクソーム、トランスクリプトーム解析を迅速にわずか 1ランで実
施できます。また、必要に応じてロースループットまたはハイス
ループットを選択できる柔軟性も兼ね備えています。また、イル
ミナのサイエンティストがすべてのステップにわたってサポートを
行い、研究者が新たに革新的な探索成果を得るためのお手伝い
をします。

新たな探索を可能に
NextSeq 550システムは、多様なアプリケーションと新たなテク
ノロジーに柔軟に対応し、サンプル量とカバレッジのニーズに応
じたデータ出力設定が可能です。頑健で拡張性のあるシステムに
より、幅広いハイスループットアプリケーションを、コスト効率よ
く日々の研究ツールとしてお使いいただけるようになりました。
今では、最も小規模の研究室でも幅広い NGSアプリケーション
やマイクロアレイアプリケーションにアクセスでき、このような研
究室の研究および研究目標を進めることができます。

NextSeq™ 550シーケンスシステム
イルミナシーケンステクノロジーによる迅速で高い柔軟性と拡張性を誇るハイスループットのベンチトップ
型シーケンサーで、トランスクリプトームとターゲットリシーケンスのアプリケーションが実施できます

特長

• 研究ニーズに合わせた高い柔軟性
幅広いアプリケーションをサポートし、リード長の選択と
複数のデータ出力の設定が可能

• 迅速なデータ取得
スピードが重視される研究のための迅速なデータ生成と、
基礎研究の加速が可能

• 傑出したデータ品質
実績あるSequence by Synthesis（SBS）ケミストリー
により困難なホモポリマー領域でも高品質な結果を提供

• タッチパネル操作と簡単なデータ解析
DNAからデータ出力までが自動化され、さらに合理化
されたバイオインフォマティクスにより、データ解析を
ローカルか、クラウド上で選択して実施できる

• 選択したイルミナ BeadChipsのスキャンが可能
Infinium™ MethylationEPICアレイで差次的メチル化
領域を決定したり、選択したCytoSNPアレイを用いた
コピー数バリアントの計測が可能

図 1：NextSeq 550システム NextSeq 550システムは、SBSケミストリーと
ユーザーフレンドリーなワークフローで最新の技術に対応することにより、エク
ソーム、トランスクリプトーム、およびターゲットリシーケンスのさまざまなアプ
リケーションで高品質な結果を提供します。

図 2：NextSeq 550システムのシーケンスワークフロー NextSeq 550システ
ムは、サンプル調製からデータ解析まで、簡単で統合されたワークフローを提
供します。ワークフロー時間は実験およびアッセイタイプによって異なります。
こちらに記載している時間はmRNA発現プロファイリング実験で 75 bp × 2を
想定しています。解析結果は発現差および選択的転写物の同定を含みます。

ライブラリー調製 シーケンス データ解析 共有
5.5時間のハンズオン

9
時間

15-18
時間

<4
時間 / サンプルあたり 即時

10分のハンズオン 5分のハンズオン
オンサイトまたはクラウド

安全なクラウドでの保管

Prepare Library | Sequence | Analyze Data
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アレイスキャンによる傑出した柔軟性
NextSeq 550システムは非常に補完性の高いテクノロジー *で
あるマイクロアレイスキャンをサポートすることによって傑出した
柔軟性が実現します（表 2）。研究者は NextSeq 550システム
に搭載されたマイクロアレイスキャンによって、強力なテクノロ
ジーにすぐにアクセスすることができます。マイクロアレイのス
キャンには、CytoSNP BeadChipを用いてコピー数バリアント
を迅速に確認したり、Infinium MethylationEPIC BeadChipを
用いてさまざまなメチル化領域を決定するためにコスト効率の良
いオルトゴナル法を使用しています。NextSeq 550システムを
使うことで、最先端の研究アプリケーションの幅を最大限に活用
することができると同時に、装置導入のコストを抑えることができ
ます。このシステムは遺伝性疾患、がんなどの幅広いアプリケー
ションをサポートしています。

合理化されたバイオインフォマティクス
NextSeq 550シーケンスシステムにはさまざまなデータ解析オ
プションがあります。ベースコールおよびクオリティスコアは、装
置に統合されたコンピューターで行います。シーケンスランデー
タは幅広いオープンソースや、イルミナデータのために開発され
た市販されたパイプラインを介して解析することができます。ま
た、装置上または Local Run Managerを使って装置外で解析を
実施することができます。Local Run Managerはランセットアッ
プから解析までのモジュールをつなげる性能を備えており、シー
ケンスランの作成および解析のための統合型ソリューションを提
供します。幅広い手法のアレイが自動解析で利用でき、例えば、

アンプリコン解析、DNA濃縮解析、およびGenerateFASTQ解
析などがあげられます。利用可能なモジュールの全リストはイル
ミナのサポートページでご覧になれます。クラウドベースソリュー
ションもイルミナのゲノムコンピューティング環境である
BaseSpace™ Sequence Hubを経由して利用でき、データが
即座に転送され、解析されて安全に保管することができます。
Sequence Hub解析アプリには、アライメント、バリアント検出、
アノテーション、可視化、および interpretation（解釈）などが
あります。また、BaseSpace Sequence Hubはエクソームお
よびトランスクリプトーム、全ゲノム、そして体細胞変異コール用
のデータ解析アプリも搭載しています。業界標準のデータフォー
マットを採用しているため、サードパーティの開発者らがさらなる
下流データ解析のための商用ツールおよびオープンソースのツー
ルを開発して、豊富なエコシステムを構築しています。

