
クリプトーム解析は、新規の特徴を発見するパワーをもたらし、
ランあたり最高 8サンプルでコード領域 RNAと非コード領域
RNAの照会を行うことができます。また、ランあたり最高 16サン
プルでコード領域 RNA解析を行うこともできます（表 1）。
*発現プロファイリングを 1サンプルあたり1000万リードと想定しています。

データ解析は、イルミナ RNA-Seqデータの解析用に開発され
た直観的なアプリを用いて、BaseSpace®、すなわちイルミナク
ラウドとオンサイトのゲノミクスコンピューティング環境の中で行
うことができます。業界屈指のイルミナNGSエコシステムの一
角をなすNextSeq 500システムにより、研究者は、世界最大の
数を誇る市販およびオープンソースのデータ解析ソフトウェア
ツールを利用して、追加の下流解析を行うことができます。

NextSeq 500システムは、アプリケーション相互の柔軟性が高い
ため、研究者は容易に次のシーケンスプロジェクトに移行すること
ができます（図 3）このシステムは、業界で最も幅広いイルミナ
のライブラリー調製キットおよびサードパーティ品と完全な互換性
があるため、イルミナ RNA-Seq、全ゲノムシーケンス（WGS）、

はじめに
NextSeq 500システムの RNAシーケンス（RNA-Seq）ソリュー
ションは、トランスクリプトームを最も明確かつ完全に解析するこ
とが可能で、これまでより利用しやすい結果が得られます。この
ソリューションは、業界をリードするイルミナ次世代シーケンサー
（NGS）技術、サンプル調製ソリューション、および新しいデー
タ解析パッケージを採用しています。この解析パッケージは、専
門家推奨のツールであり、簡便で直観的なユーザーインター
フェースを採用しています。柔軟性と拡張性のあるNextSeq 
500システムは、プロジェクトの進展に伴い、研究者の変化する
ニーズを満たすように調整することができます。NextSeq 500
システムの RNA-Seqソリューションは、ランの所要時間、リード
数およびサンプルスループットの最適化バランスを実現し、基本的
な遺伝子発現プロファイリングから複雑な全トランスクリプトーム
解析まで様々な研究を支援します。

柔軟性のあるRNASeqソリューション
NextSeq 500システムの RNASeqソリューションは、全トランス
クリプトームの詳細な研究のみならず、迅速なプロファイリングを
実現します（図 1）。サンプル調製キットの完全なパッケージから
選択することが可能であり、RNA-Seq研究を、幅広いサンプル
タイプ全体にわたり、あらゆる生物種の全トランスクリプトーム解
析や焦点をあてたRNA解析に合わせて調整することができます。

NextSeq 500システムは、広範囲にわたるトランスクリプトーム
解析ニーズに応えるパワーと汎用性をもたします（図 2）。2つ
のシーケンス出力モードにより、研究者はサンプル数とサンプル
あたりのリードとの最適バランスを選択することができます。

例えば、遺伝子発現プロファイリング（全ての既知の遺伝子の
発現変動を全体を測定）を、1回のランで最高 40サンプル * 
という高いスループット能力で行うことができます。全トランス

NextSeq™ 500システムRNA-Seqソリューション
RNA転写産物変化の詳細な特徴を明らかにし、生物学をより深く理解するための使いやすく 
経済的なソリューション

NextSeq 500システムは、1塩基合成（SBS）ケミストリーの最新技術
と業界で最も簡便なワークフローを活用しています。

図 2：NextSeq 500シーケンスシステム

•  あらゆる生物種に対し、最も明確かつ完全な 
トランスクリプトーム解析
正確な全トランスクリプトームの発現量測定、遺伝子融合、
cSNPおよび新規転写産物アイソフォームの検出

