
はじめに
MicroRNA（miRNA）などの small RNAは、17~34塩基長の
1本鎖の非コーディング RNAであり、数多くの細胞経路におい
て主要な遺伝子調節に関与するといわれています（図 1）。Small 
RNAは、概日リズムやウイルス調節などさまざまな細胞過程の
調節に関与しています 1,2。これまでになく使いやすく身近になっ
たMiniSeqシステムは、次世代シーケンス（NGS）を活用した
small RNAシーケンス（RNA-Seq）アプリケーションの最初の
一歩をお手伝いします。

NGSは、配列情報に基づいた発現解析をアナログ技術から“デ
ジタル”技術へと転換させました。マイクロアレイによる遺伝子
発現解析には、ノイズやシグナルの飽和による制限があります。
一方、次世代シーケンサーはリード数を計数的かつ個別に定量す
るため、広いダイナミックレンジが得られます。そのため、感度
調節して、実験ニーズに合わせた解像度レベルにすることができ
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がもたらす信頼性の高い研究結果

ます。MiniSeqシステムの Small RNA-Seqワークフローでは、
何百万にも及ぶ small RNA配列およびmicroRNA（miRNA）
配列を、かつてない高い感度と広いダイナミックレンジで調べる
ことができます。MiniSeqシステムは、発現解析およびプロファ
イリングのアプリケーションに加え、新規のmiRNAや他の非コー
ディングRNAの検出も行える、パワフルなツールです。 レファレン
ス配列や二次構造に関する情報がない場合でも、small RNA-
Seqは isomiRs（miRNAバリアント）などの変化を 1塩基単位
の解像度で明らかにすることができます。

シンプルな統合ワークフロー
MiniSeqシステムを使った Small RNA-Seqソリューションでは、
サンプルから答えまでの一貫したワークフローにより、miRNAや
その他の非コーディング RNAの解析が行えます（図 2）。

本製品の使用目的は研究に限定されます。診断での使用はできません。
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図 1：Small RNAシーケンス MiniSeqシステムの高い感度と広いダイナミック
レンジで、何千にも及ぶmiRNA配列および small RNA配列を調べることがで
きます。

図 2：MiniSeqシステムの Small RNA-Seqワークフロー 効率的なライブラリー調製が行える統合ワークフローにより、生物種を問わずあらゆる small RNA転写産
物の研究がコスト効率よく行えます。 
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本製品の使用目的は研究に限定されます。診断での使用はできません。

ライブラリー調製

Small RNA-Seqのワークフローは、TruSeq Small RNAライブ
ラリー調製キットを使ったライブラリー調製から始まります。この
キットには、マルチプレックスシーケンスに使用する最大 48の固
有のインデックスなど、シーケンス用 RNAライブラリーの調製
に必要なすべての試薬が含まれます。TruSeq Small RNA-Seq
のライブラリー調製ケミストリー – TruSeq Small RNAライブラ
リー調製キットを使えば、total RNAから直接、簡単かつコスト
効率よくsmall RNAライブラリーが作製できます（図 3）。Dicer
（低分子 2本鎖 RNAを切り出す酵素）を使用して作成した small 
RNAは、効率よく修飾アダプター付加することができます。こ
のキットは、サイズ選択が可能であり、17~35ヌクレオチドのあ
らゆる small RNAを調べることもできます。さらに、最大 48の
固有のインデックスによるマルチプレックスシーケンスが行えるた
め、効率的な研究デザインと最大スループットでの micro 
RNAおよび small RNAのシーケンスが行えます。ユニバーサ
ルな増幅反応物にインデックスを付加することで、ライゲーション
によるバイアスを大幅に低減し、small RNA発現を精確かつ確
実に測定することができます。

