
Metagenomics

Taxonomic Classification

各シーケンスの分類群を識別します。OmicsBoxは、16SやWGSに

対応し、優れたベンチマークスコアを示します。

豊富な視覚化

カラフルでインタラクティブなチャートは、データを直感的に探索するのに

役立ちます。メタゲノム分類の複雑な階層内で、信頼性スコアを使用して

解析は行われます。

サンプル間比較

棒グラフは、たとえば属または種のレベルでのサンプル間の関係を理解する

ことに役立ちます。異なるサンプル間の分類学的な豊富な組成の概要を

簡単に示します。

OTU Differential Abundance Testing

edgeRを使用して、異なるグループ内の異なるレベルのOTUを相互にテストし、

豊富な差異を判断します。結果に加えて、PDFレポートとヒートマップおよび

などが作成され、調査結果の解釈に役立ちます。またアノテーションが付与

されたサンプル間の豊富さをテストし、バブルチャートなどで視覚化をできます。

Taxonomic Classification

種(バクテリア、古細菌、ウイルス)をKraken2で識別し、

マルチレベル円グラフ(Krona)とサンプル間比較棒グラフで

結果を視覚化します。他にもChao1の多様性評価、

Rare faction curves、OTU Differential 、

Abundance Testing(edgeR)、PCoAプロット

にて評価できます。

Gene Prediction

遺伝子およびタンパク質を予測するためのアプリケーション

です。同定し抽出するために、断片化されたリードには

FragGeneScanを使用し、組み立てられたデータには

Prodigalを使用します。

Functional Interpretation

EggNOG-Mapper(オルソロググループ)

PfamScan(ドメインおよびファミリー)を使用して

機能アノテーション情報を付与します。 結果はGOグラフや

チャートで視覚的に表現し比較することができます。

Metagenomic Assembly

通常のリードでは長さが短すぎて機能の特性評価が困難

です。したがって、前のステップとして、メタゲノムアセンブリ

ツールを実行します。MetaSPAdesとMEGAHITの

どちらかを選択すると、大規模なデータセットを簡単かつ

迅速にクラウドで構築できます。



Metagenomicsモジュールでなにができる？

【使用したデータセット】

2つのソーダ湖(高レベルの炭酸ナトリウムと塩分とpHの上昇)Preta湖・Verde湖より午前と午後の2つの

タイムポイントで3サンプルずつサンプルを使用。OmicsBoxに搭載されたFastQCで品質を

チェックしTrimmomaticでアダプタトリミングを行いました。

【Taxonomic Classification】

クリーンリードを使用してOmicsBoxではKrakenに基づいたTaxonomic Classificationを

行うことができます。またこの結果から様々な図の作成が可能です。

まず、PCoAプロットを作成しました。このプロットによりサンプル間の類似パターンを距離で

表すことができます。

次にTaxonomic Classificationの結果を門から種までの構成グラフを作成することが

できます。本データの場合、門の構成グラフは、湖の間には大きな違いがありますが、

サンプリング時間(午前と午後)の間に明確な違いは観察されないことや、Verde湖の

支配的な門はシアノバクテリア(80％)、Preta湖では、主な門はプロテオバクテリア(75％)で

あることが視覚的に理解することができます。

OmicsBoxではRarefaction Curvesの作成も可能です。希薄化は、生態学で広く

使用されている手法であり、OTU分析に適用されます。この図によりシーケンスのカバレッジが

十分に深いかどうかを判断することができます。さらにDiversity Curveの作成もでき、追加の

サンプルをデータセットに含めることの微生物の多様性における利点を評価することが可能です。

サンプル間の分類学的な違いをよりよく理解するために、OmicsBoxで

Differential Abundance Testingを実行できます。このツールは2つの微生物群の間で

著しく異なる分類単位(OUT)を識別するツールです。

階層クラスタリングとして図で表すことも可能です。

【アセンブリと遺伝子発見・機能アノテーション】(一部Functional Analysis Moduleを使います。)

OmicsBoxではMEGAHITを使用して各サンプルを組み立て、FragGeneScanを使用して

各アセンブリの遺伝子と遺伝子断片の予測が可能です。本データの場合、これらの解析を

行うことでBlastでトップヒットした種の比較や機能情報を得ることができます。

ここまでのデータを使用しサンプル比較チャートの作成が可能です。機能アノテーション情報を

まとめサンプル間で比較することでより理解を深めることができます。

Verde湖でシアノバクテリアが多く

確認されているのに対しPreta湖では

Verde湖ほど確認されません。

したがって、湖間には異なる

微生物群集と機能的組成が

存在することが予想された。

Verde湖
Preta湖

PCoAプロット：2つの湖の分類学的組成に

大きな違いが存在することを示唆した。

構成グラフ：シアノバクテリアの割合はVerde湖で見つかった

割合と比較してPreta湖で非常に低かったことがわかる。

データセットにサンプルを追加しても効果が向上しないことを

示唆した。特に微生物の多様性のレベルがはるかに高い

Preta湖のサンプルの場合、これらの環境に存在する

すべての種をカバーするにはシーケンスの深さが

十分ではなかったことを示唆している。

OmicsBoxではKronaチャートの作成もできます。

このグラフを使用すると、サンプルを簡単に比較できます。

Metagenomicsモジュールでは微生物群集の同定から比較まで

グラフィカルな結果を出力できます。

高品質のトランスクリプト

解析時間

予測遺伝子

250000

※リードデータ量：6.7M

比較チャートの結果、Verde湖は、光合成や

窒素化合物代謝に関連する機能が特に豊富であり

これらはシアノバクテリアの特徴と一致した。

対しPreta湖ではこれらの機能は重要ではないことを

示した。

Differential Abundance Testingの結果、

Preta湖と比較した場合Verde湖で最も豊富な属が

シアノバクテリアに対応することを示した。

本データはWGSデータですが16SrRNAデータを使用し

てTaxonomic Classificationを行うことも可能です。