•  利用しやすく終始一貫したソリューション
サンプル調製ソリューションと使いやすい 
データ解析パイプラインの包括的なパッケージ

•  スピード、パワーおよび柔軟性
様々なプロジェクトニーズをサポートできるように２つの
出力モードから選択することにより、18時間未満でラン
が完了

•  終始徹底したイルミナの科学的支援
イルミナのサイエンティストとエンジニアが、 
据付け、トレーニング、アプリケーションおよび 
データ解析のサポートを提供

特長

NextSeq 500システムの簡便なワークフローによって、高精度なシーケンス
データを産出します。データ解析にアライメントと変異コールが含まれます。
†   時間は実験およびアッセイタイプにより異なります。ここに示したのは、2 × 

75bpを想定したmRNA発現プロファイリング実験であり、解析結果として
示差的発現や新たな転写産物の同定などが得られます。

図 1：NextSeq 500システム 
 サンプル調製から結果取得までの 
 RNA-Seqシーケンスワークフロー †

サンプル調製
5.5時間のハンズオン

シーケンス
10分間のハンズオン

解析
5分間の
ハンズオン

オンサイトまたは
クラウド

共有
安全でかつ
容量無制限の
ストレージ

8
時間

15-18
時間

<4
時間サンプルあたり 瞬時にアクセス
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およびエクソームシーケンスのほか、他のアプリケーションとの
間でも容易に移行できます。研究者は、例えば RNA-Seqとエク
ソームシーケンスをNextSeq 500システム上でペアにし、コード
領域における変異が転写産物発現に影響を与えるかどうかを評価
することや、クロマチン免疫沈降シーケンス（ChIP-Seq）を行っ
て DNAとタンパクの相互作用を解析することにより制御の詳細
な特徴を明らかにすることができます。

業界で最も幅広い RNAサンプル調製 
ソリューションパッケージ
NextSeq 500システム RNA-Seqソリューションは、サンプル
調製ソリューションの幅広い製品群を提供することにより、トラン
スクリプトーム研究の様々なニーズに応えます。研究者は、実験
デザインの目的に最適なキットを選ぶことができる一方で、RNA
品質が劣っている場合や利用できる必要サンプル量が限られる
場合など、よくある難しい課題に取り組むことができます。

サンプル調製キットのTruSeq Stranded RNAサンプル調製キッ
トは、鎖の向きの正確な測定と、転写産物全体にわたる高いカ
バレッジ均一性により、リード出力を最も効率的に利用すること
ができます。TruSeq Stranded mRNAサンプル調製キットは、
コード領域 RNAに焦点をあてた解析を経済的に実施できる一方
で、TruSeq Stranded Total RNAサンプル調製キットは、全ト
ランスクリプトーム解析、コード領域 RNAおよび様々な非コード
領域 RNAのキャプチャーを実現するため、生物学な状態をより
完全にとらえることができます。また、TruSeq Stranded Total 
RNAサンプル調製キットの構成品は、品質の低いホルマリン固定・
パラフィン包埋（FFPE）サンプルでも非常に安定的なパフォー
マンスを提供します。

また、Epicentreソリューション（イルミナ社）は、専門的なアプ
リケーションニーズを補完的に満たします。ScriptSeqは、酵母
および細菌研究のアッセイ所要時間を短縮し、全トランスクリプ
トームソリューションを提供します。

業界屈指のリード品質
NextSeq 500システムは、あらゆるデスクトップ型シーケンサー
で最も高いリード出力を備えており、サンプルあたりのより高い
リードカウントを産出するため、ダイナミックレンジを高め、倍率
変化をより高い精度で予測し、遺伝子、転写産物および示差的
発現をより高い感度で検出できます。

NextSeq 500システムの 2つの出力モードは、サンプル数と出
力要件に基づいて研究デザインの最適化を実現します。より高い
サンプルスループットが必要な場合は、イルミナHiSeq 2500シ
ステムを用いて、ランあたり数百サンプルまで研究のスケール
アップが可能です（表 1）。

