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ターゲットリシーケンスと全ゲノムシーケンス 

ターゲットシーケンス 

 

全ゲノムシーケンス 

＜特徴＞ 

・興味のある領域のみを高感度（高い  
カバレッジ）で解析 

・多サンプルを一度に解析できる 

・二次解析が比較的容易 

・コストは割安 

＜特徴＞ 

・全ゲノムを包括的に解析可能 

・構造変異も含む様々なタイプの変異
を検出できる 

＜憂慮すべき点＞ 

・ターゲット領域外の変異情報は検出
できない 

・ターゲットする遺伝子についての既
知の情報が必要 

＜憂慮すべき点＞ 

・コストが割高 

・平均カバレッジは通常30×程度 

・データ量が多く解析が煩雑 

＜アプリケーション＞ 

・エキソームシークエンス 

・疾患パネル 

＜アプリケーション＞ 

・ヒトゲノムシーケンス 

・de novoシーケンス 
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TruSight 疾患パネル 

疾患パネル ターゲット
遺伝子 

ターゲット
領域 

心筋症 46 0.24 Mb 遺伝的な心筋症の原因同定にフォーカス 

自閉症 101 0.33 Mb 自閉症に関連するゲノム的な特徴の解析が可能に 

癌 94 0.30 Mb 癌の素因に関係する遺伝子をターゲット 

遺伝性疾患 552 2.55 Mb 重篤で劣性の小児発生疾患に関する遺伝子をターゲット 

Myeloid 54 0.14 Mb 骨髄性悪性腫瘍における体細胞変異の同定にフォーカス 

TruSight 

One 

4813 12 Mb 既知の臨床的表現型に関連する4813遺伝子をターゲット 

TruSight疾患パネルに関しましてはイルミナサポートウェビナー 

「TruSight疾患パネルで疾患関連遺伝子だけを効率よく低コスト解析」 

(2014/5/23) 

でご紹介させていただいております 
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TruSight Oneシーケンスパネル 

TruSight Exome 
(2,761 genes) 

HGMD + OMIM 
(1,966 genes) 

GeneTests.org 
(69 genes) 

Other TruSight 
(17 genes) 

Coding regions of 

4,813 genes 

 TruSight Exomeに各種データベースの情報を追加 
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TruSight Oneシーケンスパネル 

Coding regions of 

4,813 genes 

 多数の疾患関連遺伝子を一度に解析可能 
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TruSight Oneシーケンスパネル 

Coding regions of 

4,813 genes 

 特定のサブセットに絞った解析も可能 

 パネルごとにバリデーションを繰り返す
手間を省くことができる 
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    ライブラリ調製 シーケンス 
アライメント 

& 変異コール 
アノテーション 

BaseSpace アプリ 

Enrichment VariantStudio 

ゲノムサンプル処理からのプロセスをまとめた1つのワークフローで、
操作ミスの低減、コストの削減、高効率の解析を実現 

TruSight One 

TruSight Oneシーケンスパネル 
サンプル調製から解析までの一連の工程をサポート 
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TruSight Oneシーケンスパネル 
サンプル調製から解析までの一連の工程をサポート 

＜ライブラリ調製＞ 

✓ 50 ng DNAのスタート 

✓ DNA断片化作業を含む迅速なNexteraライブラリ調製を採用 

✓ 1.5日以内に終了（ハンズオンタイム5時間） 

 

＜シーケンス＞ 

✓ MiSeq、NextSeq、HiSeqいずれのプラットフォームにも対応 

✓ 95%以上の領域で20×以上のカバレッジを実現 

 

＜解析＞ 

✓ MiSeq Reporterまたは、BaseSpaceを用いることで変異コールまでを自動で実施 

✓ Variant Studioを用いたアノテーション解析・レポート作成までをサポート 
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TruSight Oneシーケンスパネル 
ご使用のシーケンサーに合わせて選べる２つのキット構成 

MiSeq用Kit 

TruSight One Sequencing Panel  

(9 Samples) 

 

