
はじめに
今日のがん研究は、次世代シーケンス（NGS）技術によってゲ
ノム変異と腫瘍形成の関連性が解明されるなど、革新的な発展
を遂げました 1-4。キャピラリー電気泳動（CE）/サンガーシーケン
ス法や PCRベースのジェノタイピングなどの従来の手法に比べ、
複数の遺伝子やサンプルを同時並列にシーケンスすることが可能
な高スループットの NGSには、特徴的な利点が数多くあります。

サンガーシーケンス法は、迅速でシンプルなワークフローを特長
とする手法として、現在最も幅広く利用されていますが、サンプ
ルの必要インプット量が多く、検出力や精度が低いため（検出限
界はアリル頻度 20%まで）、拡張性に制限があります 5, 6。PCR
ベースのジェノタイピングでも、迅速でシンプルなワークフロー
により精度の高い解析が行えますが、一部の変異しか調べること
ができず、検出力は低く、複数のサンプル処理能力や低量インプッ

MiniSeq™ システムで行うがん関連遺伝子 
バリアントのプロファイリング
イルミナがお届けする手の届きやすいシーケンスプラットフォームを使った、腫瘍形成と進行に 
おけるドライバー変異の同定

特長

•  サンプルからデータまで効率化された腫瘍プロファイ
リングソリューション

ハンズオン時間を最小限に短縮したシンプルなワークフ
ロー

•  専門家により選定されたコンテンツの固定パネルおよび
カスタムパネルでバリアントを包括的に検出 

包括的なアッセイにより、幅広いがん種において体細胞
変異を検出

• シンプルなデータ解析

ローカルまたはクラウドで行う、途中操作の要らない直感
的なデータ解析

• 一貫したイルミナサポート

専門知識を有するイルミナのスペシャリストが、装置の設
置やトレーニングをグローバルにサポート

トへの対応力に欠けています 7。一方 NGSは、高い精度（5%
のアリル頻度まで検出）、何百もの遺伝子を同時にスクリーニング
できる高い検出力、さらに、高い解像度を実現しています 8, 9。サン
ガー /CEシーケンス法や PCRベースのジェノタイピングに比べ、
より少ないコストとより迅速なターンアラウンド、そしてより少な
いサンプル量で、がんに関連するさまざまな変化を調べることが
できるNGSのメリットを、世界中の研究室が享受しています。

ターゲットシーケンスの手法を用いることで、がん研究者は、がん
との関連が既知のまたは関連が疑われる遺伝子、遺伝子領域、
またはホットスポットを選択し、焦点を絞った研究を行うことがで
きます（図 1）。がんのターゲットシーケンスに対応したターゲッ
トパネルは、専門家により選定されたコンテンツによりシーケンス
プロジェクトの範囲を大幅に絞り込むことを可能にし、コストとデー
タ解析の負担を低減しています。既定の遺伝子を評価するため、
がんのターゲットシーケンスは、選択した領域のよりディープなカ
バレッジとより高い精度でのバリアントコールを実現します。

MiniSeqシステムでは、がんのターゲットシーケンスに対応した、
使いやすく、コスト効率の良い包括的なツールを数多く利用する
ことができます。本システムで活用する最新のイルミナ NGS 

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。

図 1：ターゲットシーケンスで実現するバリアント検出 ターゲットシーケンスによ
り、さまざまながん種に関連する体細胞変異を検出することができます。

図 2：MiniSeqシステムの腫瘍プロファイリングのワークフロー 効率化されたライブラリー調製、シーケンス、そしてデータ解析までが行える統合ワークフローによ 
り、さまざまなサンプルの研究がコスト効率よく行えます。
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コンテンツ設計

1日未満

（カスタムパネルのみ）

8時間 ~2.5日

• TruSight® Prep Kits
• TruSight® RNA Pan-Cancer Prep Kits
• TruSeq® Custom Amplicon Prep Kits

2時間未満

• Local Run Manager
• BaseSpace® Apps
• VariantStudio

24時間以内

MiniSeqシステム

ライブラリー調製 シーケンス データ解析および 
アノテーション
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テクノロジーは、NGSに関する全論文の 90%以上で使用されて
おり、その査読論文数は 26,000部を超えます。*

