
法医学ゲノミクス用の 
ターゲット次世代シーケンサー
犯罪捜査や行方不明者の同定にDNAテクノロジーが有用であることから、DNA解析は現代の法科学の基礎となりました。現在行われ

ている法医学的な DNA鑑定の大部分では、PCRとキャピラリー電気泳動（CE）を用いる断片解析法を利用して、短反復配列（STR）

マーカーの長さと変異を検出しています。その他、頻度は高くありませんが、キャピラリー電気泳動を用いるサンガーシーケンス法に

よりミトコンドリアDNA（mtDNA）の特定領域やミトコンドリアゲノム全体を捜査目的で解析することがあります。

ゲノム解析テクノロジーの進歩は目覚ましく、DNA鑑定を行う法医学研究室に最初に導入された鑑定法をはるかにしのいでいます。キャ

ピラリー電気泳動を用いる鑑定法の基本原理は最近 20年間にわたって変化していないにもかかわらず、プロファイリングを行うサンプ

ルの数は劇的に増加しました。国家レベルの DNAデータベースの出現と、それらが犯罪と関連付けて容疑者を同定できると証明され

たことを受けて、ますます多くの国が犯罪情報データベースを構築しており、処理されるケースワークのサンプル数は増加しています。

これと同時に、DNA鑑定は行方不明者の同定、血縁関係の鑑定、家系調査などのヒトの同定アプリケーションにも有用であることから、

新しくより強力な解析法に対する関心は高まり続けています。このような需要の増加は、キャピラリー電気泳動法の限られた処理能力に

とって大きな負担となっています。

現在、世界中の法科学者が法医学ゲノミクスアプリケーションに対する次世代シーケンサー（NGS）の価値、特に次世代シーケンサー

が現在のワークフローをどれだけ改善できるかを検討しています。イルミナの 1塩基合成（SBS：Sequencing by Synthesis）テクノ

ロジーは多数の PCRアンプリコンの大量並列シーケンスによるアプローチを可能にし、これまでに 4,500報以上の論文に貢献してい

ます。次世代シーケンサーではゲノム全体にわたるデータをもたらすことによって、1回のターゲットアッセイでより広範囲の疑問に答

えることができます。次世代シーケンサーを利用した初期の研究報告から、量が非常に少ないうえに、損傷しており、さらには複数が

混合した生物学的証拠サンプルの解析に次世代シーケンサーがもたらす利点を垣間見ることができます。
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イルミナの SBSとは？
SBSテクノロジーの化学的原理は、基本的にはサンガーのダイデオキシターミネーターまたは鎖ターミネーターシーケンス法に似てお

り、一連の合成サイクル中に生じたシグナルに基づいて DNAテンプレートの小断片のヌクレオチドを連続的に同定します。

複数の断片の並列シーケンスは、伸長しているDNA鎖に取り込まれた各 1塩基の検出を可能にする可逆的ターミネーターを用いて行

われます（図 1、下のパネル）。各デオキシリボヌクレオチド三リン酸（dNTP）が取り込まれるたびに、蛍光標識ターミネーターは画

像取得され、その後、次の塩基の取り込み反応のために除去されます。取り込み、検出と除去のステップをひとつのサイクルとし、こ

のサイクルを複数回繰り返すことによって希望するリード長を達成します（例：300サイクル = 300bp）。その他の次世代シーケンス手

法とは異なり、イルミナの SBSケミストリーでは可逆的ターミネーターに結合した 4種類の dNTPの混合物が各シーケンスサイクル

中に同時に存在するため、塩基対形成に自然な競合条件が生じ、取り込みのバイアスが最小限に抑えられます。この結果、正確な 1塩

基ごとのシーケンスを行うことができ、業界での最高精度のデータを提供します 1。

図 1：1塩基合成（SBS：Sequencing by Synthesis）テクノロジーのワークフロー
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法医学ゲノミクスにおける 
ターゲットシーケンスの価値
次世代シーケンサーテクノロジーでは、1日でヒト全ゲノムのシーケンスを行うことが可能になりました。全ゲノムシーケンス（WGS）

