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フィルジェン株式会社 バイオインフォマティクス部

(support@filgen.jp)

全ゲノム・全エクソーム・ターゲットシークエンス
のバイオインフォマティクス解析
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◼ 次世代シークエンサーによるゲノムリシークエンス解析では、シーク
エンサーより得られたリードデータのクオリティコントロールやリファレン
スゲノムへのマッピング、変異の検出といった複数のステップを経て
解析を実行します。

◼ キアゲン社CLC Genomics Workbenchの無償プラグイン
Biomedical Genomics Analysisには、全ゲノムや全エクソー
ム、ターゲットシークエンス解析用のワークフローが搭載されていて、
これらのデータ解析を簡単に実行することができます。

はじめに
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◼ 対応プラットフォーム

- Illumina
- Ion Torrent
- MGI
- PacBio/Nanoporeなど

◼ サポートOS

- Windows
- Mac
- Linux

◼ NGS用のアプリケーションの他、サンガーシークエンサー用の
アプリケーションも搭載

◼ 無償利用可能な、ビューワー版ソフトを提供

◼ バッチ解析による、大量サンプルの一括処理

◼ ワークフロー作成

- 波形データファイル（.abiファイルなど）のインポート
- アセンブルによるコンティグ作成
- マルチプルアライメント
- 系統樹作成
- BLAST
- プライマー設計
- 分子クローニング

CLC Genomics Workbench
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ワークフロー

ツール

◼ おもにヒト検体におけるリシークエンス解析機能を拡張する
ための無償プラグイン

◼ Biomedical Genomics Analysisプラグインには、医学
研究用の変異解析ワークフローが標準で搭載されており、
これらワークフローを使用するだけで、各解析を一気に実
行することが可能

◼ ワークフローの他、おもにキアゲン社QIASeqパネル解析に
使用する分子バーコード解析やレパトア解析用のツールも
搭載

Biomedical Genomics Analysis
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Whole Genome / Whole Exome / Target Amplicon Sequencing:

General Workflow
•  検出した変異に対するアノテーション(遺伝子、アミノ酸置換等)
•  ユーザーのカスタムデータの変異がサンプルに含まれるか否か検証

Somatic Cancer
•  がんサンプル解析を主としてデザインされた、体細胞変異検出のためのワークフロー
• 1サンプルやペアサンプル(正常・病変)を用いた変異検出・アノテーション

Hereditary Disease
•  遺伝性疾患サンプル解析を主としてデザインされた、生殖細胞系列変異検出のためのワークフロー

ワークフロー概要
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✓General Workflowは、がん／遺伝性疾患のサンプルの種類に関わらず使用することのできるワークフロー

✓ワークフローは2または3種類あり、Whole Genome、Whole Exome、Target Amplicon Sequencing
それぞれの、General Workflowsフォルダにある

Annotate Variants: 
• 変異に遺伝子名、保存スコア、アミノ酸置換、臨床関連変異データベースの情報を付加

Annotate Variants with Effect Scores (WESのみ): 
• 変異にSIFT effect score の情報を付加

Identify Known Variants in One Sample: 
• シークエンスリードをリファレンスにマップし、そのマッピングデータにおいて、ユーザー定義の変異の有無を検証

（ユーザー定義以外の変異は検出されない）

General Workflows
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✓Somatic Cancerはがんサンプルの解析用にデザインされたワークフローを収録している

✓ワークフローは、 Whole Genome、Whole Exome、Target Amplicon Sequencingそれぞれの、
Somatic Cancerフォルダにある

✓ワークフローに搭載されている変異検出ツールとして、体細胞変異検出のために低頻度変異の同定に対
応した、Low Frequency Variant Detectionを採用している

Somatic Cancer
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Filter Somatic Variants: 
• 変異データから、SNPなどのコモンバリアントを除外することで、体細胞変異候補を取得
• 検出変異に対して遺伝子名や配列保存スコア、アミノ酸置換、臨床関連変異データベースの情報などをアノテーション

Identify Somatic Variants from Tumor Normal Pair: 
• がんサンプルとコントロールサンプルのペア解析を行い、体細胞変異候補を検出
• 検出変異に対して遺伝子名や配列保存スコア、アミノ酸置換、臨床関連変異データベースの情報などをアノテーション

