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はじめに

✓次世代シークエンサー（NGS）を使用したウイルスゲノムのシークエンスにより、高効率で
ウイルスのジェノタイピングおよび薬剤耐性変異の同定を行うことが可能になった。また、
従来のサンガー法では検出しにくかった低頻度の変異の発見が可能になった。

✓一方で、NGSから出力されたデータの解析には、さまざまなプロセスがあり、多少の技能が
必要。

<NGS解析の一般的なプロセス>
●Fastqデータの処理
●リファレンスへのリードマッピング
●変異検出
●ジェノタイピング
●各種ガイドラインに基づいた薬剤耐性変異の同定

✓ウイルスジェノタイピング用ソフトウェアDeepChek® では、NGSから出力されたFastqファ
イルを指定するだけで、以下のような解析プロセスを一度に実行可能。
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出力結果の例

✓サブタイピング結果

✓ゲノム中の各領域について、各ガイドラインに基づいて
Resistance, Possible Resistance, Susceptible
の3段階で薬剤耐性の評価が可能

✓ガイドラインは、
HIVdb/Stanford、ANRS等主要なガイドラインに対応

✓Geno2phenoに基づき、向性もレポート

✓上記のようなタイピング結果の他、
NGSデータの統計も含んだPDFレポートを出力
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Start > New Analysisを選択

プロジェクトの作成
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データプールの＋ボタンをクリックし、Fastqなどのデータを登録する

データプール

データの登録
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登録するデータに応じて、フォーマットなどをプルダウンメニューから
選択し、そのデータがカバーする領域を指定する

データのフォーマットの指定

データ形式
Fastq/Fasta/BAMなど

シーケンスプラットフォーム

カバー領域
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データプールから、右のエリアにデータをドラッグ＆ドロップし、
サブタイピング、リードマッピング等のアルゴリズムを選択する

ドラッグ＆ドロップ
サブタイピングアルゴリズム

Comet/BLASTなど

マッピングアルゴリズム
BWA/TMAPなど

アルゴリズムの指定
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データのIDや検体のIDを登録する

サンプルID等の登録
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リードのフィルタリングのThreshold等を指定

バリアントの最低頻度

ペアリード間でのバランスに関するフィルター

最低カウント

最低カバレッジ

変異検出パラメーターの指定
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薬剤耐性判定のガイドラインを指定（複数指定可）

ANRS
Grade
HIVdb
Rega institute
RenaGeno
RIS

geno2pheno（向性の判定）

ガイドラインの指定
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解析終了後、Results Listから解析結果のレポートを確認する

結果の確認
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結果の確認
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試薬のご紹介

✓ジェンタイピングや薬剤耐性変異を検出するためのNGSライブラリーの調製が可能

✓Deepchek®ソフトウェアを用いたジェンタイピングや薬剤耐性変異の検出に最適

✓HIV、HCV、HBV、CMV、HSV、BKV、インフルエンザウイルス、新型コロナウイルスに対応

✓細菌および真菌の菌叢解析も可能

●ワークフロー
●キット構成
●シークエンス対応機種
●製品ラインアップ



14

ワークフロー

RNA/DNA
抽出

標的病原体ゲノム
PCR増幅

NGS
ライブラリー調製

NGS

NGS

サンガーシークエンス

RNA/DNA
抽出

標的遺伝子
PCR

サンガーシーケンス
テンプレート調製

サンガーシーケンス

・DeepChek® Assay

・DeepChek® Assay ・DeepChek® SANGER SEQUENCING REACTION

・DeepChek® NGS Library Preparation + Adapters
・DeepChek® NGS Clean-up beads
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テンプレート調製

サンガーシーケンス

・DeepChek® Assay

・DeepChek® Assay ・DeepChek® SANGER SEQUENCING REACTION

・DeepChek® NGS Library Preparation + Adapters
・DeepChek® NGS Clean-up beads
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キット構成

▶ DeepChek® Assay Whole Genome HIV-1（対応解析法：NGS）

Amplicon1 Amplicon2 Amplicon3 Amplicon4 Amplicon5

RT-PCR Buffer RP Solution BP Solution RT Enzyme H2O

PCR Master Mix DMSO Nested PCR Master Mix

PCR FRAG 1 PCR FRAG 2 PCR FRAG 3 PCR FRAG 4 PCR FRAG 5

Nested PCR FRAG 1 Nested PCR FRAG 2 Nested PCR FRAG 3 Nested PCR FRAG 4 Nested PCR FRAG 5 
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ワークフロー
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キット構成

▶ DeepChek® NGS Library Preparation + Adapters

FAE Buffer FAE Enzyme Ligation buffer DNA ligase PCR Primer Mix 

PCR Mix DeepChek® ADAPTERS

▶ DeepChek® NGS Clean-up beads（AMPure® XPで代用可能）

PCR産物
断片化

+
エンドリペア

+
dAテーリング

アダプター
ライゲーショ

ン
ビーズ精製

インデックス
ライブラリー

増幅

ビーズ精製

NGSライブラリー調製手順
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シークエンス対応機種

※Ion Torrent、MGI、Nanopore用調製キットについても順次リリース予定

▶ illumina社製シーケンサー

RNA/DNA
抽出

標的病原体ゲノム
PCR増幅

NGS
ライブラリー調製

NGS

NGS
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DeepChek®Assay 製品ラインアップ

▶ヒト免疫不全ウイルス1型（HIV-1)

170A24 198A24 101B24 / 96 102C24 / 96 103A24 194A24 / 96

・Whole Genome ・Protease
・Reverse Transcriptase
・Integrase

・Protease
・Reverse Transcriptase

・Integrase ・V3 Loop
・Tropism

・GP41
・GP120

ジェノタイピング/薬剤耐性変異検出用 DeepChek®Assay

HIV-1

CMV

HCV

BKV

HBV

インフルエンザ
ウイルス

HSV

新型コロナ
ウイルス
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お問い合わせ先：フィルジェン株式会社

TEL: 052-624-4388 (9:00～17：00）

FAX: 052-624-4389

E-mail: biosupport@filgen.jp
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