
遺伝子関連機器の依頼解析

析



クする．問題がなければサンプルを手順通りに処理

し（図 3），アレイに注入する（図 4）．このアレイを一晩

オーブンに入れてアレイ上の断片とサンプルを結合

させ，続いて染色・スキャンし（図 5），画像を取得す

る． 

 

図 3. サンプル処理 

 

 
図 4. アレイへのサンプル注入 

 

 

図 5. アレイの染色とスキャン 

得られた画像の中のマス目 1 つ 1 つに遺伝子断

片があり（図 6），この光の強さを数値にしたテキスト

ファイルを利用者へ返却する．テキストファイルには

断片の番号・光の強さを数値にしたもの・対応する遺

伝子名が書いてあり，希望者には解析ソフトをインス

トールしたパソコンも貸し出している．またこちらのソ

フトは依頼解析も受け付けており，利用者同席のもと

論文掲載用の図（図 7）やリストの作成も行っている． 

スキャン画像取得までにかかる日数は 3～5 日，24

年度利用実績は 50 件 283 サンプル，1 サンプル

57,000 円から受け付けている． 

 
図 6. スキャン後の画像 

 

 
図 7. 解析ソフトによる解析 

 

4. 次世代シーケンサーの依頼解析 

(1) 次世代シーケンサーについて 

これまでのシーケンサーは 800 個程度の DNA 配

列を読んでいたが，次世代シーケンサーは DNA 断

片をランダムに同時解析することで 1 回に数千万～

十億個以上の配列を読むことができる．簡単な流れ

として，短く切った DNA を一気にシーケンサーで読

み，読まれたたくさんの短い配列をデータベースな

どの参照配列と照らし合わせ，自分のサンプルの配

列で変異が起こっている個所を特定する． 
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当施設には Hiseq（Illumina 社），Miseq（Illumina

社），ionPGM（Ion Torrent 社）という三台の次世代シ

ーケンサーが導入されているが，今回は一番データ

量の多い Hiseq について紹介する．Hiseq の原理は

サンプルをガラスでできたフローセルというものに入

れると，フローセル上に結合してブリッジしながら増

え，同じものが 1000 分子ほどあるクラスタというものを

作る．このクラスタの配列を一文字ずつ蛍光で読み

取る（図 8）． 

 
図 8. Hiseq の原理 

 

(2) 依頼解析の流れ 

まず利用者にサンプルを市販のキットで処理した

ものを提出してもらい，質と量をチェックする．問題が

なければ試薬・サンプル・フローセルを機械にセット

し，フローセル上にクラスタを形成する（図 9）．このフ

ローセルを Hiseq 本体に試薬と一緒にセットし，蛍光

を測定しながら配列を読んでいく（図 10）．利用者に

は配列情報を返却し，希望者には解析ソフトで解析

支援も行っている（図 11）． 

結果がでるまでにかかる時間は 1 日～2 週間，24

年度利用実績は 23 件，1 ラン 78,000 円から受け付

けている（いずれも次世代シーケンサー  3 台分の 

もの）． 

 
図 9. クラスタ形成 

 

図 10. Hiseq によるシーケンス 

 

 
図 11. 解析ソフトによる解析 

 

5. おわりに 

生命科学機器分析部では，学内専用ホームペー

ジにて機器の基本的な情報や申込用紙などが閲覧

できる（図 12）． 

URL： http://home.hiroshima-u.ac.jp/acols/ 

 

図 12. 生命科学機器分析部ホームページ 
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