は個体間の遺伝暗号の違いのすべて（コーディング、調節およびイントロン領域に生じるものを含みます）へのアクセスを提供し、疾

患や生体系の研究に有用です。全ゲノムシーケンスは最高のゲノムカバレッジを提供する一方で、シーケンスと解析に多大な労力を要

します。法科学者はゲノムの広い範囲のデータを得るより、法医学 PCR産物のターゲットシーケンスの実施を選択します。法医学分

野で利用される高密度の遺伝子座セットのシーケンスを行うことによって、ケースワークとデータベースにかかる労力を法医学的な疑問

に最良の答えをもたらすゲノム領域に向けられます。このことはプライバシーの問題を軽減するだけでなく、全ゲノムシーケンスよりも

少ないデータですむことから、既存の法医学 DNAワークフローにおいて一般的なボトルネックとなっている解析の単純化につながりま

す。次世代シーケンサーはアリルをサイズごとに分離しないため、より幅広い答えをもたらす能力が著しく高まっています。

キャピラリー電気泳動の限界を超える
次世代シーケンサーは（1）1種類のワークフローを利用して 1回の反応で複数の遺伝子多型を解析すること、（2）現在用いられてい

るマーカーに関するより高分解能のジェノタイピングを行えること、（3）分解された DNAサンプルから有用なゲノム情報を最大限に引

き出すこと、（4）より高分解能のmtDNAおよび混合サンプルの解析を可能にすることによってキャピラリー電気泳動の限界を超えて、

法生物学を改善する可能性があります。

複数の遺伝子多型の同時解析

キャピラリー電気泳動の場合、異なる遺伝子多型を同時に解析できないため、法医学研究室では PCRを用いる複数のシステムを検証

および維持する必要が生じます。異なるクラスの遺伝子多型を解析するには複数の手順を組み合わせなければならず、それぞれの手法

に独自の QA/QCおよびトレーニングプログラムが必要です。たとえば、多アリル常染色体 STRを区別するためにキャピラリー電気泳

動による断片サイジングを行う場合、一般的には Yまたは X染色体マーカーに関する同様の解析が別々に行われ、これらの手順のすべ

ては一塩基多型（SNP）同定のための 1塩基伸長アッセイのワークフローとは異なります。サンガー法によるmtDNAのシーケンスを

行うにはさらに別のシステムを要します。この結果、解析が困難な DNAサンプルを複数回調べ、全データの抽出を試みる必要が生じ

ることもあります。

アプローチが互いに異なるため、解析担当者はどの方法を行うかについての意思決定が必要です（図 2）。少数の STRにフォーカスす

べきでしょうか？  それともmtDNAでしょうか？  SNPでしょうか？  少量または低品質のサンプルを用いて異なるテクノロジーにより複数

のアッセイを行わなければならないこともあります。特に、非常に損傷のあるDNAサンプルや少量のDNAサンプルを取り扱う場合には、

1つのアッセイを選択することで別のアッセイが実施できなくなる可能性もあります。完全なデータセットが得られなければ、部分的な

結果や確定的でない結果しかもたらさないため、このようなサンプルは未処理のままです。
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次世代シーケンサーテクノロジーはこうしたトレードオフを排除することができ、DNA鑑定を行う世界の法医学研究室で現在使われてい

るすべての遺伝子座だけでなく、数百以上の遺伝子座も、1ngのインプット鋳型 DNAから同時に解析できる能力を兼ね備えています。

これには、常染色体、X染色体および Y染色体マーカーのコアセットに加えて、追加のセット、複数カテゴリーの SNP、mtDNAを含

みます（表 1）。

複数の Y染色体マーカー、および各国の規則で定められている必須の遺伝子座を同時にプロファイリングできることは、次世代シーケン

サーが法医学ゲノミクス分野にもたらす価値の一例にすぎません。Y-STRマーカーは家系調査を含む捜査に特に有用であると証明で

きますが、一部の国では最初のプロファイリング後にデータベース参照サンプルを破棄することが法的に求められており、この目的で 2

回目の Y-STR解析を行うことの妨げとなっています。最初の解析から Y-STR情報を入手できれば、捜査当局にさらなる非常に重要な

知的情報をもたらすでしょう。

図 2：次世代シーケンサーは法医学的な意思決定を単純化します
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表 1：次世代シーケンサーで同時解析可能な法医学的遺伝子座
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世界分布の常染色体 STR 同定 SNP
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次世代シーケンサーはバーコードを付加することによってサンプルのマルチプレックス処理を可能にし、従来のキャピラリー電気泳動法