ペアエンドシーケンスの価値
用途が広い NextSeq 500システムを用いれば、シングルリード
またはペアエンドシーケンスを行うことができます。シングルリー
ドシーケンスは、遺伝子発現プロファイリングのための非常に経
済的な選択肢です。しかし、ペアエンドRNA-Seqは重要な利点
をもたらします。インサートの両端から生成されるリード深度情
報により、転写産物アイソフォームの効率的な識別が可能となり、
より精度の高い検出と転写産物レベルの発現量の定量ができま
す。ペアエンドシーケンスは、潜在的な複製リードの保持を可能
にし、リードのアライメント率を高めます。ペアエンド情報は、感
度が非常に高いため、挿入や欠失体のみならず融合遺伝子も検
出できます。

全ゲノムシーケンス

RNAシーケンス

エクソームシーケンス

柔軟性のあるNextSeq 500システムにより、研究者は次のシーケンス 
アプリケーションへとスムーズに移行することができます。

図 3：NextSeq 500システムシーケンスアプリケーション

表 1：イルミナ RNASeqソリューション

ランあたりのサンプル数

NextSeq 500システム HiSeq 2500システム

研究 測定 サンプルあたりの典型的リード長 中出力 高出力 ラピッドラン 高出力

遺伝子発現プロファイリング
既知の特性にわたる 
遺伝子レベルの発現量

10M（75bp × 1） 13 40 60 400

mRNA-Seq コード領域 RNAの発現量と検出 50M（75bp × 2） 4 16 24 160

Total RNA-Seq
コード領域および非コード領域 
RNAの発現量と検出

100M（75bp × 2） 2 8 12 80

遺伝子発現解析アレイに勝るRNA-Seqの利点
RNA-Seqは、最先端で活躍する研究者に最適なプラットフォームと
なっており、ある時点におけるトランスクリプトームの詳細なスナッ
プショットを提供します。RNA-Seqには、遺伝子発現アレイに勝る
以下のような多数の利点があります。
• トランスクリプトームについての経験的な知識を必要としない
• 質的および量的な以下のトランスクリプトーム解析を提供
　• シーケンスと多型情報
　• より高い精度での倍率変化測定
　• より良好な特異性
•   参照ゲノム配列が利用できない場合でも、あらゆる生物種に適用
できる可能性

•   多くの遺伝子発現解析アレイに比べ、サンプルあたりの価格が低
くても性能に優れているため割安
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サーから生成されたファイルの選択からデータや結果のフィルタ
リングおよび視覚化まで、プロセス全体のすべてを実施すること
ができます。RNA-Seqアプリソフトウェアは、幅広く利用可能
な二次解析ソリューションに直接読み込ませることが可能な出力
ファイルを生成します。

BaseSpace環境には、BaseSpaceアプリが含まれます。これは、
可視化、解析および共有のためのソフトウェアソリューションの
コミュニティで、現在も拡大を続けています。イルミナ NGS
テクノロジーは最も確立され、広く採用されているシーケンス
ソリューションであるため、ユーザーは、世界最大の数を誇る
市販およびオープンソースのデータ解析ソフトウェアツールであ
る、業界屈指のイルミナNGSエコシステムを利用することがで
きます。

まとめ
NextSeq 500システム RNA Seqソリューションは、真の意味で
終始徹底したソリューションをもたらすため、トランスクリプトー
ムを最も明確かつ完全に解析することが可能で、これまでより利
用しやすい結果が得られます。NextSeq 500のシステムの 2つ
の出力モードは、遺伝子レベルの発現プロファイリングから全
トランスクリプトームの発見まで、トランスクリプトームの種々の
プロジェクト全体にわたって非常に経済的です。NextSeq 500
システムのパワー、スピードおよび柔軟性に、業界で最も包括的な
サンプル調製の製品群とユーザーフレンドリーな RNA Seqソフト
ウェアアプリを組み合わせた NextSeq 500システム RNA Seq
ソリューションにより、研究者はトランスクリプトームを深く理解し
て研究を進めることが可能となります。

詳細情報
次なる革新的 RNAシーケンスについては、  
http://www.illuminakk.co.jp/applications/sequencing/rna.
ilmnをご覧ください。

