
名称 別名 種別 配列（5'-3'）

PCR 3, 16 6F フォワード GRAGAGTTTGATCMTGGC 6-23 ―

6 P0mod フォワード AGAGTTTGATCMTGG 8-22 P0を改変。 ―

13 26f フォワード AGAGTTTGATCATGGCTCA 8-26 ―

2 8F 27F フォワード AGAGTTTGATCCTGGCTCAG 8-27
理化学研究所微生物材料開発室およ
び株式会社ベックスで使用。

―

2, 4 8F 8-27F, 20F フォワード AGAGTTTGATCATGGCTCAG 8-27 ―

3, 4, 5 27F EubB (27F) フォワード AGAGTTTGATCMTGGCTCAG 8-27 ☆☆

6 P0 フォワード GAGTTTGATCMTGGCTCAG 9-27 ―

3 27f フォワード GAGTTTGATCCTGGCTCAG 9-27 ―

8 MH1 フォワード AGTTTGATCMTGGCTCAG 10-27 ―

17 16S-10F フォワード GTTTGATCCTGGCTCA 11-26 株式会社ベックス使用。 ―

7 63f フォワード CAGGCCTAACACATGCAAGTC 43-63 ―

13 308f フォワード GCTGGTCTGAGAGGATGATC 289–308 ―

12 337F フォワード GACTCCTACGGGAGGCWGCAG 337-357 ―

2 357F フォワード CTCCTACGGGAGGCAGCAG 339-357 ―

14 341f フォワード CCTACGGGAGGCAGCAG 341-357 ―

3 530f フォワード GTGCCAGCMGCCGCGG 515-530 ―

2 515F フォワード GTGCCAGCMGCCGCGGTAA 515-533 ―

4 533F フォワード GTGCCAGCAGCCGCGGTAA 515-533 ―

14 518f フォワード CCAGCAGCCGCGGTAAT 518-534 ―

5 519F フォワード CAGCMGCCGCGGTAATWC 519-536 ―

6 P3 フォワード AGGATTAGATACCCTDTAG 784-803
シークエンスエラー有
（AGGATTAGATACCCTDgTAG）

―

3 785F フォワード GGATTAGATACCCTGGTA 785-802 ―

6 P3mod フォワード ATTAGATACCCTDTAGTCC 787-806
P3を改変。、シークエンスエラー有
（ATTAGATACCCTDgTAGTCC）

―

3 928F フォワード TAAAACTYAAAKGAATTGACGGG 905-927 ―

3 926f フォワード AAACTYAAAKGAATTGACGG 907-926 ―

3 1114f フォワード GCAACGAGCGCAACCC 1009-1114 ―

10 1100F フォワード YAACGAGCGCAACCC 1100-1114 ―

2
16S.1100.
F16

フォワード CAACGAGCGCAACCCT 1100-1115 ―

2 1237F フォワード GGGCTACACACGYGCWAC 1220-1237 ―

5 338R リバース GCTGCCTCCCGTAGGAGT 355-338 ―

9 336R リバース ACTGCTGCSYCCCGTAGGAGTCT 358-336 ―

14 518r リバース ATTACCGCGGCTGCTGG 534-518 ―

1, 2, 3 519-536R 519R リバース GWATTACCGCGGCKGCTG 536-519
PCRが開発される前に探索された領域。
逆転写反応による遺伝子解析に使用。 ―

3 518R リバース GTATTACCGCGGCTGCTGG 536-518 ―

13 556r リバース CTTTACGCCCAGTAATTCCG 575-556 ―

17 16S-800R リバース TACCAGGGTATCTAATCC 802-785 株式会社ベックス使用。 ―

6 PC3 リバース CTAHAGGGTATCTAATCCT 803-784
シークエンスエラー有
（CTAcHAGGGTATCTAATCCT）

―

15 785r リバース CTACCAGGGTATCTAATCC 803-785 ―

11 805R リバース GACTACCAGGGTATCTAATC 805-786 ―

6 PC3mod リバース GGACTAHAGGGTATCTAAT 806-787
PC3を改変。、シークエンスエラー有
（GGACTAcHAGGGTATCTAAT）

―

3 907R リバース CCGTCAATTCMTTTRAGTTT 926-907 ―

16S rRNA遺伝子ユニバーサルプライマー　一覧
水産技術研究所病理部診断グループ（旧増養殖研究所魚病診断・研修センター）では，
27F/1492Rのプライマーセットをよく用いている。その場合のPCR条件は： 94℃3分→(94℃30秒、
53℃30秒、72℃60秒)×35サイクル→72℃5分
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14 907r リバース CCGTCAATTCMTTTGAGTTT 926-907 ―