では不可能なレベルでの優れたスループットでデータベース構築をサポートします。既知の DNAバーコード（インデックス配列）を使

うことによって、法医学サンプルを制御下でプール（混合）し、数十から数百サンプルのシーケンスを同時に行うことができ、各サンプ

ルはデータ解析中に自動識別されます。またインデックス化は内部 QC機能も提供し、インデックスタグがサンプルに付加されると、こ

れらはサンプル処理および保管のすべてのフェーズで利用可能な追跡要素となります。

次世代シーケンサーはゲノム全域から遺伝子座のデータを提供することができます。なぜそうする必要があるのでしょうか？　本当のと

ころは、それが既にそういうものだからなのかもしれません。DNAデータベースに登録するために処理されるサンプルの数が増加し、

管轄区域同士が各データベースの情報を共有し始めたために、複数の国際的データベースは 1回のランで解析する遺伝子座を増やす

必要性が出てきたため、遺伝子座データベースの定義を拡張しました。拡張された遺伝子座セットは、容疑者が同定されるまたはデー

タベース検索でヒットする場合に法執行捜査の効率を改善することになるでしょう。容疑者がおらず、データベース検索でヒットもしな

い場合には、証拠サンプルから得られる追加の情報が、収監されておらず再犯の危険性があるかもしれない犯罪者の表現型に関して貴

重な手がかりをもたらす可能性があります。

高分解能ジェノタイピング

次世代シーケンサーは、同じ長さで遺伝子配列が異なるアリルをキャピラリー電気泳動による検出に基づいて識別する能力も兼ね備え

ています。長さのみに基づいて低分解能ジェノタイピングを行うキャピラリー電気泳動は STR内に存在するSNPを検出することがで

きません（図 3）。ケースワーク比較において、特に部分的に分解されたサンプルを用いて最大限の関連データを引き出さなければな

らない場合には、配列変異が重要となることがあります。次世代シーケンサーを利用すれば、犯罪科学者は最も完全な結論に到達する

ことができます。

次世代シーケンサーは配列変異のある同じ大きさのアリル（D31358アリル 16とSNPが存在するD31358アリル 16）を検出できます。キャピラリー電気
泳動は STRの長さのみに基づいてジェノタイピングを行うため、これらの STR内アリルを同定することはできません。

図 3：次世代シーケンサーを用いた STR内 SNP検出

D3S1358 16アリル

SNPが存在するD3S1358 16アリル
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分解されたサンプルから情報を最大限に引き出す