参考文献
1. http://bioinformatics.oxfordjournals.org/content/early/2013/06/04/

bioinformatics.btt314

BaseSpaceにおける簡便な 
バイオインフォマティックス
NextSeq 500システムで生成されたトランスクリプトームデータ
は、BaseSpace（クラウドまたはオンサイト）に迅速かつ安全に
転送、保存および解析され、転写産物プロファイルが 1日で得ら
れます（図 3）。BaseSpaceにおける新しいイルミナ RNA-Seq
ソフトウェアアプリは、専門家推奨のデータ解析ツール（TopHat/
Cufflinks）を提供します。このツールは、インフォマティックス
初心者のためにデザインされ、直観的でクリックで作動するユー
ザーインターフェースとしてパッケージされています。これらの
アプリは、あらかじめ構成されたワークフローを提供することに
より、一般的なトランスクリプトームのデータ解析ニーズを広く
サポートします。TopHat 2は、スプライスジャンクション、融合
遺伝子および cSNPsの検出のみならず、発現量測定のための
信頼性の高いアライメントを可能とします。CuffDiffは、感度の
高い転写産物検出や示差的発現の解析を実現します。TopHat 
Fusionが融合遺伝子を頑強で高い信頼性で検出を可能にする一
方で、イルミナ Isaac1パイプラインでは確かな変異コールが得
られます。ユーザーは、わかりやすいプロンプトに従って、シーケン

イルミナ ®検索

エクソーム解析

解析情報

入力

出力ファイル

解析レポート

要約

mRNA-…

mRNA-…

mRNA-…

mRNA-…

mRNA-…

mRNA-…

mRNA-…

mRNA-…

カバレッジの均一性

変異コール

インサート長の分布

アライメント情報 

CV中央値

コード領域

3’中央値

UTR

5’中央値

イントロン

正しい鎖にアラインされたリード

遺伝子間領域

リード 1

0.72

0.53

0.00

98.96%

カバレッジ深度（倍）

18.97x

9.80x

0.14x

0.03x

ベースカバー率（%）

51.39%

939,420

31.48%

6,433

13.18%

77

0

3.95%

6,511

2.80

領域

リード 2

0.67

0.02

0.27

98.91%

組合わせ

0.26

0.56

0.14

98.94%

ホモ接合型レファレンス

ヘテロ接合型

ホモ接合型多型

SNV

インデル

Tv/Tr

TopHat_11/27/2013_allfusion_adapter<　RNASEQ_Hamilton_032213_BR_JQ_V3　：

NextSeq 500システムデータは、確実かつスムーズにBaseSpaceクラ
ウドにアップロードでき、解析および保存が迅速で経済的です。

図 3：  NextSeq 500システムのデータ保存と解析 
BaseSpaceクラウドにおけるデータ

NextSeq 500システム性能パラメータ§

フローセル構成 リード長（bp） 出力（Gb） ラン所要時間 データ品質 必要なサンプル量

高出力フローセル
シングルリードで最高 400M
ペアエンドリードで最高 800M

150 × 2 100–120 29時間 Q30以上の塩基が 75%以上

TruSeq®サンプル調製キッ
トを用いた場合、 
100ng～ 1µg。

75 × 2 50–60 18時間 Q30以上の塩基が 80%以上

75 × 1 25–30 11時間 Q30以上の塩基が 80%以上

中出力フローセル
シングルリードで最高 130M
ペアエンドリードで最高 260M

150 × 2 32–39 26時間 Q30以上の塩基が 75%以上

75 × 2 16–19 15時間 Q30以上の塩基が 80%以上

§   全所要時間は、NextSeq 500システムでのクラスター形成、シーケンスおよびベースコールを含みます。インストール仕様は、サポートされたクラスター濃
度（フィルター通過した 129～165k/mm2のクラスター）におけるイルミナ PhiXコントロールライブラリーを基にしています。実際の性能パラメータは、サンプル
タイプ、サンプル品質およびフィルター通過したクラスターを基に変わることがあります。Q30を超えるベースの割合（%）は、ラン全体にわたる平均値です。
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製品名 カタログ番号
TruSeq Stranded mRNA LT Set A RS-122-2101
TruSeq Stranded mRNA LT Set B RS-122-2102
TruSeq Stranded mRNA HT RS-122-2103
TruSeq Stranded Total RNA LT 
（w/RiboZero Human/Mouse/Rat） Set A RS-122-2201

