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16S rRNA菌叢解析

土壌や腸内などの様々環境サンプルから16S rRNAの配列情報を
シーケンスし菌種組成を解析
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土壌や腸内などの
マイクロバイオームサンプル

バイオインフォマティクス
知識が必要

種までの同定は困難

コマンドライン
パラメータ設定

高価なPCが必要

EzBioCloud-MTPはこれらの課題を解決！！



EzBioCloud-MTPとは？

次世代シークエンサーより出力された16SrRNAの菌叢解析結果より
生物学的意義のあるデータをWebベースで作成
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the cloud

土壌や腸内などの
マイクロバイオームサンプル

結果の閲覧

ファイルのインポートで簡単解析
バイオインフォマティクスの知識がなくてもOK！

クラウドで高速計算！
高スペックPCなしで解析可能



EzBioCloudはChunLab社の公開データと分析ポータルで、分類学、生態学、ゲノミクス、メタゲノミクス、細菌と古細菌の
微生物学に焦点を当てています。

EzBioCloudネットワークは、学界、非営利団体、医療界、政府機関、グローバル企業など、22,000人以上のユーザーが
50カ国以上で利用されています。

最も広く使用されているタクソノミー中心のデータベース
（2018年5月時点で5,008件の引用、2017年に「Microbiology」カテゴリで最も引用された論文）

種レベル分類に最適化

最新かつ正確な16Sデータベース

異なる16S領域（例えば、V1V3およびV4）について生
成されたNGSデータ間の適合性を提供する16S遺伝子の
すべての可変領域を含む。

✔

✔

✔

✔

業界で評価されたデータベース



ヒト糞便試料中の属レベルに着目

✔属レベルの組成物は類似している。

業界で評価されたデータベース



種レベルの組成は
2つのデータベース間の結果とは大きく異なり、
EzBioCloudには、最近発表された種
DQ798855_sのような未培養の種があります。

✔種レベル分類に最適化

ヒト糞便試料中の種レベルに着目

業界で評価されたデータベース



✔各種クオリティーチェックデータのボックスプロット
などの、様々なグラフ表示機能を搭載

✔ 16S rRNAメタゲノムデータでは、門～種までの
各分類レベルの菌種組成データの表示が可能

グラフィカルなデータの視覚化

多角的な視点からデータを確認することができ、
解析結果を資料などにまとめる際にも役立ちます。

EzBioCloud-MTPの特徴

✔ 16S rRNAメタゲノムデータのリードカウントデータ
の正規化を行い、様々な統計アルゴリズムを用いた、
サンプル間の比較解析を行うことが可能です。

ビッグデータ解析とバイオマーカー探索

大量のサンプルデータをまとめて比較し、
バイオマーカーの探索などに役立てることができます。



データ解析の流れ

MTPパイプラインはデータを自動的に処理し、MTPというデータユニットに変換されます。

MTPは、単一のメタゲノムまたはマイクロバイオームのサンプルを表します。

✔ EzBioCloud-MTPは
メタゲノムサンプルのNGS解析後のデータを視覚化・データセットごとの比較が可能です。

Microbiome Taxonomic Profiling（MTP）とは何ですか？
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Sequence data 
Upload

✔

EzBioCloud-MTPへログイン
（未登録の場合はこちらを参照）

画面上部のUploadを選択

EzBioCloud-MTPアクセス
インポート画面表示方法

https://www.ezbiocloud.net/mtp/view_myMTPListにアクセス

https://filgen.jp/Product/BioScience21-software/Chunlab/EzBioCloud-MTP_trialLicense.pdf
https://www.ezbiocloud.net/mtp/view_myMTPList


