
Geneious Prime でシークエンス解析 

第 37 回 自動解析ワークフローの作成 2  

（ステップの追加） 

 

Geneious では、ワークフロー機能を使用することで、よく使用する解析の組み合わせを実行するた

めに必要な別々のステップをグループ化し、解析を自動化することができます。 

 

チュートリアル用のデータがこちらからダウンロード可能です。ダウンロードしたzipファイルは解凍せ

ずに Geneious Prime にドラッグ＆ドロップすることでインストールできます。 

 

前回の記事で、新しいワークフローにステップを追加する準備ができましたので、Add step → 

Add operation で操作ステップを追加していきます。 

 

 
 

https://assets.geneious.com/tutorials/Creating+Workflows.tutorial.zip


最初に実行したいのは、シークエンスの 3'と 5'末端の低品質な塩基をトリミングすることです。

Filter ボックスに trim と入力すると、利用可能な操作の候補が表示されますので、Trim Ends を

選択して OK します。 

 

 

 

Trim Ends がワークフローに追加されます。 

 

 

 

Trim Ends のオプションを確認し、変更するためには、Trim Ends のステップをダブルクリックしま

す。今回の例では、Error Probability Limit を 0.01 に変更して OK します。 

3'と 5'末端でエラー率が 1％を超える（QV20 以下の）低品質な塩基をトリミングする設定です。 

 



 

 

同じ手順で、2 つめのステップとしてデノボアセンブルを追加します。  Add step →  Add 

operation で、Align/Assemble → De Novo Assemble を選択します。追加された De 

Novo Assemble ステップをダブルクリックし、下図のようにオプションを変更します。 

 



 

 

この設定では、ファイル名のダッシュ（ハイフン）の前に同じ文字列を持つクロマトグラムを 1 つのコン

ティグにアセンブルしますので、今回の例では、トリミングされた領域を除く各サンプルのフォワードリ

ードとリバースリードをそれぞれアセンブルしてコンティグをアウトプットします。 

 

もし、この段階で複数のアウトプット（例えばコンティグとコンセンサスシークエンスなど）を設定した場

合には、次の解析ステップには、フィルタリングオプション（Add step → Filter documents）な

どを使用して、解析に使用するアウトプットを指定する必要がありますのでご注意ください。 

 

同様に、 

– Generate Consensus Sequence 

– Alignment → MUSCLE Alignment 

の 2 つの操作を追加します。この例ではオプションはデフォルトのままです。 



 

 

 

最後のステップとして、ワークフローに以下を追加します。 

 

– TreeBuilding → Geneious Tree Builder (nucleotide) 

 

ワークフローの動作時に、系統樹の構築方法（Neighbor-Joining または UPGMA）を変更するオ

プションを変更できるようにするため、Expose some options を選択し、Tree building 

Method オプションを設定します。 

 

次回はワークフローを完成させ、動作を確認する流れについてご紹介します。 

 

 

Geneious 製品概要・フリートライアルリクエストについてはこちら   

『Geneious Prime で猫も杓子もシークエンス解析』 過去の記事はこちらでチェック！ 
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https://www.digital-biology.co.jp/allianced/products/geneious/
https://www2.digital-biology.co.jp/l/219132/2022-03-24/yl94cn