• キャプチャー用オリゴ 

• 濃縮キット 3反応 - 3 サンプル/反応 

• MiSeq Reagent Kits v3 (300-サイク
ル)  x 3キット 

 
 

FC-141-1006 

NextSeq、HiSeq用Kit 

TruSight One Sequencing Panel  

(36 Samples) 

 

• キャプチャー用オリゴ 

• 濃縮キット 3反応 - 12 サンプル/反応 

• シーケンス試薬は含まない     

（NextSeq、HiSeqの試薬と組み合わせ
てご使用いただける） 

 

FC-141-1007 
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TruSight Oneシーケンスパネル 
ご使用のシーケンサーに合わせて選べる２つのキット構成 

シーケンサー シーケンス試薬 Samples / run Read Length 

MiSeq 
MiSeq Reagent Kit 

V3 
3 150×2 

NextSeq 500  

NextSeq500 Mid 

Output  
12 150×2 

NextSeq500 High 

Output  
36 150×2 

HiSeq 2500 

HiSeq Rapid Run 

Mode  

(1フローセル当り) 

36 150×2 

**NextSeq、HiSeqでTruSight Oneシーケンスパネルを用いる場合は、別途シーケンス試薬を購入す
る必要がある。 TruSight Oneシーケンスパネルには、VariantStudioのライセンスも含まれている。 
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TruSight Oneシーケンスパネルのプロトコール～ウェット編～ 
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  ライブラリ調製 シーケンス + 
アライメント 

& 変異コール 
アノテーション 

Enrichment 

VariantStudio 

TruSight One 

TruSight One シーケンス ワークフロー 
 

Day1 Day2 Day3 Day4 
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参考文献 Rapid, low-input, low-bias construction of shotgun fragment libraries by high-density in vitro transposition.  

Genome Biology 2010  Dec 8;11(12):R119. 

通常の 

トランスポゾン 
Nextera改変型トランスポゾン 

ゲノムDNA 

〜 300塩基 

タグメンテーション 

（トランスポゾンによる断片化） 

PCR増幅 

MiSeqで解析可能なDNA断片（ライブラリ） 

P7配列 

P5配列 

インデックス配列2 インデックス配列1 

50 ng の 

ゲノムDNAスタート 

インデックス配列を追加
で最大36サンプルまで 
1ランで同時解析が可能 

酵素による断片化で 

Covaris等の 

断片化装置不要 

TruSight Oneライブラリ調製のワークフロー 

ステップ 1: Nexteraライブラリステップ 
1ステップで断片化およびアダブターとインデックスの付加を実施 
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ステップ２: ターゲットDNAの濃縮ステップ 

ビオチン化プローブはターゲット領域のハイブリダイズした後、ストレプトアビジンビー
ズでキャプチャーを行う 

TruSight Oneライブラリ調製のワークフロー 
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ステップ 1: Nexteraライブラリステップ 

Input DNAは50 ngを厳守 

 

二本鎖DNA特異的な手法で定量
することを推奨 

 （Qubit、PicoGreenなど） 

O.D. 260/280 = 1.8 – 2.0程度の純
度のDNAを推奨 
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ステップ 1: Nexteraライブラリ ステップ 

Tagmentation 

10 ulの5ng/ulのDNA (50 ng)を96ウェルMIDIプレートに分注し、Tagmentation反応用
の試薬を各ウェルに加える (全量50 ul) 

 

 

 
 

MIDIプレートをMicroseal 'B'でシールし、プレートシェーカーで1分間撹拌 

 （ピペッティング10回程度で代用可） 

 

96 well MIDI Plate プレートシェーカー 

 試薬  容量 

 5ng/ul input DNA  10 ul 

 Tagment DNA Buffer  25 ul 

 Tagment DNA Enzyme  5 ul 

 Water  10 ul 
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ステップ 1: Nexteraライブラリ ステップ 

Tagmentation 

MIDIプレートを280×gで１分間遠心ののち、58°CのMicroheating Systemで10分間イン

キュベート 

15 ulのStop Tagment Buffer (ST)をプレートの各ウェルに分注する。 

MIDIプレートをMicroseal 'B'でシールし、プレートシェーカーで1分間撹拌 

 （ピペッティング10回程度で代用可） 

MIDIプレートを280×gで１分間遠心ののち室温で4分間インキュベート 

 

