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BITS MetaGenome Suite（菌叢解析パイプライン）とは、 
次世代シーケンサと連動してメタゲノムサンプルの 
菌叢を解析します。 
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※本システムは解析エンジンに QIIME (Caporaso J. G. ,  et al . ,  Nat. Methods(2010) 7:335) を使用しています。 

リード配列

プリプロセス

グルーピング

種分類

統計解析

β多様性算出α多様性算出

群間差検定主成分分析

・LQ領域／アダプタのトリミング
・キメラ配列除去
・リードペア結合

・16S rRNA DBを参照した分類
・de-novo 分類
・併用分類

・taxonomy解析
・系統樹作成

シーケンサ
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※記載の内容は2015年6月時点のものであり、変更される場合があります。 
※製品の仕様は予告なく変更される場合があります。 

BITS MetaGenome Suite 
（菌叢解析パイプライン）データ解析の流れ 

C P U：計12コア 
メモリ：32 GB 
H D D：15 TB (RAID5) 

□BITS MetaGenome Suite  の特長 □所要計算機（推奨） 
Web インターフェースより解析フローとパラメータを設定 
シーケンサと連動した自動処理 
生物種の詳細情報を表示・検索可能 
各種グラフ化機能 

系統樹

taxonomy分布

α多様性

主成分分析（3D plot）主成分分析（2D plot）

distance boxplot