キャピラリー電気泳動の限界は、鍵となる遺伝子座の存在の検出能にも影響を及ぼします。キャピラリー電気泳動は少数の STRアリル

のサイズ比較に利用できますが、5または 6色の色素を用いるキャピラリー電気泳動装置で遺伝子座を明確に識別するためには、サイ

ズ範囲が重複しないように遺伝子座を設計しなければなりません。これは、キャピラリー電気泳動解析のために一部のアリルを 450塩

基対以上に伸長しなければならないことを意味します。たとえば犯行現場サンプルや遺体から採取した DNAのようにDNAが分解され

ている場合には、長い断片が検出されず、情報量が少ない不完全な結果しか得られない可能性もあります。

次世代シーケンサーは法医学 PCRアリル断片検出における「小さい」という用語を再定義します。イルミナの SBSテクノロジーを使

えば、同時に解析可能な遺伝子座の数やアリルの長さの限界はありません。このテクノロジーは、キャピラリー電気泳動を用いた長さ

に基づくジェノタイピングで直面する「限られた物的財産」の問題を解決します。この結果、次世代シーケンサーを用いた法医学ゲノ

ミクスアプローチは、証拠サンプルや既知の参照サンプルから最大限の情報を引き出すことができます。イルミナの SBSは、小さなマー

カー（75塩基未満）からなる高密度のセットのジェノタイピングによって分解された DNAサンプルの解析を改善するので、可能な限り

多くの遺伝情報を引き出すことができます。

高分解能mtDNAおよび混合解析

深いシーケンスカバレッジは、マイナーな DNA要素や微量の DNA混合物の低濃度検出と定量を容易にします。キャピラリー電気泳動

法ではこれらは無視されるか、一部しか検出されません。カバレッジとは、ある塩基が、1回のシーケンスランで何回読まれたかを意味

します。たとえば、30xカバレッジでシーケンスされた法医学アンプリコンのセットとは、各塩基が平均して 30のシーケンスリードによ

りカバーされることを意味します。

カバレッジはmtDNAを解析する際に特に重要であると考えられます。ヒトの細胞には、数千ものmtDNAコピーが含まれていますが、

各コピーは必ずしも一致するものではありません。ヘテロプラスミーと呼ばれるこのミトコンドリア変異は、法医学サンプルの比較を難

しくすることがあります。キャピラリー電気泳動を使ったサンガーシーケンスでは、マイナーな変異の頻度がメジャータイプの 10～

20%の場合、こうしたヘテロプラスミーを精度よく検出できます。しかし、イルミナの SBSケミストリーがもたらすより深いリードは、

変異頻度が約 1%の場合でも高精度にヘテロプラスミーを検出することを可能にします。このため、より明確なヘテロプラスミー解析

ができるだけではなく、DNA混合物中における個々の要素のより高解像度な解析を実施することができます。

次世代シーケンサーが提供する精度の高いデジタル式のリードカウントは、明確なデジタルシグナルを通じたヌクレオチド配列の直接観

察を可能にし、「ノイズ」という用語を再定義します。次世代シーケンサーを使って得られるリードはヒトDNAであり、ピークの色やサ

イズ、高さ（相対蛍光単位［RFU］として）そして形を主に測定するアナログのキャピラリー電気泳動システムとは対照的です。次世

代シーケンサーが提供するデジタル式のリードカウントは、サンプル中に存在する各変異をはっきりと「見る」能力を高め、DNA混合

物に関するより多くの情報をもたらします。たとえば、次世代シーケンサーのデジタルシグナルはmtDNA解析を 1塩基ごとに明らかに

します。これとは対照的に、サンガーシーケンス法ではあいまいなベースコール（例：不完全なスペクトル分離、塩基の誤取り込み、

一様でないベースラインなど）を生じ、無駄なデータが得られます。
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表 2：MiSeqシステムを用いた場合のおおよそのシーケンスカバレッジ

MiSeq®システムを用いた法医学向け次世代シーケンサー
デスクトップ型のMiSeqシステムはイルミナが提供する最小の次世代シーケンサーであり、優れたシーケンス能力と、ライブラリーをロー

ドするだけの簡単なワークフローを組み合わせることで法医学アプリケーション向けのルーチン的な次世代シーケンス解析を可能にしま

す。1回のランで複数サンプルの解析を可能にするMiSeqは、1回のランで約 1400万リードをもたらし、素晴らしい検出感度を実現

する深いシーケンスカバレッジを提供します（表 2）。

法医学研究室で次世代シーケンサーをどのように使用するかは、主にアンプリコンライブラリーの調製方法とデータの解析方法によって

決まりますが、実際の次世代シーケンサーのシーケンスステップは複数の科学捜査分野の間で基本的に同じです。

法医学アンプリコンライブラリーの調製

法医学的次世代シーケンス解析は、科学捜査に重要な遺伝子座の増幅に始まり、その次に STR、SNPまたはmtDNAのアンプリコン

ライブラリーの調製が続きます。この用途に役立つさまざまなライブラリー調製キットが存在し、全ゲノム、小ゲノム、mRNA、全エキ

ソームのようなターゲット領域、カスタム選択した領域、タンパク質結合領域および法医学多型マーカーのシーケンスに対応する試薬セッ

トとプロトコールを数多く提供しています。

法科学研究の目的に対処するために、低濃度サンプル中から特異的なゲノム領域を分離するための最高に使いやすいプロトコールが開

発されました。たとえば、イルミナの Nextera® XT DNA キットは DNAスタート量 1ngから法医学的遺伝子座の溶液中での迅速な増

幅を可能にします。増幅した DNAから開始して、Nextera XTは 1回の酵素による「タグメンテーション」反応によってアンプリコンの

断片化とシーケンスアダプター付加を行い、調製したライブラリーはMiSeqフローセルと互換性があります（図 4）。複数のサンプル

にまたがる数千ものアンプリコンの同時調製とインデックス化を数時間で完了できます。開始から終了まで、Nextera XTプロトコール

全体にかかる時間は 90分未満、ハンズオンタイムは 15分未満です。法医学研究室の特殊なニーズに応えるために、新たなライブラリー

調製法も開発しています。

マルチプレックス処理されるサンプル数 マルチプレックス処理されるサンプル数

1 48 96 384

25 560,000 11,700 5,800 1,400

50 280,000 5,850 2,900 700

150 93,333 1,950 960 230

250 56,000 1,170 580 140

300 46,667 975 480 115
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法医学的ターゲット次世代シーケンス