＜Best Practice＞ 

- Stop Tagment Bufferは沈殿を生じやすいので、使用
前に完全に溶解していることを確認 

- Microseal ‘B’はバイオラッド社の型番MSB1001をご
使用いただくことを推奨 

- 58°CのインキュベートのステップはMicroheating 

System（SciGene）の使用を推奨 
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ステップ 1: Nexteraライブラリ ステップ 

Tagmentation 

あらかじめよく撹拌した65 ulのSample Purification Beads （SPB）をプレートの各ウェ
ルに分注 

MIDIプレートをMicroseal 'B'でシールし、プレートシェーカーで1分間撹拌 

 （ピペッティング10回程度で代用可） 

MIDIプレートを室温で8分間インキュベート 

マグネット・スタンドでビーズを集め、上清を捨て、200 ulの80%エターノルで洗浄す
る作業を２回繰り返す 

Clean-up 
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ステップ 1: Nexteraライブラリ ステップ 

Tagmentation 

MIDIプレートをマグネット・スタンド上に置いたまま室温で10分間風乾し、エタノール
をとばす 

22.5 ulのResuspension Buffer (RSB)で懸濁 

MIDIプレートをMicroseal 'B'でシールし、プレートシェーカーで1分間撹拌 

 （ピペッティング10回程度で代用可） 

MIDIプレートを室温で2分間インキュベートのち、280×gで１分間遠心する。 

マグネット・スタンドで、２分間静置し、上清を20 ul回収し、新しい96ウェルPCRプ
レートに回収する 

Clean-up 

＜Best Practice＞ 

- Sample Purification Beadsは使用前に冷蔵庫から出し、室温に戻しておく 

- 80%エタノールは要時調製のものを用いる 
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ステップ 1: Nexteraライブラリ ステップ 

使用するサンプルの数に合わせて、使用するインデックスの組み合わせを決めておく
（詳細はIllumina Experiment Managerの設定で紹介） 

使用するIndex1、Index2それぞれのインデックスプライマーをTruSeq Index Plate 

Fixtureに配置する 

A) Index 1 Primer tubes (orange caps) 

B) Index 2 Primer tubes (white caps) 

C) NLA plate 

Tagmentation Clean-up 1st PCR 
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ステップ 1: Nexteraライブラリ ステップ 

20 ulのサンプルDNAにPCRの試薬を加えていく 

 

 

 

耐熱シールでプレートをシールし、プレートシェーカーで1分間撹拌       
（ピペッティング10回程度で代用可） 

プレートを280×gで１分間遠心の後、PCR装置にプレートをセットし、下記のプログラ
ムを実行する 

 

 

 

 

 

Safe stopping point                             
（2～8°Cで2日間まで保存可） 

Tagmentation Clean-up 

a) ヒートリッドオプションを100°Cに設定  

b) 72°C for 3 分間 

c) 98°C for 30 秒間 

d) 10 cycles of:  

       — 98°C for 10 秒間 

       — 60°C for 30 秒間 

       — 72°C for 30 秒間 

e) 72°C for 5 分間 

f) Hold at 10°C 
＜Best Practice＞ 

- インデックスプライマーのキャップは、コンタミを防ぐ
ため、使い捨てになっている。使用後は新しいキャップ
でふたをする。 

1st PCR 

 試薬  容量 

 Tagmented DNA  20 ul 

 Index1 Primer  5 ul 

 Index2 Primer  5 ul 

 Nextera Library Amplification Mix  20 ul 
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ステップ 1: Nexteraライブラリ ステップ 

Tagmentation 

PCRプレートをPCR装置より取出し、280 xgで1分間遠心 

50 ulのサンプル溶液をプレートより取出し、新しい96 well MIDIプレートに移す 

よく懸濁したSample Purification Beads (SPB)を90 ulを用いて、DNAの精製を実施する
（実施手順は、Clean Upのステップと同様） 