TruSeq Stranded Total RNA LT 
（w/RiboZero Human/Mouse/Rat） Set B RS-122-2202

TruSeq Stranded Total RNA HT 
（w/RiboZero Human/Mouse/Rat） RS-122-2203

TruSeq Stranded Total RNA LT 
（w/Ribo-Zero Gold） Set A RS-122-2301

TruSeq Stranded Total RNA LT 
（w/Ribo-Zero Gold） Set B RS-122-2302

TruSeq Stranded Total RNA HT 
（w/Ribo-Zero Gold） RS-122-2303

TruSeq Stranded Total RNA LT 
（w/RiboZero Plant） Set A RS-122-2401

TruSeq Stranded Total RNA LT 
（w/RiboZero Plant） Set B RS-122-2402

TruSeq Stranded Total RNA HT 
（w/RiboZero Plant） RS-122-2403

TruSeq Stranded Total RNA LT 
（w/RiboZero Globin） Set A RS-122-2501

TruSeq Stranded Total RNA LT 
（w/RiboZero Globin） Set B RS-122-2502

TruSeq Stranded Total RNA HT 
（w/RiboZero Globin） RS-122-2503

TruSeq RNA Sample Prep Kit v2 Set A 
（48 reaction） RS-122-2001

TruSeq RNA Sample Prep Kit v2 Set B 
（48 reaction） RS-122-2002

TruSeq Small RNA Sample Prep Kit Set A RS-200-0012
TruSeq Small RNA Sample Prep Kit Set B RS-200-0024
TruSeq Small RNA Sample Prep Kit Set C RS-200-0036
TruSeq Small RNA Sample Prep Kit Set D RS-200-0048

サンプル調製キット構成

装置の構成
RFIDトラッキング機能付きの試薬消耗品

装置コントロールコンピューター（内蔵）§

ベースユニット：Dual Intel Xeon E5-2448L 1.8 GHz CPU
メモリー：96GB RAM
ハードドライブ：750GB
オペレーションシステム：Windows 7 標準
§コンピューターの仕様は更新されることがあります。

動作環境
温度：19℃～ 25℃（22℃ ± 3℃）
湿度：20%～ 80%（相対湿度）、結露なきこと
高度：2,000m（6,500ft）以下
空気質：汚染度評価 II
換気：最大 2,048BTU／時（600W）
屋内で使用のこと

発光ダイオード（LED）
520NM、650NM；レーザーダイオード：780NM、クラス IIIB

寸法
幅×奥行き×高さ：  58.5cm × 53.4cm × 63.5cm 

（23.0in × 21.0in × 25in）
重量：83kg（183lbs）
木箱重量：151.5kg（334lbs）

所要電源
100～120VAC 15A

無線自動識別装置（RFID）
周波数：13.56MHz
電源：供給電流 120mA、RF出力 200mW

製品安全性および準拠
NRTL認証 IEC 61010-1
CEマーク
FCC/IC認証

NextSeq 500システム仕様

製品名 カタログ番号
NextSeq 500シーケンスシステム SY-415-1001

出力キット製品名
NextSeq 500 Mid Output Kit （150cycles） FC-404-1001
NextSeq 500 Mid Output Kit （300cycles） FC-404-1003
NextSeq 500 High Output Kit （75cycles） FC-404-1005
NextSeq 500 High Output Kit （150cycles） FC-404-1002
NextSeq 500 High Output Kit （300cycles） FC-404-1004
NextSeq 500 Mid Output Kit v2 （150cycles） FC-404-2001
NextSeq 500 Mid Output Kit v2 （300cycles） FC-404-2003
NextSeq 500 High Output Kit v2 （75cycles） FC-404-2005
NextSeq 500 High Output Kit v2 （150cycles） FC-404-2002
NextSeq 500 High Output Kit v2 （300cycles） FC-404-2004
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