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新型コロナウイルスのNGS解析
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◼ 次世代シークエンサーを利用した、新型コロナウイルスの感染症サーベイランスにおけるデータ解析
には、一般的なNGSのデータ処理に加え、ウイルスの系統解析や疫学解析などを行う必要がある

◼ Ridom社Ridom SeqSphere+では、NGSの生データから始まり、遺伝子変異の検出による遺
伝子型の決定、PANGO lineageに基づいたウイルス系統の分類、さらにクラスター解析や系統
樹解析を実行可能なワークフローが搭載されており、新型コロナウイルスのゲノム解析や疫学解析
を簡単に行うことができる
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◼ Ridom SeqSphere+ のSARS-CoV-2関連機能

- SARS-CoV-2における重要な変異（N501Yなど）を
まとめたテンプレートを搭載

- イルミナ tiled amplicon（ARTIC, AmpliSeqなど）
パネル実験で得られたFASTQファイルに対応

- PANGO lineageに基づくウイルス型タイピング
（B.1.1.7など）

- Minimum Spanning Treeによるクラスター解析や
系統樹解析

- 変異テーブルやコンセンサス配列、BAMファイルの出力

- リードデータのクオリティーチェックとアダプタートリミング

- GISAID登録用ファイルの自動作成

Ridom SeqSphere+
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Define Project
ゲノム、変異、系統データ
スキーマなどのダウンロード

Assembling
De Novoアセンブル or 
リファレンスマッピング

Typing
変異検出、PANGO系統

の分類

Analyze
Minimum Spanning 

Tree、系統樹解析

Pipelineモード

- サンプル（FASTQファイル）ごとに、AssemblingとTypingを一括で
実行

Comparisonモード

- プロジェクト内全サンプルのタイピング結果の比較・解析

解析ワークフロー
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◼ プロジェクトの作成

- 新型コロナウイルスのゲノムデータや、PANGO系統などの最新データのスキーマをダウンロード

- 細菌ゲノム解析の際は、薬剤耐性遺伝子や病原性因子データベースなどのスキーマも取得可能

プロジェクトの作成
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◼ スキーマに登録されている重要な変異

新型コロナウイルスの重要な変異



7

シークエンスデータ

FASTQ

クオリティチェック

- FastQC
- Mash Screen

トリミング

- Trimmomatic

アセンブル

- SKESA
- Velvet

マッピング

- BWA
- iVar

変異の検出

A

T

ウイルス型の判定

◼ Pipelineモード

- NGSシークエンスデータは、はじめにPipelineモード
でデータ処理のワークフローを実行し、サンプルごと
の遺伝子型データなどを取得する必要がある

- Ridom SeqSphere+には、NGSデータ処理に
使われている様々なオープンソースのツールが組み
込まれており、ツールの組み合わせなどを自由に選
択が可能

- 複数のサンプルデータの一括処理が可能で、実行
ログよりエラーや実行時間も確認が可能

Pipelineモード
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◼ クオリティチェック・トリミング設定

◼ ファイル出力設定

◼ アセンブル・マッピング設定

◼ スクリプトの作成

- Pipelineモードでは、スクリプトを作成することに
よって、AssemblingとTypingの処理内容の設
定を行う

- ほとんどの設定は、ソフトウェア上で対話形式で
行い、項目を選択するだけで設定可能なため、
簡単な操作で行うことができる

- 作成したスクリプトは、別サンプルの解析時に再
利用したり、設定内容の編集も可能

パイプライン用スクリプト
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◼ PANGO系統 ◼ 変異テーブル

◼ QCデータ

◼ Pipelineモード実行結果

- Pipelineモードの実行結果は、サンプル別に表示される

- 各サンプルのPANGO系統、検出された変異のテーブル、QCデータ
などを確認可能

- これらデータは、ExcelやFASTA、PDFレポートなどでファイル出力も
可能

パイプラインの解析結果
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◼ 配列データの確認

- ターゲット遺伝子ごとに、リファレンスゲノム配列と、サンプルデータのコンセンサス配列を比較

- 配列データとともに変異テーブルも表示され、インタラクティブに操作が可能

コンティグ配列の確認



11

T T TA AG GC CC

シークエンス

Pipelineモード

✓ 系統樹解析 ✓ クラスター解析 ✓ 流行調査

Comparisonモード

◼ Comparisonモード

- Pipelineモードで作成した、各サン
プルごとの遺伝型データを統合して
解析を行う

- 全サンプルのデータを俯瞰したり、疫
学研究における統計解析やグラフ
作成などが可能

Comparisonモード
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◼ Comparisonテーブル

- プロジェクトの全サンプルのデータをまとめたテーブル

- PANGO系統や検出された重要な変異、ターゲット遺伝子の遺伝子型データなどを俯瞰的にみること
ができる

Comparisonテーブル
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◼ SNVデータを付与したComparisonテーブル

- 通常のComparisonテーブルにおける、ターゲット遺伝子の遺伝子型データをSNVデータに置き換え
たもの

- この画面から系統樹やクラスター解析を実行すれば、サンプル間の距離をSNVに基づいた計算が可能

Comparisonテーブル
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◼ Minimum Spanning Tree

◼ Neighbor Joining Tree

◼ 各種統計解析やグラフ作成

- Comparisonテーブル上でアイコンをクリックす
るだけで、系統樹やクラスター解析とグラフ作成
が可能

- その他、サンプルのメタデータの情報を使って、
Epi CurveやGeographical Mapなどの表
示も可能

さらなる詳細解析
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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: biosupport@filgen.jp


