
SureSelect Human All Exon V7 はターゲットサイズ35.7 Mb のコンテンツに対して、デザインサイズはわずか 48.2 Mb とスマートなデザインのエクソー
ムです。新しい機械学習に基づいたプローブ設計によって、RefSeq、CCDS、GENCODE などの主要なデータベースで定義されるコーディング領域にお
いて優れたカバレッジが得られ、シーケンスにかかるコストを大幅に軽減します。

最小限のシーケンス量で最高クラスのカバレッジ 

RefSeq GENCODE  
v24 CCDS

UCSC 
Known 
Genes

SureSelect Human  
All Exon V7

99.3 % 99.6 % 99.6 % 99.6 %

A 社 97.3 % 97.1 % 98.3 % 94.5 %

B 社 96.9 % 97.2 % 97.5 % 96 %

C 社 98.8 % 99.1 % 99.5 % 98.3 %

D 社 96.9 % 97.1 % 99.9 % 93.7 %

Duplication 
率

+/- 100 bp  
でのオン 
ターゲット率

2.1 % 80 %

データベース中、各エクソームがターゲットしている割合 20x カバレッジが得られた割合 (％)

シーケンス量を増やした際のカバレッジ 

図 1. SureSelect Human All Exon V7 は 4 種の主要なデータベースのコーディング領域をターゲットにしている最も包括的なエクソームです。わずか 5.3 Gb の 
シーケンスで、これらのデータベースに対して優れたカバレッジが得られます。エクソームシーケンスには 8 HapMap サンプルを用いました。各メーカーのプロトコルに 
従ってターゲットエンリッチメントを実施しました。示されているデータは 8 サンプル の平均値です。
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図 2. SureSelect Human All Exon V7 は Duplication 率が低く、オンターゲット率が高いため、ターゲット領域全体にわたって均一なカバレッジが得られます。
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スマートなデザイン、最小限のシーケンス量で最高のカバレッジを実現
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ターゲットとしたコーディング
エクソンの割合 (％) * 

99.7 % 92.9 % 90.0 %

カバーされていないエクソン
をもつ疾患関連遺伝子の数 51 1,377 1,574

カバーされていない ClinVar の 
pathogenic variants の数 **

1 93 192

*  コーディングエクソンの合計数は 213,994。データベースは RefSeq、GENCODE v24、
CCDS、UCSC Known Genes を使用

**  コーディング領域内に位置する ClinVar の pathogenic variants または likely pathogenic 
variant を、各メーカーのターゲット領域で比較 

最も包括的なバリアント検出のプラットフォーム 
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各社エクソームのターゲットされたエクソンの重なり SureSelect V7 は LCAT 遺伝子を
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SureSelect V7 はTNXB 遺伝子を
完全にカバー 
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LCAT 遺伝子変異は LCAT  
欠損症と関連があります。

TNXB 遺伝子変異は 
エーラス・ダンロス症候群と 
関連があります。  

図 3.SureSelect Human All Exon V7 は最も包括的なバリアント検出のプラットフォームです。SureSelect V7 は 4 種の主要なデータベースからのコーディングエクソンを 
99 % 以上ターゲットとしており、ClinVar を最も包括的にカバーしています。他社のエクソーム解析では疾患関連遺伝子のカバレッジが不完全なため、複数の pathogenic 
variants を見落としています。  

SureSelect V7 は、「キャプチャが難しい」とされるエクソンに対しても優れたカバレッジを提供します。

図 4. SureSelect Human 
All Exon V7はリピート領域
のあるエクソンもターゲット
とし、優れたカバレッジが得
られるので、これらの領域で
の確実なバリアントコールが
可能です。本解析にはユニー
クにマップされたリードのみ
を用いました。
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120 ～ 250 bp のリピートのあるエクソン 
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250 ～ 500 bp のリピートのあるエクソン
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