データの生成に使用されるNGSプラットフォームを選択します。a

Sequence data 
Upload

✔

b 分類データベースを選択します。現在、3つのデータベースから選択できます。

PKSSU4.0 原核生物16Sデータベース（細菌+古細菌）の最新バージョンです。

mtpdb_v1.5 古いデータとの互換性のために提供されている原核16Sデータベースの以前のバージョンです。

ATCCSTD1.0 ATCC®Microbiome Standardsを分析するための16Sデータベースです。



対象の分類群を選択します。c
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Upload

✔

d PCRプライマー配列除外またはトリミングします。プリセットからトリミングするプライマー情報を選択するか、
「カスタム」をチェックして独自のプライマーシーケンスを入力します。
トリミングしたくない場合、またはすでにプライマー配列をトリミングしている場合は「なし」を選択します。



ここにNGSファイルをアップロードします。ファイルを直接アップロードするか、
「Googleドライブ」、「Dropbox」、「pCloud」などのリンクを介してデータをアップロードできます。
PacBioの ccs データについては、処理済みのFASTAデータをアップロードしてください。

e

Sequence data 
Upload

✔

パイプライン実行のステータス情報を表示します有料ユーザーのMTPの一般的な実行時間は30分未満です。f



MTPに変換されるまでのパイプライン

ペアエンドの読み込みをマージする

16SのPCRに使用されたプライマー配列を除去する

NGSマシンは高品質のシーケンスを生成しますが、
低品質のシーケンスも生成されます。
EzBioCloud-MTPでは低品質でシーケンスを検出して
フィルタリングするためにいくつかの措置を適用されています。

このプロセスは「ノイズ除去」と呼ばれ、DUDE-Seq と呼
ばれるソフトウェアを使用します。このステップでは、同一の
シーケンスが複製されずに計算時間が短縮されます。



キメラ検出
EzBioCloudデータベース内の参照配列と一致するNGS配列決
定読み取りはキメラではないと仮定する。UCHIMEプログラムを使
用して、残りの読み取りのみがキメラに対してチェックされます。

OUTピッキング
OTU（operational taxonomic unit）は、マイクロバイオーム
の研究で広く使われている用語であり、 "種"とみなすことができま
す。サンプルのすべてのシーケンスは、さまざまなアルゴリズムとソフト
ウェアツールを使用して多数のOTUにクラスタ化できます。

OTU情報（OTUの数および各OTUのシーケンス）を使用して、
様々なアルファダイバーシティインデックスを計算することができます。

すべての計算が実行されると、そのサンプルに関するすべての情報がMicrobiome Taxonomic Profile（MTP）という
名前のオブジェクトとして保存されます。

MTPに変換されるまでのパイプライン



Single MTP Browser

✔

解析情報の表示



生のNGSデータから、低品質の配列を除去した配列数（プレフィルター後）。

QCを通過した後のデータ分析に使用された読み込みの数。 除去された配列の詳細。

配列数について

Single MTP Browser

✔



有効な読み取りの長さに関する統計情報（最小、最大、平均）

種レベルで割り当てられた品質管理シーケンシングリードの割合 MTPで実際に検出された種の数

Single MTP Browser

✔



OTUピッキング解析条件

MTPの生物多様性を説明するために、さまざまなアルファ多様性指標を使用できます。

Single MTP Browser

✔



サンプルデータのサイズとOTUの数との間の相関をプロットすることによって種の多様性を表すグラフ

Single MTP Browser

✔

Rarefaction curve



サンプルデータの分類学的階層

MTPの分類構造を階層的にブラウズしたり
シーケンスをFASTAフォーマットとしてダウンロードしたり、個々のシーケンスをクリップボードにコピーすることができます。

Single MTP Browser

✔



サンプルデータの分類学的構成

門から種までの分類学的構成が円グラフと表として示されています。
グラフや表をエクスポートまたはダウンロードして、レポートや出版物ですぐに使用することができます。

Single MTP Browser

✔



分類の選択

任意の分類群の存在比を調べることができます。
また手入力での検索も可能です。

乳酸菌（LAB）：乳酸を産生することができる細菌を指すため、分類学的ではない。
LABは、Lactobacillus、Leuconostoc、 Lactococcus、Weissella属、
およびBifidobacterium属に分類されるプロバイオティックス菌株に使用される。