Identify Variants: 
• リードをリファレンスにマッピングして変異を検出
• 検出した変異から偽陽性やターゲット領域外のものを除外

Identify and Annotate Variants:
• 上記Identify Variantsと、General WorkflowのAnnotate Variantsの２つを組み合わせたワークフロー

Somatic Cancer
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✓Hereditary Diseaseは遺伝性疾患サンプル解析にデザインされたワークフローを収録してる

✓ワークフローは、 Whole Genome、Whole Exome、Target Amplicon Sequencingそれぞれの、
Hereditary Diseaseフォルダにある

✓ワークフローに搭載されている変異検出ツールとして、生殖細胞系列変異の検出のためにゲノムの倍数性を
指定して実行する、Fixed Ploidy Variant Detectionを採用している

Hereditary Disease
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Filter Causal Variants (HD): 
• 変異データから、SNPなどのコモンバリアントを除外
• 検出変異に対して遺伝子名や配列保存スコア、アミノ酸置換、臨床関連変異データベースの情報などをアノテーション

Identify Variants (HD): 
• リードをリファレンスにマッピングしして変異を検出
• 検出した変異から偽陽性やターゲット領域外のものを除外

Identify and Annotate Variants (HD): 
• 上記Identify Variantsと、General WorkflowのAnnotate Variantsの２つを組み合わせたワークフロー

Hereditary Disease
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✓ Manage Reference Dataの「QIAGEN Sets」タブより、ワークフローに必要なリファレンスゲノムデータや、QIAseqパネル用プライマー

情報データなどをダウンロード可能

リファレンスゲノムのダウンロード
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ターゲット領域データ例: Illumina社のNextera Rapid Capture Exomeの場合

nexterarapidcapture_exome_targetedregions_v1.2.bed

ターゲット領域データの取得

✓Whole Exome・Target Amplicon Sequencing用ワークフローではシークエンスキャプチャーキットのターゲット領域データが必要

✓ ターゲット領域データはBED形式またはGFF形式のファイルで、多くの場合、各キットのメーカーより取得する(メーカーによってはホームページ
上で公開されている)
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ファイルタイプを選択(.bedならBED、.gtfならGFF2/GTF/GVFを選択)

インポートするファイルを選択

•対象とするリファレンスゲノム配列を選択

• CLC_Referencesのデータを利用可能

※上記はヒトhg19を例示

ターゲット領域データの取得

✓ ターゲット領域データ(e.g. .bedファイル)は、Import > Tracks...からインポート
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ターゲット領域データの取得

✓インポートが完了すると、アノテーション形式のトラックデータが作成され、ワークフローに使用できるようになる
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リードデータ

hg38

リファレンスゲノム

BED

ターゲット領域

ワークフローを起動 結果の保存

解析に必要なデータを入力

ワークフローの実行
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◼ Read_mapping
- マッピング結果データ

◼ Target_region_coverage
- ターゲット領域ごとのカバレッジテーブル

◼ Target_region_coverage_report
- ターゲット領域のカバレッジ計算結果のサマリーレポート

◼ Unfiltered_variants
- フィルタリング実行前の変異のリスト

◼ Identified_variants
- フィルタリングをパスした変異のリスト

◼ Indels-indirect_evidence
- サイズの大きいInsertion/Deletionのリスト

◼ Genome_browser_view
- リファレンスゲノムとアノテーション、マッピング結果
データ、変異リストデータを統合してゲノム
ブラウザー表示させたデータ

ワークフロー出力データ
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• 画面右下のZoom機能で拡大/縮小表示
を調整可能

マッピングデータ
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• デフォルト表示では、リファレンス配列上の変異数をグラフ表示
• テーブルアイコンをクリックすると、変異の詳細をテーブル形式で表示が可能

変異データ
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• 変異リスト内のデータをクリックすると、ゲノム
ブラウザー上の当該箇所にジャンプ

ゲノムブラウザー
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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 (9:00～18：00）

FAX: 052-624-4389

E-mail: support@filgen.jp
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