27.5 ulのResuspension Buffer (RSB)で溶出し、上清を25 ul回収し、新しい96ウェル
PCRプレートに回収する 

 

Clean-up 1st PCR 1st PCR Clean Up 
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ステップ 1: Nexteraライブラリ ステップ 

Tagmentation 

回収したサンプルのDNA濃度を、二本鎖特異的な検出が可能な蛍光定量法で測定する 

Safe stopping point （-15~-25°Cで14日間まで保存可） 

 

 

Clean-up 1st PCR 1st PCR Clean Up 

＜Best Practice＞ 

- サンプルの正確な濃度定量が、次の濃縮ステップの成功のキーポイント、蛍光定量は必ず実施
する 

Qubit® Fluorometric 蛍光定量 

(Life technology) 
Image from  

https://www.lifetechnologies.com/order/catalog/product/Q33217 
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ステップ 2: ターゲットDNAの濃縮ステップ 

各サンプル500 ngずつを、PCRプレートにプーリングしていく。 

9 sample TruSight One Kitは3サンプルまで、 

36 sample TruSight One Kitは12サンプルま
でのプーリングに対応 

9 Sample TruSight One Kit 

（MiSeq用） 

36 Sample TruSight One Kit 

（HiSeq、NextSeq用） 

1st Hybridization 
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Resuspension Buffer (RSB)を全量が40 ulになるように加える 

（全量が40 ulを超えてしまっている場合は、遠心式濃縮機や限外濾過法を用いて濃縮す
る） 

あらかじめ溶解し、混和したHybridization試薬を下記のように各ウェルに加える 

 

 

 

PCRプレートをMicroseal 'B'でシールし、プレートシェーカーで1分間撹拌 

（ピペッティング10回程度で代用可） 

PCRプレートをPCR装置にセットし、下記のプログラムを実行 

  

 

 

 

ステップ 2: ターゲットDNAの濃縮ステップ 

a) ヒートリッドオプションを100°Cに設定  

b) 95°C for 10 分間 

c) 94°Cから、58°Cまで 1分間に2°Cずつ下げる  

d) 58°Cで90分以上、最長で24時間インキュベート 

＜Best Practice＞ 

- 次のステップ（First Capture）に進む準備ができるまでは、プレートは58°Cに置いたままにする。 

1st Hybridization 
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ステップ 2: ターゲットDNAの濃縮ステップ 

PCR プレートをPCR装置より回収ののち、280 ×gで１分間遠心する 

サンプル溶液全量を90 well MIDIプレートに移す 

よく懸濁したStreptavidin Magnetic Beadsを各ウェルに250 ulずつ加える 

MIDIプレートをMicroseal 'B'でシールし、プレートシェーカーで1分間撹拌 

 （ピペッティング10回程度で代用可） 

MIDIプレートを25分間室温で静置する 

MIDIプレートをマグネット・スタンドに置き、2分間、室温で静置する 

Beadsを吸い込まないように注意しながら、ピペットで上清を取り除く 

マグネット・スタンドからプレートを外す 

1st Hybridization 1st Capture 
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ステップ 2: ターゲットDNAの濃縮ステップ 

あらかじめ溶解、混和したEnrichment Wash Solutionを200 ulずつ各ウェルに加える 

Beadがペレット状でなくなるまで、ピペッティングし、さらにその後、10回ピペッ
ティングを繰り返す 

MIDIプレートをMicroseal ‘B’でシールする 

あらかじめ50°CにしておいたMicroheating Systemで、50°C、30分間インキュベート
する 

ただちにMIDIプレートをマグネット・スタンドに移し、2分間静置 

ただちに上清を取り除く 

＜Best Practice＞ 

- このステップではMicroheating System（SciGene）を使用することが望ましい 

      ただし、PCR装置でも代用可 

 

Enrichment Wash Solutionを200 ulずつ加え、上記のwashの操作
を繰り返す 

1st Hybridization 1st Capture 
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ステップ 2: ターゲットDNAの濃縮ステップ 

(2 N NaOH) 