イルミナライブラリー調製ソリューションとMiniSeqシステムの
サンプルからデータまでのシンプルかつ効率的なワークフローを
利用できます（図 2）。このアッセイは、イルミナのサイエンティ
ストが業界ガイドラインや専門家の推奨に従って開発し、MiniSeq
システムでの使用に合わせて最適化しました。イルミナのゲノミ
クスコンピューティング環境であるBaseSpaceプラットフォーム
では、シーケンスデータの安全な解析や保管だけでなく、共有も
行え、専門家が選定したツールを直感的なユーザーインター
フェースに表示することにより、インフォマティクス解析が容易に
行えます。イルミナのサービスチームおよびサポートチームが、
ライブラリー調製からデータ解析までワークフロー全体をサポー
トしてトレーニングや支援を提供すると共に、お客さまからのご質
問にお答えしています。

MiniSeqシステムは、これまでで最も手の届きやすく、少ないサン
プル量でもランが行えるコスト効率の良いシーケンサーシステム
として、品質と信頼のイルミナ NGSを、あらゆるラボで利用可
能にしています。MiniSeqシステムにより、がん研究においてか
つてないほどスムーズにターゲットシーケンスへと移行することが
できます。

腫瘍プロファイリングアプリケーション
MiniSeqシステムにより、固形腫瘍および血液悪性腫瘍をより詳
細に調べ、迅速にプロファイリングを行うことができます。

固形腫瘍

分子プロファイリングの登場により、腫瘍細胞と周辺組織の形態
に基づいたこれまでの固形腫瘍分類法による限界は克服されまし
た 10。現在では、固形腫瘍を分類する標準的な手法として分子
プロファイリングが利用されています。分子プロファイリングのガ
イドラインは米国臨床病理医協会（CAP）11、米国がんネットワー
クの診療ガイドライン（NCCN）12、および世界保健機関により
策定されており 13、分子プロファイリングのニーズに応じてゲノム
技術は日々進歩を遂げています。NGSでは、肺がん、大腸がん、
乳がん、メラノーマ、胃がん、卵巣がんなどの固形腫瘍に関与
する遺伝子変異を包括的に評価することができます。TruSight 
Tumor 15や TruSeq Custom Amplicon Low InputなどのNGS
手法は少ない DNAインプット量で行えるため、貴重なサンプル
試料を温存しながら使用することができます。さらに、従来の反
復法や再帰法に比べ、複数のターゲットを同時に測定するNGS
法では評価時間も短縮できます。

MiniSeqシステムによる固形腫瘍プロファイリングは、保存され
た腫瘍組織など、従来より解析が困難なホルマリン固定パラフィン
包埋（FFPE）サンプルにも対応しています。FFPE由来 DNA
にも対応したイルミナのがんのターゲットシーケンスソリュー
ションにより、これらのサンプルに含まれる豊富な情報にアクセス
することができます。

血液悪性腫瘍

血球が分化する過程の多くでは、さまざまなきっかけにより明白
ながんのサブタイプを引き起こす変異が生じています 14。このた
め、疾患の原因やがんのサブタイプと治療選択肢や予後との相
関について理解するには、クローン過程の分子レベルでのエビ
デンスが重要となります。現在の骨髄腫瘍評価法は有効ではあり
ますが、複数のバリアントを調べるには時間とコストが掛かり、疾
患の根本的な遺伝的原因を特定できない場合もあります。

単一の遺伝子を評価する従来の手法とは対照的に、高い感度と
拡張性を誇るNGSでは、迅速で精確な血液悪性腫瘍プロファイ
リングが行えます。TruSight Myeloidなどの NGS手法では、数
多くの関連遺伝子の評価と複数種におよぶ遺伝子変異の同定を
一度に行うことができます。また、高感度の TruSight Myeloid
パネルを使えば、血液がんにおける重要なドライバーをより明瞭
に可視化することも可能です 15。

TruSight RNA Pan-Cancerパネル

TruSight RNA Pan-Cancerパネルを使うことにより、血液悪性
腫瘍や固形腫瘍など複数のがん種において数多くのバリアントを
評価することができます。TruSight RNA Pan-Cancerは、幅広
い遺伝子をカバーすることで高い検出力を実現し、悪性腫瘍を引
き起こす突然変異変化についての見識を得ることができます。
ターゲットDNAパネルには、がんにおいて最も頻度の高い変異
変化の 1つである遺伝子融合の検出力に限界があります 16, 17。
TruSight RNA Pan-Cancerは以下の点において優れています：

