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微生物群集解析
Illumina

北海道システム・サイエンス株式会社

■解析対象領域（1st PCR プライマー）

真正細菌に広く対応

16S rRNA V3-V4

Herlemann D.P.R. et al. (2011)
ISME J 5.10:1571-1579

341F / 805R
Hugerth L.W. et al. (2014)

Appl Environ Microbiol 80:5116-5123

16S rRNA V3-V4

古細菌の増幅効率向上

341Fʼ / 805R
Dorn-In S. et al. (2015)

J Microbiol Methods 113: 50-56

16S rRNA V3-V4

葉緑体16Sの増幅抑制

335F / 769R
Toju H. et al. (2012)
PloS one 7(7): e40863

fungi ITS1 region

真菌に対応

ITS1F_KYO1 / ITS2_KYO2

※ 下記以外のプライマーについてはお問い合わせください。

■標準データ解析①

サンプルに含まれる菌の種類と占有率を算出します。
サンプルごと、群ごとの菌叢構成の傾向がわかります。
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希薄化曲線の形状や群集の多様度を表す指標値により、
菌叢の多様性の高さと取得データの充足度がわかります。
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■解析プラン

※ サンプル量が上記基準に満たない場合でもご相談ください。

DNA抽出からご注文︕ 1st PCR からご注文︕ 2nd PCR からご注文︕

環境サンプルの DNA 抽出

16S rRNA 領域の 1st PCR

ライブラリ調製用の 2nd PCR

NextSeq・MiSeq 300bp ペアエンド
3 ～ 5 万リードペア / 検体

データ解析（微生物群集解析）

糞便︓0.2 ～ 0.5 g
土壌︓1 ～ 5 g
汚泥︓5 ～ 10 mL

精製済み 1st PCR 産物
5 ng（0.2 ng/μL） 以上

精製済みゲノム DNA
200ng（10ng/μL） 以上ご提供いただくサンプル⇒

1 検体からご注文いただけます。
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※ 本サービスの仕様は、予告なく変更する場合がございます。

サンプル間の菌叢の類似度に基づき主座標分析を行います。
PCoA プロットでは菌叢の似たサンプルが近くに集まり、
群ごとのまとまりを視覚的に表すことができます。

PERMANOVA では、サンプルを指定の群に分けた時に
群間で菌叢に有意な差があるかを調べることができます。
PCoA プロットとセットで利用されることが多い解析です。

1 つの点が 1 つのサンプル

Axis2(17.30%)

Axis3(4.94%) Axis1(75.10%)

指定の群ごとに色分け

群内で菌叢の差が少なく、
群間で差が大きい場合

→ PERMANOVA の
　 p 値は小さくなる

→ PERMANOVA の
　 p 値は大きくなる

群内でも菌叢がばらつき、
群ごとの特徴がない場合

（PCoA イメージ） （PCoA イメージ）

■標準データ解析②

複数回実施された群集解析について、比較対象のサンプルの
データを統合して再解析（表面︓標準データ解析①）を行います。

群間における各菌の占有率の違いについて有意差検定を行い
ます。p 値が低い菌は群間で有意に変動していると言えます。

１回目 ２回目
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1 回目と 2 回目の
サンプルをあわせて再解析

GroupA GroupB

Bifidobacteriaceae

Coriobacteriaceae

Bacteroidaceae

Rikenellaceae

Deferribacteraceae

Staphylococcaceae

p=0.243

p=0.003

p=0.000

p=0.002

p=0.011

p=0.147

（グラフはイメージです）

菌叢解析結果
Differential Abundance Analysis

2 群間の有意差検定結果

Bifidobacteriaceae

Coriobacteriaceae

Bacteroidaceae

Rikenellaceae

Deferribacteraceae

Staphylococcaceae

■オプションデータ解析

有意差検定（PERMANOVA）PCoA プロット作成

群間で菌叢に差があるかどうか調べたい（β多様性） 群間で占有率が異なる菌を検出したい

図として視覚化 統計解析による評価 統計解析にもとづく検出
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