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NGSから出力されたデータを研究に対して「意味
のある」データに変換するための作業

• 様々な解析アルゴリズムを用いた解析作業

データ解析処理

• データに適した統計処理によるデータマイニング

統計処理

• 論文に掲載可能なグラフの作図、分析

グラフ化によるデータの視覚化



解析作業

シーケンシング

発現量測定

リファレンス配列へのマッピング

実験目的
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1. リードのクオリティコントロール
クオリティチェックを行い、低クオリティのリードを除去する

2. マッピング作業
シーケンスリードをリファレンスゲノムにマッピングする

3. 重複リード除去
PCR duplicates由来の重複したリードを取り除き、変異検出の際のバイアスを
軽減させる

4. マッピング結果の補正
SNVやInDelの正確な位置を求めるために、マッピング結果の補正を行う

シーケンシングした配列と既知の配列情報を比較し、Insertion, Deletion, SNPs
を検出することで、ゲノム上のどの位置で、どのような変異が起こったか知るこ
とができます。



5. 変異検出の実施
SNVやInDelを検出する

6. 変異アノテーションの付加
検出された変異に対し、遺伝子のどの領域の変異なのか、もしくは既知の変異で
あるかの情報を付加する

7. 変異情報の加工
要件に合わせてデータを整形する

8. 納品物作成作業（データ、報告書、グラフデータ等）
ご依頼に応じて納品物として解析結果から納品物を作成する

9. 納品とご報告
解析結果を納品物を元にご説明させていただき、次の解析の計画を検討します。



•解析ツールを利用するためにバイオ及びITの知識が必要

専門知識が必要

•シーケンスデータは数千万～数億リード数、容量としては数TB以上

のものもある。

•シーケンスデータは大量データの場合もあり、通常のPCでは解析が

進められない場合も。

•専用の計算サーバーが必要となります。

専用の環境が必要

•解析作業に拘束されるため時間の確保ができない。

•知識を身に付ける時間や人員の確保が難しい。

解析に要する時間の確保

結果として、第三者機関へ解析を依頼することが効率的



サービス形態 メリット デメリット

シーケンシング
＋

データ解析

• シーケンシングから解析までを
一括して依頼できる

• セット価格のため費用も抑えら
れる。

• 納品形式の指定ができない
• フォローが受けられない。

データ解析
• シーケンサーを選択できる。
• メニュー化された解析なので、コ
ストが抑えられる。

• シーケンサーは別途依頼が必要
• 納品形式を選択することができない。
選択できた場合もコストが割高になっ
てしまう。

• フォローが受けられない場合が多い

データ解析
＋

コンサルティング

• シーケンサーを選択できる。
• 解析プランについて計画時に相
談することができる。

• フォローが受けられる。
• 解析途中で変更依頼ができる。

• シーケンサーは別途依頼が必要
• コストが割高になってしまう。

低

自
由
度
・コ
ス
ト

高



 Axiohelix の PictBio とは

◦ 膨大なNGSデータを可視化(Picture)するNGSデータ解析パッケージ

特徴１ 研究者様と研究目的に合わせた準備

 解析方針についての打合せ、ヒアリング
（Skypeなどのテレビ会議を推奨いたします。）

 解析事例を交えて、解析提案

特徴２ オーダメイド解析

 解析アルゴリズムの選択

 新規解析アルゴリズム、パイプラインの開発

特徴３ 作業内容の柔軟性

 解析途中での結果報告、および作業方針再検討の受付

 論文などへの掲載実績のない解析への対応



変 異 解 析

新 規 ゲ ノ ム 配 列 決 定

ト ラ ン ス ク リ プ ト ー ム 解 析

C h I P – s e q 解 析

メ チ ル 化 解 析

メ タ ゲ ノ ム 解 析

シーケンシングした配列と既知の配列情報を比較し、Insertion, Deletion, SNPsを検出するこ
とで、ゲノム上のどの位置で、どのような変異が起こったか知ることができます。