•  遺伝子融合（新規の遺伝子融合因子を持つものを含む）と融
合転写産物の検出（RNA解析を用いたより簡単かつ安定し
た同定）18

•   想定するがん（ターゲットに相当）で DNAバリアントが真に
発現していることを確認

•  （エピジェネティクスの状態が変更されたことにより）DNAの
エビデンスがない状態で異常発現している遺伝子の同定

イルミナのターゲットDNAパネルと併用することで優れた性能を
発揮する TruSight RNA Pan-Cancerにより、遺伝子発現プロ
ファイルの評価、体細胞変異と遺伝子融合の検出、および体細
胞変異発現の確認が、あらゆるがん種において行えます。
MiniSeqシステムと互換性のある TruSight RNA Pan-Cancer
は、あらゆるがん種から抽出した新鮮なサンプルと FFPEサンプ
ルの両方に由来する 1,385の遺伝子を評価する、経済的なソ
リューションです。

シンプルかつ効率的なワークフロー
腫瘍プロファイリングがシンプルに行えるMiniSeqシステムの
ワークフローにより、生産性を最大限に高めることができます（図
2）。アッセイの選択肢が多岐にわたることで、幅広いがん種にお
いてゲノム変化を調べるという目的に合わせた、ターゲットシー
ケンスによるがん研究が可能になります。MiniSeqシステムは以
下のソリューションをサポートしています：

•   TruSight Tumor 15：固形腫瘍に関連する体細胞変異がみら
れる 15の遺伝子を評価するターゲットパネル

•   TruSight Myeloid：骨髄腫瘍にみられる 15の完全長遺伝子
のエクソン領域およびその他の 39の遺伝子の主要なホットス
ポットを評価する固定パネル

* 社内資料。Illumina, Inc. 2015.
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•  TruSight RNA Pan-Cancer：1,385に及ぶがん関連遺伝子
の発現、バリアントおよび融合を包括的に評価

•  TruSeq Custom Amplicon Low Input Dual Strand：最大
1,536アンプリコンまでユーザーによるデザインが可能な腫
瘍プロファイリング用カスタムパネル

ライブラリー調製

イルミナのライブラリー調製は、キャプチャー方式のターゲット
濃縮とアンプリコン生成を行います（図 3）。ターゲット濃縮では、
選択された特定の領域をビオチン標識したプローブとハイブリダ
イゼーションによりキャプチャーした後、磁気ビーズを使用して抽
出します。この高度にマルチプレックスされた手法により、体細
胞変異の検出やバリデーション、またはスクリーニングが幅広く
行えます。TruSight RNA Pan-Cancerパネルでは、この手法
を用いてライブラリー調製を行います。

アンプリコンの生成は、使用する製品に応じて 2つの異なる方法
で行います（図 3）。TruSeq Custom Amplicon Low Inputと
TruSight Myeloidは、ハイブリダイゼーション － 伸長ライゲー
ションのアプローチにより、PCR増幅を行う前の 2本鎖 DNAの
集団から 1本鎖の鋳型を作製します。TruSight Tumor 15は、
マルチプレックスされた PCR法を活用して、ゲノムDNAから抽
出した既定のターゲット領域を増幅します。各手法により生成し
たアンプリコンのシーケンスは、生殖細胞系 DNAが混合した不
均一な腫瘍など複雑なサンプルで希少な体細胞変異を検出する
のに有用です 19。

TruSeq Custom Amplicon Low Input Dual Strandは、体細
胞腫瘍のプロファイリングに有用な機能として新たに加わりまし
た。この手法では、対になる 2本のアンプリコンをライブラリー
調製で作製します。これにより、FFPEの脱アミノ反応、保管に
よる酸化、その他の取り扱い、調製およびリシーケンスの過程で
生じるアーチファクトに起因するノイズが軽減されます。その結
果生じるDNAを調べることにより、プロファイリング解析での精
確な全体像を得ることができます。

Custom 
Probe 1

Custom
Probe 2

Index 1
P7

Index 2 P5

Forward primer

Reverse primer

gDNA

i5 adapter

i5 index

i7 index

i7 adapter

図 4：カスタムプローブのデザイン DesignStudioを使えば、ターゲットとする
ゲノム領域と搭載するアンプリコンを可視化して、カバレッジとスコアを評価する
ことができます。