MiniSeqシステムで行うシーケンス

MiniSeqシステムは、操作を効率化し、使いやすくデザインされ
ています（図 4）。MiniSeq試薬キットは、フローセルと、洗浄
用試薬およびシーケンスに必要な試薬がすべて事前にロードされ
た試薬カートリッジが含まれているため、ロードからラン開始まで
のセットアップが迅速に行えます。試薬キットは、研究デザインに
最適なリード長、サンプル数および出力要件に合わせて中出力お
よび高出力の 2種類から選択できます。 

MiniSeqシステムでは、ライブラリーや試薬のロード、ランの設
定やモニタリングなど、ラン全体を構成する各ステージの進行に
合わせた案内を、分かりやすく直感的なタッチパネル操作が可能
なインターフェースに表示します。システムに搭載された
MiniSeq Control Softwareにより、画像解析、ベースコール、
および品質評価を行います。Sequencing Analysis Viewer
（SAV）ソフトウェアを使えば、1回のランまたは複数回のランの
品質に関する指標をリアルタイムに確認できます。SAVソフトウェ
アは、シーケンスシステムから使用することも、お使いのWin-
dowsPCから場所を問わずにアクセスすることもできます。

マイクロアレイと比較した場合のRNA-Seqの利点

• トランスクリプトームに関する予備知識が不要

• 定性的かつ定量的なデータを産出

•  高い感度とほぼ上限のないダイナミックレンジを実現

• 配列およびバリアントの情報を提供

•  折り畳み構造の変化をより精確に測定 

•  サンプルあたりの価格を抑えながらより多くのデータを 
取得

図 3：TruSeq Small RNA-Seqのライブラリー調製ケミストリー TruSeq 
Small RNAライブラリー調製キットを使えば、total RNAから直接、簡単かつ
コスト効率よくsmall RNAライブラリーが作製できます。

図 4：MiniSeqシステム MiniSeqシステムは、最新の SBSケミストリーおよび
シンプルに統合されたワークフローを採用しています。
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本製品の使用目的は研究に限定されます。診断での使用はできません。

簡素化されたバイオインフォマティクス

MiniSeqシステムは、ランを設定し、稼働状況をモニターし、シー
ケンスデータを解析する Local Run Managerソフトウェアを装
置に搭載しています。Local Run Managerは、ランが完了する
と自動的にシステム上でデータ解析を行います。データ解析用モ
ジュールは、さまざまなシーケンスアプリケーションに幅広く利用
できるシンプルなレポートを作成します。

モジュラー方式を採用しているため、必要に応じて使用したい解
析モジュールだけをインストールしアップデートすることができま
す。さらに、MiniSeqシステムで作成したシーケンスデータを
BaseSpaceコンピューティング環境（クラウドまたはオンサイト）
に瞬時に転送して、保管や解析を行うこともできます。Bas-
eSpace RNA-Seqソフトウェアアプリは、インフォマティクス初
心者でも 1クリックだけでスタートできるようデザインされた直感
的なユーザーインターフェースから、専門家も汎用するデータ解
析ツールが選択できます。Small RNA BaseSpace App3を使
えば、リードのアライメントと、新規の前駆体を選択的に検出で
きるほか、 差次的発現のペア解析も行えます（図 5および図 6）。
差次的発現のペア解析では、差次的に発現したmiRMA、前駆
体集団、miRNA群、および piRNAがサンプルグループの単位
で同定できます。

BaseSpaceアプリは、さらに下流の解析で使用するデータ解析
ツールに直接入力可能な出力ファイルを作成します。Bas-
eSpace環境で可視化、解析、および共有のためのソフトウェア
ツールを使用または提供する開発者の数は、現在も増え続けて
います。これによりNGSの体系的な利用が可能となり、これま
でに取り揃えられた市販およびオープンソースの解析ツール数は
最大規模を誇ります。