法医学アンプリコンライブラリーは、試薬が充填されたMiSeq試薬カートリッジに直接ロードされます。このカートリッジには、クラスター

形成試薬およびシーケンス試薬を含む SBSに必要なすべての試薬が含まれています。アリルラダー、サイズマーカー、オイルや不活

性ガスは必要なく、追加のピペッティング、希釈やチューブの移動を行う必要もありません。カートリッジがMiSeq内部の正しい位置に

ロードされると、ワークフローの最後のステップが開始されます（図 5）。

図 4：Nextera XTによるライブラリー調製―タグメンテーション反応

図 5：ライブラリー調製からデータまでのMiSeqワークフロー

法医学 PCRアンプリコン

Nextera XTトランスポソーム混合液を添加する

ギャップを埋めるステップ

切断およびタグメンテーションされた 
法医学 PCRアンプリコン

イルミナのアダプター

法医学 PCRアンプリコンライブラリー

法医学 PCRアンプリコン、 
小ゲノム、プラスミド

Nextera XTサンプル調製

Nexteraタグメンテーション

自動シーケンスおよび 
アリルコール

シーケンスおよび解析インプットDNA（1ng）を調製する
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TruSeq®シーケンスケミストリーは、SBSのプロセスをフローセル固相表面上に形成された数百万のクラスターにおける同時反応の大

量並列工程を行います（図 6）。

ランが開始されると、MiSeqはクラスター形成と、その後にシーケンスを実施します。ペアエンドケミストリーは、フローセル上に形成

された各クラスターのフォワードおよびリバーステンプレート鎖の読み取りに利用することができ、配列をより確実なものにします。

2014年 1月現在、法科学者および法医学研究者は 500サイクル用のMiSeqキットを用いて最大 525サイクルを実施でき、1回の反

応ですべての法医学的遺伝子座をカバーするリード長をもたらします。

法医学ゲノミクスにおいて、次世代シーケンサーのデータの品質や精度は、特に混合 DNAサンプル、mtDNAヘテロプラスミーや

SNPデータに関する結果を報告する場合に重要です。次世代シーケンサーのデータ精度は、特定の位置において塩基が正確にコール

される確率を測定し、指数として表されます。この値は Phredやクオリティ（Q）スコアとして知られており、範囲は 4～ 60で、値が

高いほどベースコールの品質が高いことを示します。たとえば、Q10はベースコールが正しくない確率が 10分の 1であること、ある

いは 90%の確率でそのコールが正しいことを示し、Q30はベースコールが正しくない確率が 1000分の 1であること、あるいは

99.9%の確率でそのコールが正しいことを示しています。TruSeqケミストリーで強化されたイルミナの SBSは、エラーフリーのリー

ド率が世界で最も高く、Q30を超えるベースコールを最も多く提供します。

データ解析はMiSeq装置上で実施することができます（付属 PCは必要ありません）。ベースコールが完了した後で行われる二次解析

には、適切なリファレンスゲノムへのアライメント（例：ヒトゲノム DNAまたはmtDNA、revised Cambridge Reference Sequence

［rCRS］を使用）およびその後のアリルコールが含まれます。

イルミナでは現在、ライフサイエンスアプリケーション向けに構築された使いやすいソフトウェアを発展させた、特殊な法医学アプリケー

ションのニーズを満たすバイオインフォマティクスソフトウェアを開発中です。シンプルなワークフローは、統合的なデータ解析の迅速

かつ容易な実施を可能にします。

ライフサイエンスアプリケーション向けの全ゲノムシーケンスは数テラバイトのデータを産出しますが、特定のゲノム領域（300アンプ

リコン以下）にフォーカスする法医学的次世代シーケンス解析アプリケーションの産出データ量はこれよりもはるかに少なくなります。

その結果、法医学的次世代シーケンス解析アプリケーションに必要なデータストレージ容量は、全ゲノムシーケンスよりも、キャピラリー

電気泳動を用いるシーケンス法に近いものとなっています。イルミナは安全なデータ共有と保管のためのクラウドソリューションを既に

提供しており、法医学ゲノミクス用の追加ツールや推奨事項についても開発中です。

図 6：法医学研究用のMiSeqフローセル
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次世代シーケンサーデータと既存のデータベースの互換性
世界中の多くの管轄区域内において、法執行および政府機関は DNAデータベースの使用を通じて公共の安全性を高め、無実の人の