図 3：ライブラリー調製法 イルミナのシーケンス用ライブラリーの調製法には、
ターゲット濃縮、アンプリコン生成およびマルチプレックス PCR法が含まれます。

ターゲット濃縮ケミストリー

マルチプレックス PCRケミストリー

DNA/RNAライブラリーを変性させます。ビオチン標識
プローブをターゲット領域にハイブリダイズします。スト
レプトアビジンに結合した磁気ビーズで濃縮します。

マルチプレックス PCR法により、既定のターゲット領域
でプライマーを増幅します。増幅を繰り返し行いながら、
インデックスとアダプターを付加します。

断片化されていない gDNAの対象となる隣接領域にプ
ローブを結合させます。ターゲット領域全体でプローブ
間の伸長 － ライゲーションを行います。シーケンスプラ
イマーとインデックスを PCRで付加します。

アンプリコン生成ケミストリー
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カスタムパネルデザイン

TruSeq Custom Amplicon Low Inputアッセイでは、イルミナ
の使いやすい無料のオンラインツールであるDesignStudio™ 
を利用すれば、カバレッジが最適化され、対象の遺伝子および領
域をターゲットとしたカスタムパネルのデザインがスムーズに行え
ます（図 4）。DesignStudioにより、選択した遺伝子全体を in 
silicoで平均 94%以上カバーした TruSeq Custom Amplicon 
Low Inputのプローブデザインが可能です。イルミナのコンシェ
ルジュサービスは、プローブデザインの最適化、カスタムパネル
の機能性評価と最適化、およびターゲットカバレッジの向上の支
援を行います。†

MiniSeqシステムで行うシーケンス

ライブラリー調製で、ターゲット濃縮またはアンプリコン作成のど
ちらを行う場合でも、調製が完了したサンプルライブラリーは、
MiniSeqシステムで簡単にシーケンスが行うことができます（図
5）。DNA増幅とシーケンスを完全に自動化し1台の装置で行う
ため、高額な専用機器を購入して操作する必要がありません。

ロードしてすぐにランが開始できる操作性を備えたMiniSeqシス
テムでは、シーケンスランの始めから終わりまでの各ステップを、
ユーザーインターフェースにわかりやすく表示される案内に従っ
て段階的に進めます。MiniSeqシステムでのライブラリーのロー
ドおよびランのセットアップに必要な時間は 10分未満です。シー
ケンスランは 24時間以内に完了することができます。MiniSeq
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。

簡素化されたデータ解析およびバイオインフォマティクス

MiniSeqシステムで行うデータ解析では、インフォマティクスの
専門知識もコマンドラインの習得も必要ありません。MiniSeqシ
ステムは、ランを設定し、稼働状況をモニターし、ランが完了す
ると自動的に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はモ
ジュラー方式を採用しているため、必要に応じて自身の解析モ
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。

図 5：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活用しています。

図 7：VariantStudio 直感的なユーザーインターフェースが特長の VariantStudioソフトウェアを使えば、インフォマティクスの専門知識がなくても、データの解析お
よび探索が容易に行えます。幅広いソースから得られた情報を 1つのデータベースに集約して、ゲノムデータのアノテーションを包括的に行います。レポートをフレキ
シブルに作成して、結果の要約およびアノテーションを行います。

図 6：BaseSpaceダッシュボード BaseSpace環境のクリック操作による直感
的なユーザーインターフェースが、お客様ご自身で行うインフォマティクスを強
力に支援します。

†  イルミナコンシェルジュサービスに関する詳細につきましては、弊社担当営業
までお問い合わせください。
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さらに、MiniSeqシステムで作成したシーケンスデータを Base 
Space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。BaseSpace
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 
スに、専門家が汎用するデータ解析ツールをまとめて表示します
（図 6）。これらのアプリは、アライメントやバリアントコールなど、
シーケンスデータ解析の一般的なニーズを幅広くサポートしてい
ます。

これによりBaseSpaceが体系的に利用でき、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。VariantStudioにより、フレキシブルかつ構造化され
たレポート形式で疾患に関連するバリアント情報のフィルタリン
グ、同定、およびアノテーションが迅速に行えます（図 7）。

