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検体 MinION Seqで同定された細菌 培養検査結果

喀痰（ARDS）
Stenotrophomonas maltopillia,
Pseudomonas aeruginosa 他

S. Maltopillia,
P. aeruginosa

脊椎インプラント Staphylococcus aureus S. aureus

膿（壊死部）
Escherichia coli,
Bacteroides fragilis 他

未実施

膿（壊死部） Escherichia coli 未実施

膿（スワブ） Streptococcus agalactiae 未実施

膿胸 Porphyromonas endodontalis 未実施

関節液（人工関節） Streptococcus anginosus S. anginosus

角膜炎（擦過物） Moraxella nonliquefaciens Moraxella

眼内炎（硝子体液） Staphylococcus epidermidis S. epidermidis

シークエンシングプラットフォームの比較において、
MinIONはMiSeqと遜色ない同定精度を示した

Bifidobacterium

Faecalibacterium

Bacteroides

Blautia

Anaerostipes

Veillonella

Dorea

Lachnoclostridium

Clostridium

Romboutsia

Streptococcus

Intestinibacter

Coprococcus

Klebsiella

Flavonifractor

r = 0.957*

r = 0.991*

r = 0.982*

F1

_
V

1
-V

9

_
V

3
-V

4

_
V

3
-V

4

N N I

Bifidobacterium

Blautia

Anaerostipes

Faecalibacterium

Veillonella

Bacteroides

Romboutsia

Dorea

Lactobacillus

Streptococcus

Lachnoclostridium

Sellimonas

Neglecta

Clostridium

Coprococcus

r = 0.995*

r = 0.998*

r = 0.997*

F2

_
V

1
-V

9

_
V

3
-V

4

_
V

3
-V

4

N N I
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r = 0.923*

r = 0.988*
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適用例1. 臨床検体 (感染症例)            16S rRNA遺伝子解析による迅速細菌同定ワークフロー

1. サンプル調製

2. DNAの増幅

3. シークエンシング

4. データ解析

検体

DNA抽出

PCR
精製・アダプター付加

ライブラリ調製
MinIONシークエンシング

データベースとの照合

細菌種の同定

60 min

45 min
15 min

10 min
20 min

30 min

Total ~3 hr

Bacterial DNA

Barcoded outer primers

16S rRNA gene-specific inner primers

Amplification of 16S rRNA gene 

MinION™ sequencing

Ligase-free adapter attachment

Anchor sequence

Barcode sequence

tag for adapter attachment

Rapid sequencing adapter

塩基配列に変換

データベース
との照合

細菌種の同定

解析パイプライン：
東海大学医学部
情報生物医学 提供
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Bifidobacterium species
of non-human origin

B. callitrichos

B. gallinarum

B. lemurum

B. minimum

Bifidobacterium species
of human origin

B. dentium

B. gallicum

B. longum

B. scardovii

B. adolescentis

B. angulatum

B. animalis subsp. lactis

B. breve

Unclassified Bifidobacterium
(not assigned to a species)

B. saguini

B. thermophilum

適用例3-2. ビフィズス菌の高解像度分類

ロングリードシークエンシングにより誤同定の低減
および種レベルの同定精度向上が認められた

適用例4. 真菌類 (カビ) の同定

リボソームRNA遺伝子解析による真菌同定

18S 5.8S 28S 5S

真菌 rRNAの構造

Aspergillus, Candidaの種レベルでの同定が可能
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Others

A. niger 96.5%
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C. albicans 99.8%

% of reads % of reads

適用例2. Mock community (10種の細菌DNA混合物) を用いた解析手法評価 適用例3-1. 腸内細菌叢解析 (属レベル)

Bacillus

Bifidobacterium

Clostridium

Deinococcus

Enterococcus

Escherichia-Shigella

Lactobacillus

Rhodobacter

Staphylococcus

Streptococcus

mis- or unclassified

Genus

G
en

om
eS

yn
c

N
C
B
I 1

6S

S
IL
VA

0

50

100

%
 o

f 
re

a
d
s

V1-V9

G
en

om
eS

yn
c

N
C
B
I 1

6S

S
IL
VA

0

50

100

%
 o

f 
re

a
d
s

V3-V4

Bacillus cereus

Bifidobacterium adolescentis  

Clostridium beijerincki i

Deinococcus radiodurans

Enterococcus faecalis

Escherichia spp. 

Lactobacillus gasseri

Rhodobacter sphaeroides

Staphylococcus epidermidis

Streptococcus mutans
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解析領域（V1-V9, V3-V4)，データベース（3種）の比較 ロングリードによる同定精度の向上（種レベル）

B. adolescentis C. beijerinckiiB. cereus D. radiodurans E. faecalis

V1-V9

V3-V4

100% 92.3%7.9% 100% 100%

83.8% 0.2%1.8% 99.8% 0%

V1-V9

V3-V4

L. gasseri S. epidermidisR. sphaeroides S. mutansE. coli

98.6% 98.2%100% 100%

79.2% 20.1%98.9% 98.8%ND

ND

B. adolescentis C. beijerinckiiB. cereus D. radiodurans E. faecalis
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100% 92.3%7.9% 100% 100%

83.8% 0.2%1.8% 99.8% 0%

V1-V9

V3-V4

L. gasseri S. epidermidisR. sphaeroides S. mutansE. coli

98.6% 98.2%100% 100%

79.2% 20.1%98.9% 98.8%ND

ND

10.5 cm

フローセル

重量：103 g

シークエンサー本体

⚫DNAがポアを通過する際に生じる
各塩基に特徴的な電流の変動を測定

⚫小型・低価格

医療現場でシークエンシング可能

⚫長い配列の解読が可能なロングリード

シークエンサー（>100万塩基）

⚫リアルタイムデータ解析

ナノポアシークエンサーMinIONを用いた微生物同定法

MinION従来型NGS

⚫解読可能な配列長が短い
（2 × 250塩基）

⚫配列の取得に時間を要する
（実行時間：~40時間）

⚫ 種レベルの系統分類は困難

⚫ 一度に全長領域1500塩基を解読
配列情報が格段に増し細菌の判別に有利

⚫ ランの途中でもデータ解析に移行可能
細菌同定に要する時間を大幅に短縮

高精度かつ迅速な細菌同定を実現◎

V1 V2 V3 V4 V5 V6 V7 V8 V9

16S rRNA遺伝子

DNA
シークエンシング

領域横断的臨床ゲノム研究

オンサイト迅速感染症診断

微生物叢と病態生理との関連解析

ゲノム配列

ナノポアシークエンシング

リキッドバイオプシー

組織 腸内細菌

難治性免疫・アレルギー疾患の克服

N_V1-V9:

N_V3-V4:

I_V3-V4:

ロングリード/MinION

ショートリード/MinION

ショートリード/MiSeq

ヒト糞便サンプル F1 - F6の16S rRNA遺伝子解析