1.5 mlマイクロチューブに溶出用の試薬のプレミックスを下記のように用意し、23.5 ul

ずつをMIDIプレートの各ウェルに分注する                    

 

 

MIDIプレートをMicroseal 'B'でシールし、プレートシェーカーで2分間撹拌 

 （ピペッティング10回程度で代用可） 

MIDIプレートを室温で2分間静置の後、280×gで１分間遠心する 

MIDIプレートをマグネット・スタンドで2分間静置の後、21 ulの上清を回収し、新しい
PCRプレートに移す 

4 ulのElute Target Bufferを各ウェルに加えて、中和する 

PCRプレートをMicroseal 'B'でシールし、プレートシェーカーで1分間撹拌 

 （ピペッティング10回程度で代用可） 

PCRプレートを室温で2分間静置の後、280×gで１分間遠心する 

Safe stopping point （-15°C~-25°Cで7日間まで保存可） 

 

 

1st Hybridization 1st Capture 
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ステップ 2: ターゲットDNAの濃縮ステップ 

1st Hybridizationと1st Captureのステップを繰
り返し実施、ただしはHybridization Stepイン
キュベーション時間が異なる 

a)ヒートリッドオプションを100°Cに設定  

b) 95°C for 10 分間 

c) 94°Cから、58°Cまで 1分間に2°Cずつ下げる  

d) 58°Cで14.5時間以上、最長で24時間インキュベート 

1st Hybridization 1st Capture 2nd Hybri&Capture 
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ステップ 2: ターゲットDNAの濃縮ステップ 

よく懸濁したSample Purification Beads (SPB)を45 ulを用いて、DNAの精製を実施す
る（実施手順は、Nextera Library StepのPCR Clean Upと同様） 

27.5 ulのResuspension Buffer (RSB)で溶出し、上清を25 ul回収し、新しい96ウェル
PCRプレートに回収する 

Safe stopping point （-15~-25°Cで7日間まで保存可） 

 

1st Hybridization 1st Capture 2nd Hybri&Capture Sample Clean Up 
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280×gで１分間遠心する。 

PCR装置にPCRプレートを設置し、下記のプログラムを実行 

 

 

 

ステップ 2: ターゲットDNAの濃縮ステップ 

PCR用試薬サンプルDNAの入ったPCRプレー
トの各ウェルに加える（全量50 ul） 

 

 
 

PCRプレートをMicroseal ‘B’でシールし、プ
レートシェーカーで1分間撹拌                               

(ピペッティング10回程度で代用可） 

 

 

 

1st Hybridization 1st Capture 2nd Hybri&Capture Sample Clean Up 2nd PCR 

Enriched DNA library 

a)ヒートリッドオプションを100°Cに設定  

b) 72°C for 3 分間 

c) 98°C for 30 秒間 

d) 10 cycles of:  

       — 98°C for 10 秒間  

       — 60°C for 30 秒間 

       — 72°C for 30 秒間 

e) 72°C for 5 分間 

f) Hold at 10°C 

＜Best Practice＞ 

- Nextera Enrichment Amplification MixとPCR Primer 

Cocktailは凍結融解を繰り返さないために、小分けにし
て冷凍保存することを推奨 

- このステップでのPCRのサイクル条件は変更しない 

 

 試薬  容量 

 Captured DNA  25 ul 

 PCR Primer Cocktail  5 ul 

 Nextera Enrichment Amplification Mix  20 ul 
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ステップ 2: ターゲットDNAの濃縮ステップ 

1st Hybridization 1st Capture 2nd Hybri&Capture Sample Clean Up 2nd PCR 

サンプル全量（50 ul）をMIDIプレートに移す 

よく懸濁したSample Purification Beads (SPB)を90 ulを用いて、DNAの精製を実施す
る（実施手順は、Nextera Library StepのPCR Clean Upと同様） 

32.5 ulのResuspension Buffer (RSB)で溶出し、上清を30 ul回収し、新しい96ウェル
PCRプレートに回収する 

Safe stopping point （-15~-25℃で7日間まで保存可） 
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ステップ 2: ターゲットDNAの濃縮ステップ 