実証済みのワークフロー： 
TruSight Tumor 15

ライブラリー調製

TruSigt Tumor 15のライブラリー調製法では、マルチプレック
スPCR法を採用して、カバレッジのより高い均一性と、プライマー
ダイマーや FFPEに起因するアーチファクトの低減を実現してい
ます。これにより、体細胞変異の高精度かつ高感度な解析を行う
ことができます。20

『TruSight Tumor 15 Protocol Guide』は、DNA抽出、定量化、
工程中の品質評価手順を含む DNAシーケンスライブラリーの調
製を行うためのわかりやすいプロトコールです。プロトコールは、
必要な試薬を一覧表示し、安全な停止ポイントを指示しながら、
ライブラリー調製の始めから終わりまでを段階的に進めます。

このプロトコールに従って、20ngの total DNAをインプットしサン
プルライブラリーを調製しました。既知のバリアント組成物であ
る 3つのコントロール DNAと、MiSeq®システムを用いてあら
かじめ特性付けした肺がん、大腸がん、黒色腫および乳がん由
来の FFPEサンプル 10検体のシーケンスを行い、データを産出
しました。

MiniSeqシステムで行うシーケンス

TruSight Tumor 15の高出力モードで、1回のランあたり8サン
プルのライブラリーをプールしました（コントロール DNAと
FFPE抽出腫瘍サンプルが混合した全 16種）。ライブラリー、
試薬カートリッジ、およびフローセルをMiniSeqシステムにロー
ドしました。300リードのサイクルでクラスター形成とペアエンド
シーケンスを Local Run Managerで設定し、ユーザーによる途
中操作なしに自動で行った場合、所用時間は 24時間で 97%の
塩基を 500xでカバーしました。 

データ解析

MiniSeqシステムを使って一次解析（画像解析、ベースコール）
を行いました。その他の解析（デマルチプレックス、アライメント、
バリアントコール）は、TruSight Tumor 15 Local Run Manager 
Module（図 8）とVariantStudioを用いて実施しました。 

図 8：Local Run Manager Local Run Managerソフトウェアにより、ユーザー
によるランの設定、稼働状況のモニタリング、結果の表示が行えます。ランが
完了すると、自動的にシーケンスデータを解析します。

表1：TruSight Tumor 15のカバレッジ

サンプル ID データ品質 500x以上でカバーした塩基の割合（%） アンプリコンの平均カバレッジ

FFPE_Colon1 Medium 99.7% 24,219x

FFPE_Colon2 Low 99.9% 20,763x

FFPE_Colon3 Low 99.2% 35,270x

FFPE_Colon4 High 100.0% 18,357x

FFPE_Colon5 High 100.0% 15,769x

FFPE_Melanoma1 Medium 99.7% 32,707x

FFPE_Melanoma2 Low 99.1% 41,640x

FFPE_Melanoma3 High 100.0% 17,285x

FFPE_Melanoma4 Low 95.7% 10,177x

FFPE_Breast1 High 99.1% 15,501x
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表2：特性付けしたHorizon社サンプルを用いたTruSight Tumor 15の性能

遺伝子 変異 報告されている頻度 検出頻度 カバレッジ

BRAF V600E 10.5% 12.3% 55,457x

KIT D816V 10.0% 10.3% 5,463x

EGFR ∆ E746-A750 2.0% 2.1% 3,553x

EGFR L858R 3.0% 4.1% 1,761x

EGFR T790M 1.0% 1.2% 18,927x

EGFR G719S 24.5% 25.6% 41,805x

KRAS G13D 15.0% 15.3% 6,745x

KRAS G12D 6.0% 7.2% 6,742x

NRAS Q61K 12.5% 11.2% 13,154x

PIK3CA H1047R 17.5% 18.8% 21,522x

PIK3CA E545K 9.0% 7.8% 13,250x

既知のバリアントを含む HD-C749ホルマリン固定細胞株（Horizon Diagnostics社）から抽出した DNAを TruSight Tumor 15を用いて評価し、MiniSeqシス
テムでシーケンスを行いました。バリアント解析は VariantStudioを用いて行いました。7回のランでHD-C749の一致率は 100%を示しました。