Firmicutesに対するBacteroidetes比： FirmicutesおよびBacteroidetesは、ヒト腸内微生物叢における2つの主要な門である。
FirmicutesからBacteroidetes比（F / B）は、人の健康状態を示す
バイオマーカーとして用いられてきた。F / Bは、多くの研究において肥満と相関することが示されている。

ヒトの腸の分類：ヒトのマイクロバイオームの研究のために、様々なランクのいくつかの分類が予め定義されている。

Single MTP Browser

✔



ワードクラウド
門から種までで主要な分類群を視覚化できる
ワードクラウドが作成できます。

Single MTP Browser

✔

Kronaチャート
分類学的組成データがKronaツールにロードされます。
多層構造を円グラフで表示できます。



前述のMTPを統合したMTPセットを作成できます。
2つ以上のMTPで構成され、1組のマイクロバイオームサンプルを
表し単一のMTPを比較することができます。

✔

MTP SET Browser



MTPセット内のサンプルの棒グラフによる比較
門から種までの表示が可能
再サンプリングされた読み取り値または遺伝子コピー数を使用して組成データを正規化または修正することができます。

✔

MTP SET Browser



ダブルパイチャートは、サンプル内に2つの分類ランクの組成を同時
に表示する特別なインタラクティブなチャートです。

✔

MTP SET Browser



分類学的組成データがKronaツールにロードされます。多層構造
を円グラフで表示できます。

門から種までで主要な分類群を視覚化できるワードクラウドが作
成できます。

選択した分類群の構成をボックスプロットとして表示できます。
さらに、構成情報をすばやく参照できるように、事前定義されたセットが用意されています。

✔

MTP SET Browser



アルファ多様性は基本的に、各MTPについてアルファダイバーシティインデックスが計算されます。
このビジュアライゼーションでは、それらの値はすべて、すぐに比較できるように並べて表示されます。

✔

MTP SET Browser



・ベータ多様性分析により、複数のMTPに保存されている
微生物群集の関係を理解することができます。

・主成分分析（PCoA）やUPMGAアルゴリズムを使用して
階層的クラスタリングを実行することができます。

✔

MTP SET Browser



相対的な分類学上の存在量をセット間で比較、アルファ多様性、ベータ多様性、バイオマーカー発見などの解析結果の閲覧出力ができます。

MTPセット間の比較も可能です。

✔
Comparative MTP 

Browser



✔ illumina、PacBio その他FASTQ/FASTAファイルなどの様々な次世代シークエンスデータに対応しています。

✔ MTP（Microbiome Taxonomic Profiling）解析により解析をコマンドを組むことなく簡単に
データの視覚化ができます。
また、これらの解析はWebベースで行うため安定したインターネット接続環境があれば解析が可能です。

✔Chunlab社独自の16S rRNA専用データベースを利用することでより
高速かつ包括的に生物種を予測可能です。

✔微生物の長期管理と追跡が必要な機関。
プロバイオティックまたはマイクロバイオーム関連製品を生産する企業、
病原性原核生物を調査する病院または診療所、
微生物の大規模なデータ解析と管理に関心のある研究者など様々なユーザーに対応しています。

弊社のHPにはEzBioCloud-MTPの情報がございます。
https://filgen.jp/Product/BioScience21-software/Chunlab/index.html

デモライセンスを取得して実際にご自身のデータ解析を行うことも可能です。
https://filgen.jp/Product/BioScience21-software/Chunlab/EzBioCloud-MTP_trialLicense.pdf

EzBioCloud-MTP

https://filgen.jp/Product/BioScience21-software/Chunlab/index.html
https://filgen.jp/Product/BioScience21-software/Chunlab/EzBioCloud-MTP_trialLicense.pdf


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