配列情報が未知の領域や、未知の生物種について、配列を決定するための手法です。

RNAをシーケンシングし発現量を定量する手法で新規RNAの探索にも威力を発揮します。

免疫沈降法を利用し、タンパク質と結合するDNA配列を解読することで、転写因子が結合す
る領域を明らかすることができます。

遺伝子発現がどう制御されるか調べるためにゲノム配列のメチル化状態を解析する手法です。

複数生物種のゲノムをまとめて網羅的にシーケンシングすることで、異なる条件下での生物群
の組成を調べたり、物質代謝を推測することが可能になります。



•解析結果に対し公共データベースから
のアノテーション付加や統計解析等を行
ない、生物学的に意味のあるデータのみ
を抽出します。

アノテーション
情報の付加

•大量データを管理するためのデータ
ベースや、ラボ内のデータの統合アプリ
ケーション等、ご要望に沿ったシステム
を構築いたします。

システム構築

•バイオインフォマティクスの知識・技
術を習得したい研究者や学生の方へ向け、
プログラミングや解析に関するセミナー
を行います。

人材教育



 １解析案件につき 通常２～３ヶ月

Step1

•シーケンシングが終了した後のデータについてヒアリング

•ご要望の解析、最終的な納品形態についてヒアリング

•ヒアリングに基づく解析プランのご提案

Step2 •解析の実施

Step3

•解析結果の提示、説明

•修正のご要望に応じて打ち合わせ

Step4

•修正した解析結果の納品

•結果を踏まえて次の解析についてお打合せ



研究者B

研究者C

研究者A

訪問
ヒアリング

弊社技術者

アクシオヘリックス

施設管理者様

次世代
シーケンサー

お客様ラボラトリー

持ち帰り作業

複数案件に対して効率的なお打ち合わせを実施することで、
コストを抑えることができます。



 ご要望、ご予算に応じた納品物を作成いたします。
例えば、Excel形式でソートを掛けた状態でのデータ作成や、指定
の形式のグラフを使用した比較資料など論文で利用できる形式で
作成いたします。

 修正要望に対応いたします。
事前に納品物の内容をご確認いただき、修正などのご要望があ
れば、それを反映した最終納品物を作成いたします。

 納品完了後のフォローアップに対応いたします。
納品完了後であっても、納品物についての説明などフォローアップを行っ
ております。



目的：ある発生段階における遺伝子発現の経時的変化の比較

カウント 比較

グラフ化

納品物事例１：発現解析

Excelの機能を使用して、選択されたデータに対して比較対象データが自動的にソートされ
る形式で資料を作成いたしました。



Group A

Group B

Group C

Group AGroup BGroup C

メタゲノム生物種クラスタリングのグラフ作成例

距離プロット図 クラスタリングツリー



 NGSから得た大量の配列情報から解析を行い、研究に必要
なデータを絞り込むことが重要

 １．研究の計画段階で以下のものを決定しておく。
(1) 注目するべきゲノム上領域をできるだけ選出しておく

(2) フィルタリングの為に用意するデータの選定
コントロール、比較条件、同一条件 etc...

これらが決定されていないと・・・
→結果範囲が広すぎて、変異を見つけられない。
→サンプル数が少なく、ターゲットの変異を絞り込めない
→コントロールサンプルが無いため、目的ピーク以外のもの
が検出される



 ２．データの正確性はサンプルの状態に左右される

(1) クオリティの高いデータを取る

比較を意識していないサンプリング、コンタミ etc...は、
データが偏る原因となりやすい

(2) 解析の種類、リード長によって、カバレッジを考慮し、必
要量のデータを得る

→ミスアセンブルの発生
→サンプル間のデータ量に大きな差があるため、比較解
析時に偏った値が出る

→コンタミにより、カバレッジ（データ量）が大幅に減ってし
まい、条件が変化してしまう。



実験における最大の課題であり、

もっとも重要なのはサンプリング

見たい事象のデータを得られるよう、

慎重に計画立案をすることが必要



解析サーバー「BcMARｘ」のご紹介



 コマンドラインを必要としない、インターフェースを実装
難しい設定は不要です。最低限の入力のみで利用できます。

 論文に引用しやすいオープンソースツールで構成
論文に掲載実績のある信頼性の高いツールで構成されています。

 頻度の高い解析手法を網羅
弊社実績において、もっともニーズの多い５つの解析に対応しています。
Bisulfite-seq、ChIP-seq 、Mutation 、Asseｍble 、RNA-seq

 充実のサポートサービス
導入時に技術者による訪問設置サービスや、初回レクチャーサービス、
解析結果の見方などを詳しく記載したマニュアルを準備しております。

 「BcMARx」は、ご自身で解析を行いたい方におすすめ
の解析サーバーです。



【親切UI】
専用のUIを実装、Linux特有

のコマンドラインを意識せずに
利用することができます。

５種類のパイプラインを準備

Linuxではコマンドライン
による操作が必須



【進捗確認画面】
複数の解析を一度に設定して、予約することができます。

【ヘルプ機能】

設定項目ごとに吹き出し形式で設
定情報について説明を表示します。





 「第３７回日本分子生物学会」 に出展いたします。

◦日程 １１月２５日～２７日

◦場所 パシフィコ横浜 展示ホールA・B・C

◦ ブース １６３ブース（入り口 目の前の島）

http://www.pictbio.com/download/Pictbio_order_sheet.xlsx

お問い合せシートダウンロードURL

NGS解析サービス PictBio紹介サイト

http://www.pictbio.com



ご清聴いただき有難うございました。