表3：FFPE腫瘍サンプルでのTruSight Tumor 15の性能

Sample 報告されている変異 検出された変異 検出頻度 カバレッジ

FFPE_Colon1 KRAS G12S KRAS G12S 22.3% 21,134x

FFPE_Colon2 KRAS G12D KRAS G12D 11.5% 4,322x

FFPE_Colon3 BRAF V600E BRAF V600E 25.5% 140,040x

FFPE_Colon4 KRAS G12V KRAS G12V 33.4% 5,256x

FFPE_Colon5 KRAS G13D KRAS G13D 33.0% 4,156x

FFPE_Melanoma1 BRAF V600E BRAF V600E 65.7% 106,924x

FFPE_Melanoma2 KRAS G12R KRAS G12R 4.1% 54,622x

FFPE_Melanoma3 BRAF V600E BRAF V600E 93.5% 61,838x

FFPE_Melanoma4 BRAF V600K BRAF V600K 22.2% 8,075x

FFPE_Breast1 AKT1 E17K AKT1 E17K 37.3% 56,438x

FFPE腫瘍サンプルから抽出した DNAを、TruSight Tumor 15アッセイを用いて評価し、MiniSeqシステムでシーケンスを行いました。バリアント解析は Variant-
Studioを用いて行いました。FFPEサンプル 10検体すべてのバリアントが 100%の一致率を示しました。
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結果および考察

MiniSeqシステムで TruSight Tumor 15シーケンスパネルを使
えば、95%以上の塩基が 500×以上でカバーされるため、信頼
性の高いバリアントコールデータが得られます（表 1）。これによ
り、1%のバリアントを検出することが可能になります（表 2）。
TruSight Tumor 15シーケンスパネルを使ってMiniSeqシステ
ムでシーケンスを行うことにより、低品質の FFPEサンプルを含
むさまざまなサンプル種で変異を検出することができます（表3）。
さらに、MiniSeqシステムで産出したデータは、あらかじめ特性
付けした FFPEサンプルと100%の一致を示しています。

まとめ
MiniSeqシステムでは、がんのターゲットシーケンスに対応した、
使いやすく、コスト効率の良い包括的なツールを数多く利用する
ことができます。これにより、固形腫瘍と血液悪性腫瘍をより詳
細に調べ、迅速にプロファイリングすることが可能になります。
専門家により選定されたコンテンツを搭載し業界ガイドラインに
従って開発されたイルミナの実績あるアッセイシリーズの中から
選んで利用することも、または、イルミナのサイエンティストの
サポートで、自分だけのカスタムパネルを開発することもできま
す。MiniSeqシステムにより、ラボの規模を問わず、Sanger/
CEシーケンス法や PCRベースのジェノタイピングのような反復
法に比べ、よりコストを抑えながら、さらに迅速なターンアラウン
ドで、より少量の組織サンプルでも、がんに関連するさまざまな
変化を調べることができます。

詳細情報
がんのターゲットシーケンスに関する詳細につきましては：
jp.illumina.com/tumorprofilingをご覧ください。

製品情報

システム名 カタログ番号

MiniSeq System SY-420-1001

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

MiniSeq High Output Kit（150 Cycles） FC-420-1002

MiniSeq High Output Kit（300 Cycles） FC-420-1003

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

TruSight Tumor 15

TruSight Tumor 15（24 samples） OP-101-1002

TruSight RNA Pan-Cancer

TruSight RNA Pan-Cancer Panel Set A RS-303-1002

TruSight RNA Pan-Cancer Panel Set B RS-303-1003

TruSight Myeloid

TruSight Myeloid Sequencing Panel  
（96 samples）

FC-130-1010

TruSeq Custom Amplicon Index Kit FC-130-1003

TruSeq Index Plate Fixture and Collar Kit FC-130-1007

TruSeq Custom Amplicon Filter Plate FC-130-1006

TruSeq Custom Amplicon Low Input

TruSeq Custom Amplicon Low Input Kit  
（96 samples）

FC-134-2001

TruSeq Custom Amplicon Low Input Kit  
（16 samples）

FC-134-2002

TruSeq FFPE DNA Library Prep QC Kit FC-121-9999

TruSeq Custom Amplicon Index Kit FC-130-1003
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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 
• 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 

•   時間単位でコンサルティングを行う ITおよび 
バイオインフォマティクスの個別支援サービス

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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