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高速シーケンス受託解析
従来の手法では困難だった、ヒトの細胞中に存在するmRNAの発現レベルと、複雑な構造（スプライシングパターン）の
検出が、高速シーケンサーを用いたトランスクリプトーム解析で一度に行えるようになりました[1]。更に、ガンの原因
となる融合遺伝子の検出もこのトランスクリプトーム解析で可能となりました[2]。しかし膨大な情報を高い精度でま
とめるには、豊富なトランスクリプトーム研究の知識と経験、更に高度なバイオインフォマティクスの融合が必要です。
ヒトに関係する様々な研究において、トランスクリプトーム解析はこれまで得られなかった多様で重要な現象を見出
だす、欠くことのできない手法となるでしょう。

マッピング結果から遺伝子ごとの発現レベルを正規化し、サンプル間で発現に差が見られる遺伝子を同定します。
遺伝子のエクソンにマッピングされたリード数、RPKM (Reads Per Kilobase of exon model per Million mapped reads)、サンプル間のFold change、
P値などを計測します。マッピング結果や、予測されたスプライシングパターンはIntegrative Genome Viewer (IGV)※で閲覧することが可能です。

サンプルの定量方法はAgilent 2100バイオアナライザ、およびNanoDropを
推奨しております。
サンプルをお預かりする際には、電気泳動図（バイオアナライザによる）の
ご提出をお願いしております。
詳細は弊社までお問合わせください。

●

●

●

※別途サンプル輸送費用とHDD費用が必要です。
※解析内容は裏面をご覧下さい。

スプライシングを考慮してリードを参照配列に対してマッピングし、
どのような転写物がどの程度転写されているかを検出します。

HumanTranscriptomeSequencing

サンプル 機　種精製 Total RNA HiSeq 2000

RNA量 ＞5μg

納　期

濃　度

データ量 / サンプル

＞50ng /μl 

約4Gb

品　質

リード長

OD260/280=1.8-2.0, RIN:＞8

100bp 

輸送時のサンプル形態

シーケンス方法

エタノール沈殿後のサンプル

Paired End / Multiplex 

バイオインフォマティクス 解析
予測されたスプライシングパターン・正規化された
発現量・サンプル間で発現に差がある遺伝子の
リスト・一部の融合遺伝子候補

サンプル受領後、約3ヶ月
※同時に解析を行うサンプルの数が多い場合には、
　別途お打合せの上決定致します。
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万円（税別）／サンプルHumanTranscriptomeSequencing
HumanTranscriptomeSequencing 48

■   解析概要

高速シーケンサーによりヒトmRNAの塩基配列を決定します。
得られたリード配列を参照配列にマッピングし、転写レベル（RPKM）
を算出します。
その後、アノテーション付与を行い、複数サンプルの場合にはサン
プル間比較を実施します。
また、一部の融合遺伝子を検出することも可能です。
※2012年4月以降にSNV検出も対応予定。

→

→

　精製Total RNA

品質評価

サンプルの断片化

cDNAフラグメントライブラリの作成

クラスター作成

HiSeq2000によるシーケンシング

バイオインフォマティクス解析

品質評価報告書

納品物

解析報告書・HDD

■   解析の流れ

■   研究対象分野

疾患関連遺伝子のmRNA転写レベルの同定
スプライシングの多様性研究
疾患や創薬におけるバイオマーカー探索
がん細胞における融合遺伝子探索

●

●

●

●

■   解析結果

■   サンプル条件 ■   解析例

予測スプライシングパターン

リードデータ
赤: Forward
青: Reverse

既知遺伝子

1. Nat Methods. 2008 Jul;5(7)621-8. Epub 2008 May 30. 2. Nat Med. 2010 Jul;16(7)793-8. Epub 2010 Jun 6.

※ http://www.broadinstitute.org/ igv/
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