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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

(biosupport@filgen.jp)

コアゲノムMLSTスキーマの構築
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◼ 細菌のコアゲノムMLST（cgMLST）解析を行うには、菌種ごとのコアゲノム情報のスキーマが必要

◼ Ridom SeqSphere+では、外部データベースやシークエンスにより得られたゲノムデータを用いて、コアゲノムMLSTスキーマ
の構築が可能

はじめに
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Ridom SeqSphere+

◼ 菌種ごとの遺伝子配列やアレル情報データベースのダウンロード

• MLST / コアゲノムMLST（cgMLST） スキーマ
•  薬剤耐性因子 / 病原因子
• Serotype / Spatype

◼ NGSデータ解析パイプラインによる遺伝子型タイピング

•  クオリティチェック
•  リードアセンブル / マッピング

◼ 系統解析

•  系統樹（Neighbor Joining Tree）
•  ネットワークグラフ（Minimum Spanning Tree）

◼ アウトブレイク調査

•  Epi Curve
• Geographical Map

◼ サンプルごとのcgMLST複合型の照合
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Define Project

Assembling

Perform MLST and 

cgMLST Typing

Analyze

Pipelineモード

- サンプルデータ（FASTQファイル）に対して、NGSデータ処理を実行
- MLSTまたはcgMLSTによる遺伝子型タイピング
- データベースと照合し、cgMLST複合型番号を取得

Comparisonモード

- 遺伝子型データの系統解析
- サンプルメタデータのプロットによるアウトブレイク調査

解析ワークフロー

Query global 

Nomenclature 

Server

プロジェクト作成

- 生物種の選択
- 生物種特異的なデータベースのダウンロード

メーカーサイトから既存のコアゲノムMLSTスキーマをダウンロードするか、
ユーザー作成のスキーマを使用する
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✓ 1種類のシードゲノム（Seed Genome）のみを用いて、コアゲノムMLSTスキーマを作成

✓ シードゲノムは、配列データと遺伝子アノテーションデータの両方が必要

✓ 相同遺伝子や配列長の短い遺伝子の除去、スタート／ストップコドンの有無の判別などの基礎的なフィルターのみを利用して、
コアゲノムの決定を行う

Ad hoc cgMLST Scheme

✓ シードゲノムと複数のクエリーゲノム（Query Genome）を用いて、コアゲノムMLSTスキーマを作成

✓ クエリーゲノムは、配列データのみの場合も利用可能

✓ シードゲノムとすべてのクエリーゲノムで共通に存在する遺伝子のみを抽出することで、菌種内で保存されている遺伝子のみ
をコアゲノムとして使用することができる

Stable cgMLST Scheme

スキーマの種類
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Ad hoc cgMLST Scheme

Stable cgMLST Scheme

スキーマ作成概要
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- Ridom SeqSphere+で使用できるコアゲノムMLSTスキーマ作成用ツール

- シードゲノムやクエリーゲノム、プラスミドなどの除外する遺伝子を指定すると、
コアゲノムのターゲット遺伝子を自動で決定し、その情報に基づいてコアゲノ
ムMLSTスキーマの作成を行う

- 各ゲノムや遺伝子データは、ファイル（GenBank, FASTAなど）を選択す
るか、NCBI Accession番号による指定が可能

- NCBIに登録されているゲノムデータの検索機能もあり、菌種名を入力する
ことで、すべての登録されている株のゲノムを確認し、スキーマ作成に利用す
ることが可能

cgMLST Target Definer
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決定されたコアゲノムとアクセサリーゲノム
のターゲット遺伝子数

- 任意のシードゲノムやクエリーゲノムを指定してツールを実行すると、コアゲノムとアクセサ
リーゲノムが自動で決定される

- 決定されたコアゲノムとアクセサリーゲノムのターゲット遺伝子リストと、コアゲノムMLSTス
キーマが出力される

cgMLST Target Definer

ターゲット遺伝子リスト

◼ スキーマ作成に用いるゲノムを指定
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Mash Distance

- MinHash アルゴリズムを使用して、ゲノム配列間の距離を高速に推定するツール

- NCBIに登録されている原核生物の完全長ゲノムからつくられたMash Referenceデータベースを内蔵しており、サンプルゲノム
の配列データを指定するだけで、データベース登録されているゲノムとの類似度を容易に計算可能

- サンプルゲノムのデータには、FASTAファイルやFASTQファイルが使用可能
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Mash Distance

- ツールを実行すると、サンプルゲノムの入力ファイルごとに、近縁
ゲノムのリストが出力される

- Mash-distanceフィールドによるゲノム配列間の変異率や、
Matching-hashesフィールドによる一致したMinHash数など
に基づき、サンプルと距離が近いゲノムを決定することができる

- シードゲノムとしてどの株のゲノムを用いればよいか分からない場
合に、本ツールの結果を参考にシードゲノムの選択を行う
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菌種
- Neisseria meningitidis

シードゲノム 
- NC_008767 (Neisseria meningitidis FAM18)

クエリーゲノム
- NC_003112 (Neisseria meningitidis MC58)

- NC_003116 (Neisseria meningitidis Z2491)

- NC_010120 (Neisseria meningitidis 053442)

- NC_013016 (Neisseria meningitidis alpha14)

- NC_017501 (Neisseria meningitidis 8013)

- NC_017505 (Neisseria meningitidis alpha710)

- NC_017512 (Neisseria meningitidis WUE 2594)

- NC_017513 (Neisseria meningitidis G2136)

- NC_017514 (Neisseria meningitidis M01-240149)

- NC_017515 (Neisseria meningitidis M04-240196)

- NC_017516 (Neisseria meningitidis H44/76)

- NC_017517 (Neisseria meningitidis M01-240355)

- NC_017518 (Neisseria meningitidis NZ-05/33)

除外する遺伝子
- NZ_CM000956 (Neisseria meningitidis K1207 plasmid)

- NZ_CM000958 (Neisseria meningitidis S0108 plasmid)

◼ ゲノムのNCBI Accession番号を直接入力

◼ NCBI検索結果よりゲノムを選択

OR

コアゲノムMLSTスキーマ作成例

スキーマ作成の手順
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- クエリーゲノムを入力した場合は、シードゲノ
ムと比較して共通に存在する遺伝子数を
チェックし、少ないものがあった場合はスキー
マ作成前に除外する

- ゲノム配列内の特定コドンの有無のチェックや相同遺伝子の除
外といった、ターゲット遺伝子検索における基本的なフィルター
も調整可能

スキーマ作成時の設定



13

◼ Ad hoc cgMLST Scheme作成例

◼ Ad hoc cgMLST Schemeを用いた
cgMLST解析結果

◼ Stable cgMLST Scheme作成例

◼ Stable cgMLST Schemeを用いた
cgMLST解析結果

スキーマ作成結果の比較
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◼ Ad hoc cgMLST Scheme解析結果からつくられた
Comparisonテーブル

◼ Stable cgMLST Scheme解析結果からつくられた
Comparisonテーブル

欠損データが多く、系統樹が作成できない

系統樹が作成可能

スキーマ作成結果の比較
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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
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