1st Hybridization 1st Capture 2nd Hybri&Capture Sample Clean Up 2nd PCR 

回収したサンプルのDNA濃度を、二本鎖特異的な検出が可能な蛍光定量法で測定する 

650 bp換算で、濃度を計算する 

例） 

       15 ng/ul 

(660g/mol×650bp) 

 

qPCRでの測定も可能 

Sequencing Library qPCR Quantification Guide 

http://support.illumina.com/sequencing/kits.html 

 

 

 

 

×10^6 =34.9 nM 

Qubit® Fluorometric 蛍光定量 

(Life technology) 
Image from  

https://www.lifetechnologies.com/order/catalog/product/Q33217 

KAPA NGSライブラリ調製キット 

(Nihon Genetics) 
http://www.n-

genetics.com/product_detail.html?item_id=4484 

＜Best Practice＞ 

- 正確な定量が、適正なクラスター密度を得るために重
要、二本鎖特異的な定量方法を必ずご実施ください 
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ステップ 3: MiSeq ラン セットアップ 

Denature DNA 

ライブラリーをResuspension Bufferで、1.25 nMに希釈する 

1.5 mlマイクロチューブに10 ulの1.25 nMライブラリと10 ulの0.1N NaOHを混和し、5

分間インキュベート 

980 ulのHT1 Bufferを加えて、ライブラリを希釈・中和（終濃度12.5 pM） 

マイクロチューブを氷上に置いておく 

 

 

 

 

 

 

＜Best Practice＞ 

- 0.1 N NaOHは要時調製し、pH13以上のものを使用して
いただく 

NaOHで 

一本鎖に変性 

Hyb Bufferチューブ (HT1) 
MiSeq試薬に付属 
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ステップ 3: MiSeq ラン セットアップ 

MiSeq試薬カートリッジを冷凍庫から取り出して、溶解（水浴での溶解も可） 

「Load Sample」（17番）のポジションに、希釈・変性済みのDNAライブラリーを
600 ulロードする 

 

 

 

 

 

 

Sample Loading 

MiSeq試薬カートリッジ 

Denature DNA 
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ステップ 3: MiSeq ラン セットアップ 

MiSeqのランの実施には、サンプルシートというランの条件を設定したcsvファイルが必要 

Illumina Experiment Managerで作成する 

 

 

 

 

 

 

Sample Loading Sample Sheet 

Sample Sheet例 

Denature DNA 
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ステップ 3: MiSeq ラン セットアップ 

TruSight Oneの実施のためには、Manifest file（TruSight Oneのターゲット領域を設定し
たtxt file）をご準備ください
http://support.illumina.com/sequencing/sequencing_kits/trusight_one_kit/downloads.html 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Manifest fileをダウンロード後、MiSeqの下記のロケーションにファイルを配置してくだ
さい 

    D:/Illumina/MiSeq control software/manifest file 

 

 

 

 

 

 

Sample Loading Sample Sheet Denature DNA 

http://support.illumina.com/sequencing/sequencing_kits/trusight_one_kit/downloads.html
http://support.illumina.com/sequencing/sequencing_kits/trusight_one_kit/downloads.html
http://support.illumina.com/sequencing/sequencing_kits/trusight_one_kit/downloads.html
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ステップ 3: MiSeq ラン セットアップ 

IEMのInstrument Selectionで「MiSeq」、MiSeq Application Selectionの画面で、
Categoryに「Targeted Resequencing」Select Applicationに「Enrichment」を選択 

Workflow Parameterでは、次のように選択 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Sample Loading Sample Sheet 

ご使用になるMiSeq試薬 

カートリッジのID 

1もしくは2を選択、 

Index1がすべてのサンプル
でユニークな場合は、 

1を選択 

使用するMiSeq試薬は 

151サイクルPaired endを
ランの条件として用いる 

Denature DNA 
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ステップ 3: MiSeq ラン セットアップ 

Sample Selectionでは、次のように選択 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Sample Loading Sample Sheet 

ユニークなサンプルID サンプルごとのIndex

情報 
ドロップダウンリスト
から、TruSight Oneの
Manifest fileを選択 

Denature DNA 
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– サイクルあたり各レーザーに対応するいずれかの塩基が必要 (green = G/T; red = A/C) 

