
LASERGENE分子生物学
シーケンス解析に不可欠なソフトウェア

•  Golden Gate、Gibson Assembly、InFusion、Gateway、 
Multisite Pro Gateway、TOPO cloning、TA cloning、
制限酵素技術など、主要なクローニング方法を 
使用できる 

• プライマーとプローブの設計とカスタマイズ
• プライマーカタログの作成と共有

プライマー設計と仮想クローニング

SeqBuilder Pro では、タップピアランスや制限サイト、機能、 
翻訳などの種類をカスタマイズできる。

包括的なシーケンス解析
• シーケンスに迅速かつ正確に自動注釈を付ける
• 配列を編集し、遺伝子を発見する
•  1つまたは複数のシーケンスを同時に翻訳する
• アガロースゲルによる動きのシミュレーション
• 柔軟なプラスミドマップの作成

SeqBuilder Pro は、正確でスカーレスなゴールデンゲートクローン
を設定するための使いやすいウィザードを提供する。



サンガーシーケンスのアセンブリーと分析

SeqMan Ultra では、Sanger データを組み立てて分析できます。また、 
Lasergene ゲノミクスを使用して作成された NGS およびロングリード 
アセンブリのダウンストリーム分析も実行できます（下記を参照）。

•  De novoまたは1つ以上の参照配列に対してリードを 
組み立てる 

• リードアライメント、カバレッジ、SNPの評価
• サンプル全体のバリアントを分析および可視化
• シーケンシングプライマーを設計してカバレッジを改善
• 手動または自動トリミングオプションを使用してトレー
スシーケンスを効率的にトリミング
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完全なバイオインフォマティクスソリューションには、以下を追加する。
Lasergene ゲノミクス および ラサルゲン タンパク質

DNASTAR Lasergene には、ラサルゲン分子生物学の 
編集、分析、可視化ツールとシームレスに統合する 
ゲノミクスおよびタンパク質分析ツールが含まれている。

次世代シーケンシングまたはタンパク質データを扱う場合、
当社の完全なDNASTAR Lasergeneパッケージは、すべて
のバイオインフォマティクス分析ニーズに対して強力な 
ツールと正確な結果を提供する。

多重配列アライメントおよび系統解析

•  Clustal Omega、Clustal W、MAFFT、MUSCLE、 
またはMauveを使用してDNA、RNA、またはタンパク
質をアライメントさせる

• 細菌ゲノムまたは真核染色体における遺伝子相同
性を解析する

•  cDNA配列を染色体にアライメントさせる
• ゲノム株全体の変異を評価する
•  Neighbor Joining（BIONJ）、最尤を含む4つの一
般的なアルゴリズムを使用してツリーを計算す
る。RAxML と RAxML-NG、および IQ-ツリー

アライメントビュー、バリアントテーブル、系統ツリービューの3つの
インタラクティブビューを表示するMegAlign Proプロジェクト。