3, 4 1100r リバース GGGTTGCGCTCGTTG 1114-1100 ―

名称 別名 種別 配列（5'-3'）

7 1387r リバース GGGCGGWGTGTACAAGGC 1404-1387 ―

1, 3, 5 1392r 1406R リバース ACGGGCGGTGTGTRC 1406-1392 ―

2 1391R リバース GACGGGCGGTGTGTRCA 1407-1391 ―

3 1406R リバース TGYACACACCTCCCGT 1408-1393
逆相補鎖の記載
（ACGGGAGGTGTGTRCA）

―

13 1391r リバース GTGTGACGGGCGGTGTGTA 1411-1393 ―

2 1492R (s) リバース ACCTTGTTACGACTT 1506-1492 ―

3, 6 PC5 リバース TACCTTGTTACGACTT 1507-1492 ―

8 MH2 リバース TACCTTGTTACGACTFCACCCCA 1509-1487 混合塩基（F）不明 ―

2, 4 1492R (l) 1500R リバース GGTTACCTTGTTACGACTT 1510-1492
理化学研究所微生物材料開発室
で使用。

―

18 1492r PR1 リバース GGCTACCTTGTTACGACTT 1510-1492 株式会社ベックス使用。 ―

19 1492R リバース GGYTACCTTGTTACGACTT 1510-1492 1492R (Lane 1991)を改変。 ☆☆

3 1492R リバース TACGGYTACCTTGTTACGACTT 1513-1492 ―

5
EubA
(1525R)

リバース AAGGAGGTGATCCANCCRCA 1541-1522 ―

3, 4 1525r リバース AAGGAGGTGWTCCARCC 1541-1525 ―
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>CP023349.1:226883-228438 Escherichia coli
AAATTGAAGAGTTTGATCATGGCTCAGATTGAACGCTGGCGGCAGGCCTAACACATGCAAGTCGAACGGTAACAGAAAGCAGCTTGCTGCTTTGC
TGACGAGTGGCGGACGGGTGAGTAATGTCTGGGAAACTGCCTGATGGAGGGGGATAACTACTGGAAACGGTAGCTAATACCGCATAACGTCGCA
AGACCAAAGAGGGGGACCTTCGGGCCTCTTGCCATCGGATGTGCCCAGATGGGATTAGCTTGTTGGTGGGGTAACGGCTCACCAAGGCGACGAT
CCCTAGCTGGTCTGAGAGGATGACCAGCCACACTGGAACTGAGACACGGTCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGG
GCGCAAGCCTGATGCAGCCATGTCGCGTGTATGAAGAAGGCCTTCGGGTTGTAAAGTACTTTCAGCGGGGAGGAAGGGAGTAAAGTTAATACCTT
TGCTCATTGACGTTACCCGCAGAAGAAGCACCGGCTAACTCCGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGGAGGGTGCAAGCGTTAATCGGAATTACTG
GGCGTAAAGCGCACGCAGGCGGTTTGTTAAGTCAGATGTGAAATCCCCGGGCTCAACCTGGGAACTGCATCTGATACTGGCAAGCTTGAGTCTC
GTAGAGGGGGGTAGAATTCCAGGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGATCTGGAGGAATACCGGTGGCGAAGGCGGCCCCCTGGACGAAGACTGAC
GCTCAGGTGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGTCGACTTGGAGGTTGTGCCCTTGAGGC
GTGGCTTCCGGAGCTAACGCGTTAAGTCGACCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGTTAAAACTCAAATGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGG
TGGAGCATGTGGTTTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGTCTTGACATCCACGGAAGTTTTCAGAGATGAGAATGTGCCTTCGGGAAC
CGTGAGACAGGTGCTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTTGTGAAATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTATCCTTTGTTGCCAGC
GGTCCGGCCGGGAACTCAAAGGAGACTGCCAGTGATAAACTGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGGCCCTTACGACCAGGGCTAC
ACACGTGCTACAATGGCGCATACAAAGAGAAGCGACCTCGCGAGAGCAAGCGGACCTCATAAAGTGCGTCGTAGTCCGGATTGGAGTCTGCAAC
TCGACTCCATGAAGTCGGAATCGCTAGTAATCGTGGATCAGAATGCCACGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCAT
GGGAGTGGGTTGCAAAAGAAGTAGGTAGCTTAACCTTCGGGAGGGCGCTTACCACTTTGTGATTCATGACTGGGGTGAAGTCGTAACAAGGTAAC
CGTAGGGGAACCTGCGGTTGGATCACCTCCTTACCTTAAAGAAGC

※ユニバーサルプライマー設計領域の比較対象
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