
ゲノム配列決定と 一緒にタイピングしてみませんか。

｜ フアスマック次世代シーケンス解析サー ビス峨生物タイピング解析をラインナップしました。

MLST (Multi locus sequencing typing）解析とは

複数の遺伝子領域恒常7領捕以上）の変異をパターン化して、菌のタイピンク
、
を行う方法です。16srRNA遺伝子紺庁では判別で、きなかった詳細な株

の情報が得られます。従来のMLST解析は7つの遺伝子領域をPCR増幅して、サンガーシークェンスにより遺伝子領域ごとに配列決定を行い、パター

ンを決定する方法であり、各遺伝子領域のプライマー設計、PCRバイアス、サンプル数の増加による膨大な数のPCRなと碩雑な作業を含んでいまし
た。とれに対してNGSを利用したMLST:解析はショットガンゲ、ノムシークヱンスにより得られた配列データを近縁種のゲ、

ノムにマッピングするととに
よって7つの遺伝子領域を同時に同定し菌のタイピングを行う方法であり、従来の方法に比べて迅速かつ高精度に行うととができると考えられます。
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単離株のゲノムと環境中の菌 同定を想定した試料（単離株のゲノム
に環境DNAに混合したもの）を用意し、タイピンク

、
を行いました。用

意した株はBacillus subtilis subsp.subti/is str. 168 （グラム陽性菌）、
Pseudomonas protegens Pf-5 （グラム陰性菌）で、とれらのサンプル
についてMiseqで、ゲ

、
ノムシ ーク工ンス、タイピンク

、
を行いました。

1: Bacillus subtilis subsp. subtilis str. 168 
2: Bacillus subtilis subsp. subtilis str. 168 + soil DNA
3: Pseudomonas protegens Pf-5 
4: Pseudomonas protegens Pf-5 + soi DNA 

解析のワークフロ ー

※CLC Microbial Genomics Moduleのツールを使用した

Sample Sequence Reads 

クオリティフィルタリング

K-mer分布を用いた最近縁種の推定

近縁種へのマッピンク
、

MLST解析のための遺伝子領域の同定

MLSTデータベースを用いたMLST解析

K-mer系統樹の作成 SNP系統樹 ※オプション解析

主主ヨ サンプJレ2と.4'ζ対してK-me『分布を用いて忌も近縁な種を同定」これらのゲノムを＇）ファレンスとして、マッピングを行いました
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Description

Bacillus subtilis subsp. subtilis str. 168 complete genome.

Pseudomonas protegens Pf-5, complete genome.