– 少数のサンプルをプーリングする場合は、Technote: Nextera Low Plex Pooling Guideを
参照する 

http://res.illumina.com/documents/products%5Ctechnotes%5Ctechnote_nextera_low_plex_p

ooling_guidelines.pdf 

– 9 Sample TruSight One Kit（MiSeq用）に付属するインデックスは、いずれの組み合わせ
でもIEM1.5以下ではワーニングが出るが、問題はない 

 

インデックスの組み合わせにご注意ください 

ステップ 3: MiSeq ラン セットアップ 

Sample Loading Sample Sheet Denature DNA 

http://res.illumina.com/documents/products/technotes/technote_nextera_low_plex_pooling_guidelines.pdf
http://res.illumina.com/documents/products/technotes/technote_nextera_low_plex_pooling_guidelines.pdf
http://res.illumina.com/documents/products/technotes/technote_nextera_low_plex_pooling_guidelines.pdf
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ステップ 3: MiSeq ラン セットアップ 

MiSeq Control Softwareの[Sequence]から、ランにお進みいただく 

MCSのインターフェイスに添って、操作いただければ簡単にランを開始できます 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Sample Loading Sample Sheet MiSeq run Denature DNA 
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ステップ 3: MiSeq ラン セットアップ 

MiSeq Reporterによって、fastq生成・アラインメント・変異解析までラン終了後自動的
に行われます 

MiSeq Reporter上で、各サンプルのそれぞれのサンプルのManifest file上のそれぞれの
ターゲット領域に対するカバレッジ、変異を確認できます 

vcf fileをVariant Studioに取り込むことで、簡単に目的の変異を絞り込むことができます
（詳細はTruSight Oneウェビナー、ドライ編をご参照ください！） 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Sample Loading Sample Sheet MiSeq run MiSeq reporter Denature DNA 
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TruSight One その他 資料 

TruSight One User Guideなど 
http://support.illumina.com/sequencing/sequencing_kits/trusight_one_kit/documentation.h

tml 

TruSight One Data Sheetなど       
http://support.illumina.com/content/dam/illumina-

marketing/documents/products/datasheets/datasheet_trusight_one_panel.pdf 

TruSight One 遺伝子一覧                             

http://products.illumina.com/content/dam/illumina-

marketing/documents/products/gene_lists/gene_list_trusight_one.zip 

TruSight One BaseSpace Public data                

https://basespace.illumina.com/datacentral 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

http://support.illumina.com/sequencing/sequencing_kits/trusight_one_kit/documentation.html
http://support.illumina.com/sequencing/sequencing_kits/trusight_one_kit/documentation.html
http://support.illumina.com/sequencing/sequencing_kits/trusight_one_kit/documentation.html
http://support.illumina.com/sequencing/sequencing_kits/trusight_one_kit/documentation.html
http://support.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/documents/products/datasheets/datasheet_trusight_one_panel.pdf
http://support.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/documents/products/datasheets/datasheet_trusight_one_panel.pdf
http://support.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/documents/products/datasheets/datasheet_trusight_one_panel.pdf
http://support.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/documents/products/datasheets/datasheet_trusight_one_panel.pdf
http://support.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/documents/products/datasheets/datasheet_trusight_one_panel.pdf
http://products.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/documents/products/gene_lists/gene_list_trusight_one.zip
http://products.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/documents/products/gene_lists/gene_list_trusight_one.zip
http://products.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/documents/products/gene_lists/gene_list_trusight_one.zip
http://products.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/documents/products/gene_lists/gene_list_trusight_one.zip
http://products.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/documents/products/gene_lists/gene_list_trusight_one.zip
https://basespace.illumina.com/datacentral
https://basespace.illumina.com/datacentral
https://basespace.illumina.com/datacentral
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ご清聴ありがとうございました!  

本日セッション終了後のご質問は、 

techsupport@illumina.com  

または、フリーダイヤル: 0800-111-5011 

にお問い合わせください 


