
メタゲノミクスとマイクロバイオーム 
シークエンシングの新たなスタンダードへ

高解像度シークエンシングによる複雑な微生物群集の解析・特性評価
マイクロバイオームとは、私たちの体内、体の表面、そして周囲や、
私たちが暮らしている環境中に生息する細菌、真菌、ウイルスな
ど何兆もの微生物の集合体のことを指します 1。ヒトの腸内、動物
の体内、建造環境、自然生態系における微生物群集の組成を明
らかにし、微生物同士がどのように相互作用しているかを探ること
は、ヒトや動物の健康、環境衛生における微生物の役割を理解す
る上で重要なことです。メタゲノミクスおよびマイクロバイオーム
シークエンシングに最適な、正確かつ柔軟な HiFiソリューション
により、培養の必要なく、微生物や微生物群集について高解像度
で解き明かすことができます。

HiFiシークエンシングの比類なき精度とロングリードにより、以下
のために科学者が必要とする柔軟性と高解像度が得られます。

• 培養することなく、微生物群集全体を株レベルの解像度で包括
的に解析

• ヒトや動物の健康や環境衛生における、複雑な微生物群集の役
割を理解するための特性評価

• 新種の同定と完全な特性解析、新規ゲノムの完全なアセンブリ

「PacBioを採用することで、我々はマイクロバイオームに含まれる豊富な細菌のほぼすべてについて、完全なゲノムをシーク
エンシングできるようになりました。ショートリードを用いた研究では、1種類の微生物についてさえ完全な配列を得ることは
ほとんどありませんでした。」2

—  Mikhail Kolmogorov（アメリカ国立がん研究所）

16S全長配列
複雑なマイクロバイオームの真の多様性を、 
株レベルの高精度な解像度で解明

ショットガン・メタゲノムアセンブリ
低カバレッジでも、より多くの高品質メタゲノムアセンブリゲノム 
（HQ MAG）とより多くの環状単一コンティグMAGを回収

ショットガン・メタゲノムプロファイリング
種を正しく検出する高精度な分類の実現と 
豊富な機能情報の取得

「HiFiリードにより、断片的なアセンブリではなく、メタゲノムのほぼ全体像を作成することができます。すでに希少疾患の診
断に応用されている全ゲノム解析のように、全メタゲノム解析も近いうちに医学や他の多くの分野で応用されるようになるかも
しれません。」2

—  Pavel A. Pevzner（カリフォルニア大学サンディエゴ校）

http://www.pacb.com


16S全長配列は、ヒト腸内のすべての分岐群を 
バイアスなしに解明 3

• 各細菌属の 16S配列のうち、種レベルで同定できないものの割
合は、どの可変領域を用いるかによって大きく変化

• ヒトの腸内には幅広い種類の細菌群が存在するが、全長配列
（V1～ V9）を用いることで、存在する可能性のあるすべての種
をバイアスなしに同定可能

HiFiデータでは、特に低カバレッジにおいて、ノイズの 
多いロングリードデータよりも高品質なMAGが得られる 4

• HiFiは相対存在頻度の低い種も完全なMAGにアセンブリし、
高品質の binは、ノイズの多いロングリード（pCLR）データセッ
トと比較して、10×カバレッジ以下の HiFiビンが相当数存在す
ることを明らかにした

• >90%の完全なビンでは、HiFiの平均カバレッジは pCLRより
低く、1×に満たないものもあり、pCLR（1×未満は存在しない）
とは対照的

「このような高品質のメタゲノムアセンブリは、メタゲノム解析における従来のやり方を根本的に変え、微生物群集の生物学的
および生物医学的な意義に光を当てることになるかもしれません。」5

—  Xiaowen Feng（ハーバード大学医学大学院 ダナ・ファーバー癌研究所）

HiFiデータからより多くの分類群を高精度で取得し、 
アンプリコン法およびショットガン法に活用 6

• ショットガンメタゲノミクスからノイズを除去したあと、アンプリコ
ン法の方がショットガン・メタゲノミクスよりも多くの分類群を 
検出

• ロングリードアンプリコン（LRA）とロングリードショットガン・メ
タゲノミクス（LRM）の両方で、ショートリードを用いた場合より
も多くの分類群を検出

高精度な HiFiリードにより、hifiasm-metaでより多くの
MAGを用いることで、メタゲノムアセンブリがさらに進化 5

• 実験的に得られた 7つのデータセットで評価したところ、hifiasm- 
metaは 1データセットあたり数十から数百の完全な環状細菌ゲ
ノムを再構築した

• HiFiは、完全な環状単一コンティグMAGの再構築数において
他のメタゲノムアセンブリ手法を凌駕
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