
Sentieon Genomics Toolsは、次世代シークエンサーの遺伝子変異解析における2次解析用のソフトウェアです。遺
伝子変異解析のゴールドスタンダードであるBWA-GATK、および体細胞変異検出用のMuTect、MuTect2を高速化
したパイプラインが使用可能です。一般的なCPUベースのシステムで動作し、FASTQファイルからVCFファイル作成までの
バイオインフォマティクス解析を、高速かつ正確に実行することが可能です。

Sentieon DNAseq

Sentieon Genomics Tools パイプライン例

Bioinformatics secondary analysis tools that process genomics data 

with high computing efficiency, fast turnaround time, exceptional 

accuracy and 100% consistency.

Sentieon Genomics Tools

次世代シークエンサー2次解析用ソフトウェア

‒ BWA-GATK HaplotypeCaller Best Practiceと同じ
数学モデルを使用した、生殖細胞系列変異検出用のパイ
プライン

Sentieon DNAscope

‒ Sentieon DNAseqを改良し、機械学習モデルを用いて
SNVやSmall InDels、また構造異常も検出できるように
したパイプライン

Sentieon TNseq

‒ MuTect、Mutect2と同じ数学モデルを使用した、体細胞
変異検出用のパイプラインで、腫瘍・正常組織サンプルの
ペア解析にも対応

Sentieon TNscope

‒ 機械学習モデルを用いて、より正確に体細胞変異の検出
を可能にしたパイプラインで、分子バーコード（UMI）にも
対応

その他、集団サンプルにおけるジョイントコールやRNAサンプルにおけるRNA-Seqコール、ロングリードシークエンスの解析などにも
対応しています。
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Broad Institute Best Practiceと同一の結果

Sentieon Genomics Toolsでは、Broad Instituteが開発した遺伝子変異検出用のバイオインフォマティクス解析パイプライン
BWA-GATK Best Practiceと、腫瘍/正常のペアサンプルデータを使用した体細胞変異検出用のパイプラインMuTect、MuTect2
と同じ数学モデルが用いられており、それぞれのパイプラインと同一の結果を得ることが可能です。

処理時間の短縮

Sentieon Genomics Tools で は 、 従 来 の
BWA/GATKパイプラインを用いた場合に比べ、
FASTQファイルからVCFファイル作成までのプロセス全
体は10倍以上、BAMファイルからVCFファイル作成の
みのプロセスの場合は20～50倍の高速化を実現して
います。これにより、1台のみのサーバーコンピュータでヒト
全ゲノムシークエンスのデータ解析を行った場合でも、1
サンプルあたり数時間程度で処理が完了します。

ライセンスタイプ

ライセンス名 WGS WES Gene Panel

Tier1 500 2,500 25,000

Tier2 2,000 8,000 75,000

Tier3 4,000 16,000 N/A

Sentieon Genomics Toolsは、解析を行うサンプル
数に合わせて3種類のライセンスタイプがあります。下記
の表は、ライセンス毎の1年間に解析を実行できるおよ
そのサンプル数です。

システム要件

‒ 16GB＋ of RAM (32GB for Servers)
‒ 8+ CPU Cores
‒ インターネット接続

‒ 64-bit Windows 10 or later (WSL2上で使用可) 
‒ Ubuntu 18.04 or later (64-bit only) 
‒ RedHat/CentOS 7.x 
‒ Debian 7.7
‒ OpenSUSE-13.2

対応OS

ハードウェア