アレイベースの分子細胞遺伝学研究または体外受精（IVF）デー
タから得られたアレイとNGSの統合データについては、
BlueFuse™ Multiソフトウェアが包括的なデータ解析のためのフ
レームワークを提供します。このソフトウェアは、全ゲノム解析実
験で産出されたデータを高機能な処理アルゴリズムと直感的な可
視化フォーマットを使って管理、検索、表示します。Infinium 
MethylationEPIC BeadChipのデータについては、Genome
Studio™ Methylation Moduleによる解析がサポートされてお
り、小規模研究のための差次的メチル化解析を実施することが可
能です。大規模研究用に、ソフトウェアフレームワークR上で利
用可能な無料の解析パッケージが多数提供されており、ノーマラ
イゼーションやメチル化データの差次的解析を実施できます 3-4。

表 2：NextSeq 550システムパフォーマンス項目

NextSeq 550システムパフォーマンス項目 a

フローセル設定 リード長 アウトプット ランタイム データ品質 必要なインプット量

高出力フローセル
最大 4億シングルリード
最大 8億ペアエンドリード

150 bp × 2 100～ 120 Gb 29時間
Q30以上の塩基が

75%以上

TruSeq™ ライブラリー調製キット
使用時 100 ng～ 1 µg

75 bp × 2 50～ 60 Gb 18時間
Q30以上の塩基が

80%以上

75 bp × 1 25～ 30 Gb 11時間
Q30以上の塩基が

80%以上

中出力フローセル
最大 1.3億シングルリード
最大 2.6億ペアエンドリード

150 bp × 2 32～ 39 Gb 26時間
Q30以上の塩基が

75%以上

75 bp × 2 16～ 19 Gb 15時間
Q30以上の塩基が

80%以上

a. 時間はNextSeq 550システム上で実施するクラスター形成、シーケンス、ベースコールを含みます。据付時の仕様は、イルミナ PhiXコントロールライブラリーを使い、サポー
ト範囲内でのクラスター密度（129～ 165 k/mm2パスフィルタークラスター）を基にしています。実際のパフォーマンス項目は、サンプルの種類、クオリティ、そしてパスフィルター
クラスターに依存します。Q30以上の塩基の割合は、そのラン全体の平均値です。

NextSeq 550システムアレイスキャン項目

BeadChip ビーズチップあたりスキャン時間 サンプルあたりスキャン時間

Infinium MethylationEPIC BeadChip 40分 5分

Infinium CytoSNP-850K BeadChip 40分 5分

HumanCytoSNP-12 BeadChip 40分 3.3分

Infinium HumanKaryomap-12 BeadChip 40分 3.3分

* Infinium MethylationEPIC、CytoSNP-850K、HumanCytoSNP-12、およびHumanKaryomap-12 DNA BeadChipのマイクロアレイスキャンをサポートしています。

Prepare Library | Sequence | Analyze Data

本製品の使用目的は研究に限定されます。診断での使用はできません。 770-2013-053-F | 3

https://jp.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/apac/japan/documents/pdf/products/datasheets/nextseq-550-system-spec-sheet-770-2013-053-jpn.pdf
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・受託解析を依頼される場合には計画段階でご相談ください。

受託解析の流れ

・研究計画の相談も受け付けていますので、お気軽にお問い合わせください。

次世代シーケンス室

ライブラリ調製

計画の確認

サンプルQC

解析の開始

解析依頼者

解析計画の立案

サンプルの準備

結果の確認
シーケンス解析

事前打ち合わせ

解析可否の判断、計画・費⽤の確定

お問い合わせ(メール)

サンプル・申請書の提出

進捗状況の報告
解析結果の報告

・年度末は特に込み合いますので、早めにお問い合わせください。



・ライブラリ調製から依頼される場合には、
以下のサンプル条件を満たしていただく必要があります。

（サンプル量についてはこれに満たない場合でも受付できる場合もあります）

・柔軟に対応致しますので、お気軽にお問い合わせください。

・ご⾃⾝で調製されたライブラリの定量およびシークエンスも受け付けています。

・受託ライブラリ調製については、主に以下のサンプル・解析を受け付けています
 ・Total RNA   ・ mRNA-seq
 ・Genomic DNA  ・ DNA-seq (whole genome sequencing)
 ・Fragmented DNA ・ ChIP-seq, Cut&Run など

sample conc. amount Quality

DNA-seq Purified
genomic DNA > 20 ng/µl > 200ng No degradation

mRNA-seq Purified
total RNA > 50ng > 500 ng RIN > 8.0

ChIP-seq
など

Fragmented 
DNA

サイズ分布の⽬安: 
100-400bp

連絡先：⽣命NGS室 ngs[at]lif.kyoto-u.ac.jp



https://www.lif.kyoto-u.ac.jp/dynamiclivingsystems/cat_microscopes/nsg/
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