容疑を晴らし、行方不明者の同定に協力しています。次世代シーケンサーのアリルコールはこれらのデータベースと互換性があり、新

旧データのスムーズな連携を可能にします。次世代シーケンサーのアリルコールはさらに多くのものを提供します。あるSTR全体を直

接シーケンスすることによって、次世代シーケンサーは 1塩基ごとの配列と、反復単位全体の数だけでなく、不完全な反復および変異

アリルの数も示します。たとえば、テトラヌクレオチドSTRの場合には±0.5bpのサイズ区間内に納まるのではなく、1、2または 3ヌ

クレオチドの付加または欠失の差を有するアリルが直接、明らかにされます。既存の法医学的アリルの命名法はそのままで変わってい

ません。基本的なアリル指定データに加えて、次世代シーケンサーは反復配列内データの力を利用して、同じ長さで内部配列の変異

を有するアリルを持つサンプルの分解能を高めます。

結論
法医学サンプルの解析に関して、次世代シーケンサーがキャピラリー電気泳動によるアプローチを超える多くの利点をもたらすことは明

らかです。ヒトゲノムプロジェクト以前の技術を利用する現在の法医学ワークフローは、ゲノミクスの力をわざと切り捨てており、より完

全な遺伝子プロファイルを生成するためには解析を複数回行う必要があります。これとは対照的に、次世代シーケンサーテクノロジーは、

法科学者が微量のサンプルや損傷があるサンプルから入手した場合であっても多くのヒト遺伝情報を活用することを可能にし、結果の

品質と捜査の手がかりとしての有用性を高めています。

最良の次世代シーケンサーシステムは、ライブラリー調製プロトコールにシーケンステクノロジーを組み合わせて、法医学アプリケー

ションの厳しい要求に応じるために必要なサンプルサイズ、使いやすさ、カバレッジと精度の要件を満たしたものです（表 3）。

表 3：法医学アプリケーション向け次世代シーケンサーシステムの特長

項目 次世代シーケンサーシステムの特長

遺伝子座マルチプレックス能力 1回のランで常染色体 STR解析、Y STR解析、X STR解析および 
複数のタイプの SNP解析を実施；数十から数百遺伝子座

サンプルマルチプレックス能力 1～ 384サンプル

深いカバレッジ ランあたり 1400万リード

高品質データ Q30以上

正確な低濃度混合物検出 1%超のマイナーな要素を検出

短いアンプリコンの検出 75塩基未満

シンプルなライブラリー調製 90分のプロトコール；ハンズオンタイムは 15分未満

小さいサンプルサイズ 1ng未満の DNAインプットサンプル
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今後の展望
従来の法医学 DNAタイピングは、特に現在のキャピラリー電気泳動を用いるシステムの技術的限界と能力のギャップに対処する場合に

は、困難で長時間を要することが多くなりえます。この状況が法医学研究室の高まるニーズと組み合わされると、研究室のインフラスト

ラクチャーと解析担当者の双方への圧力と期待が大きくなります。包括的な法医学ゲノミクスは本当の答えを得るまでにかかる時間を

短縮することができ、より多くのサンプルからより完全な法医学プロファイルを生成します。法科学に利用できる遺伝子座の数がこれま

でよりも増加したため、ケースワークサンプルに関して多くの疑問に答えて情報量の多いデータを得ることが一層進み、捜査の手がかり

をサポートします。しかし、まだ多くの作業を行う必要があります。公共の安全性を高め、犯罪者、行方不明者および災害時の大規模

調査の感情的ストレスを軽減するために、新たなアプローチの開発と実用化が続けられています。

イルミナは、これらを達成しようと努力している法科学者の役に立つために全力を尽くしています。実証され広く利用されているイルミ

ナの SBSテクノロジーは、シーケンスを通じて変異を迅速かつ正確に同定するための信頼性の高いソリューションを提供し、最良の技

術を学術研究の世界からDNAを解析する法医学研究室に移行させています。
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