Small RNA-Seqとマイクロアレイの比較
マイクロアレイや RT-PCR、その他従来のテクノロジーに比べ、
NGSを活用した small RNA-Seqには、いくつかのメリットがあ
ります。Small RNA-Seqではディープシーケンスが可能なため、
より高い精度とほぼ上限のないダイナミックレンジが得られます。
この高感度により、優れた性能が発揮され、折り畳み構造の変化
をより精確に測定することができます。さらに、対象領域全体を
1塩基単位で詳細に行うことによりシーケンスを行って、従来の
手法に比べ、希少な転写産物の測定や検出アプリケーションを行
えるためより包括的な手法を実現しています。

まとめ
画期的な技術と実績あるシーケンスケミストリーとを一体化させ
たMiniSeq システムの Small RNA-Seqソリューションにより、
miRNAやその他の small RNAの全体像を明確に捉えることが
できます。イルミナのあらゆるシーケンサーの中で最もコンパク
トなMiniSeqシステムの登場により、NGSテクノロジーは、より
多くの研究室でさらに多くの研究者に利用いただけるこれまでに
なく身近な技術になりました。NGSのパワーを活用した small 
RNAシーケンスを行うことで、コストを削減しながら、同時に研
究データの感度と精度を向上させることが可能になります。
MiniSeqシステムのSmall RNAシーケンスソリューションにより、
研究を加速し、より早い目標の達成が可能になります。

詳細情報
small RNA-Seqの詳細につきましては：
jp.illumina.com/techniques/sequencing/rna-sequencing/
small-rna-seq.htmlをご覧ください。

TruSeq Small RNAライブラリー調製キットについての詳細は：
jp.illumina.com/products/truseq_small_rna_sample_prep_
kit.htmlをご覧ください。

図 5：BaseSpaceでの Small RNA-Seq解析 BaseSpaceに搭載されてい
る Small RNA v1.0アプリを使えば、small RNA前駆体、成熟miRNA、およ
び isomiRにヒットした結果が可視化できます。

図 6：Small RNAの塩基長の分布 BaseSpaceで Small RNA v1.0を使えば、
small RNAの塩基長の分布が確認できます。 
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製品情報

システム名  カタログ番号

MiniSeq System SY-420-1001

キット名

MiniSeq High Output Kit（75 Cycles） FC-420-1001

MiniSeq Mid Output Kit（300 Cycles） FC-420-1004

Small RNA Library Prep Kitsa

TruSeq Small RNA Library Prep Kit – Set A 
（24 samples）

RS-200-0012

TruSeq Small RNA Library Prep Kit – Set B 
（24 samples）

RS-200-0024

TruSeq Small RNA Library Prep Kit – Set C 
（24 samples）

RS-200-0036

TruSeq Small RNA Library Prep Kit – Set D 
（24 samples）

RS-200-0048

a.    24サンプルキットは 12種類のインデックスを含みます。
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イルミナの保守サービス、トレーニング、 
およびコンサルティングを活用して、 
性能と生産性を最大化

ラン実行中にその場で支援が必要となった場合も、
ワークフローの性能を高めるために詳細なコンサル
ティングを必要としている場合も、イルミナはお客様
をサポートいたします。イルミナのサービスチームお
よびサポートチームは、導入トレーニングから、装置
のサポート、さらに進行中の NGSプロジェクトのコン
サルティングまで、お客様のニーズに合わせた適切な
フルサポートの数々を提供しています：

プロフェッショナルサービス
プロダクトケアサービス

•   段階的な装置サービス＋アドオンサービス
• 装置コンプライアンスサービス
• 装置オンデマンドサービス

イルミナiSchool

•  ご希望の施設でのインストラクターによるトレー
ニング

•  イルミナトレーニングラボでのインストラクターに 
よるトレーニング

• オンラインコースおよびウェビナー

コンサルティング

•   装置およびライブラリー調製の検査を行うProof-
of-Conceptサービス

•  デザイン支援と製品の最適化を行うコンシェルジュ
サービス

イルミナが提供するサポートについての詳細は： 
jp.illumina.com/services/instrument-services-
training.htmlをご覧ください。
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