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01. 01. Sanger Sequencing Service

02. 02. Next-Generation Sequencing Service (NGS)

 DNA sequencing 
 Phone: 1588-9788 (ext.4 → 4)    E-mail: sequencing@bioneer.co.kr
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개요
바이오니아는 국내 최초로 Sequencing Service를 시작하였으며, 끊임

없이 고품질의 high-throughput sequencing service를 제공하고 있습

니다. Plasmid DNA, PCR product 등을 비롯하여 다양한 종류의 tem-

plate sequencing이 가능한 유전자 자동 분석장비인 ABI3730XL 및 전

문 인력 등의 인프라를 보유하여 연구자들에게 신뢰도 높은 data를 제공

합니다. 

또한, 바이오니아만의 합성유전자 기술을 적용하여 Sequencing Ser-

vice와 Oligo Synthesis Service를 동시에 이용함으로써 빠른 시간 내에 

DNA sequence 결과를 얻을 수 있습니다. 특히 primer walking, virus/

vector sequence validation을 빠르게 서비스해 드리고 있습니다. 고

객의 sample을 소중한 고객자산으로 인식하여 요구 사항에 부합할 수 

있도록 정확한 결과를 약속된 시간 내에 전달한다는 서비스 철학을 가

지고 더 높은 품질의 유전자 분석 서비스를 제공하기 위해 최선을 다하

고 있습니다.

 상세 설명

바이오니아의 Sequencing Service는 고객이 분석하고자 하는 tem-

plate DNA를 의뢰 받아 Automatic DNA Analyzer를 이용하여 접수

시점으로부터 24 시간 이내에 신뢰도 높은 염기서열 분석 결과(Phred 

Score (QV): ≥ 20, Guaranteed read lengths: ≥ 700 bp)를 제공해 드

리는 서비스입니다. 

 특장점
  ■ 정확한 분석 결과

분석하고자 하는 다양한 샘플에 대해 최적화된 조건으로 수행되며, 자동

화 프로세스를 통한 고품질의 data를 제공합니다(Phred Score ≥ 20, 

Guaranteed read lengths ≥ 700 bp).

  ■ 합리적인 가격/빠른 소요 시간

접수 시간 Data 전송

10:00 AM 당일 19:00 PM

18:00 PM 익일 09:00 AM

  ■ 다양한 Primer 무상 제공

사용 빈도가 높은 universal primer를 제공하며, 주문 시 선택 가능합니다.

Sanger Sequencing Service
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 서비스 과정

샘플 준비 Data 제공주문 및 발송 Sequencing

Sample

■  Sample

Plasmid DNA (150~200 ng/µl, vol. 10~15 µl)
Purified PCR product (50 ng/µl, vol. 10~15 µl)
Non-purified PCR product (20 µl 이상)

■  Primer : 5 pmole/µl (5 µM), universal primer 제공, oligo synthesis 동시 주문 가능 

샘플 준비

■  온라인 주문 후 샘플발송

■  접수 시간: 당일서비스 10시 / 원데이서비스 18시

■  서비스 소요시간: 접수 후 24시간 이내(모바일 SMS 안내)

주문 및 발송

■  Sample purity 및 yield 확인

■  BigDye® Terminator Cyclic Sequencing Reaction 수행

■  Sequencing PCR product clean-up

■  ABI3730XL running 

Sequencing

■  Phred score (QV) 20 이상, read length 보장범위 700 bp 이상 

■  3가지 format (ab1, seq, PDF file)과 text file 및 분석 report 발송 
Data 제공

Sanger Sequencing Service
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Sanger Sequencing Service

 Sequencing 서비스 안내

1. Standard Sequencing Service

Plasmid/PCR product를 분석하고자 하는 primer를 이용하여 고객이 

원하는 region을 분석하는 서비스이며, 대부분의 normal 샘플에 대해 

최적화되어 있습니다.

2. Full length Sequencing (primer walking) Service

길이가 긴 insert를 포함한 plasmid 혹은 PCR product를 primer walk-

ing으로 분석하는 서비스입니다. 3 kb 기준으로 약 1주일 소요되며, size

에 따라 추가기간이 발생됩니다. 서비스 완료 후 data는 각 single data 

및 assemble 후 contig file 형식으로 제공되며, primer는 디자인된 서

열정보가 제공됩니다.

3. Difficult Sequencing Service

GC/AT rich, repeat sequence, secondary structure 등의 standard 

sequencing으로는 분석이 어려운 structure를 가지고 있는 template 

를 대상으로 하는 서비스입니다. Difficult sequencing process는 바이

오니아만의 노하우로 최적화되어 있으며, standard sequencing과는 

다른 분석조건 및 시약이 사용됩니다.

4. End Sequencing Service

BAC, Fosmid, Cosmid DNA 등 large construct를 대상으로 한 서비

스입니다.

5. Ready-to-load (without editing) Sequencing Service

DNA Analyzer (ABI 3730XL) running 이전 단계까지 준비된 샘플을 대

상으로 한 서비스입니다 (dry 또는 Hi-Di™ formamide에 elution된 상

태로 접수 가능, 단 BigDye® V3.1 만 가능).

6. Custom DNA Sequencing Service

PCR product의 direct sequencing시 high quality data를 얻기 위해

서는 PCR optimization이 수행되어야 합니다. 이에 당사에서는 다량의 

샘플에 대해 최상의 맞춤 서비스를 제공하며, genomic DNA와 세부 의

뢰정보를 보내주시면 primer design을 포함하여 PCR 조건 최적화 및 

sequencing까지 일련의 과정을 서비스합니다.

 부가서비스(Additional Service) 안내

의뢰 샘플의 종류에 따라 선택적으로 부가서비스를 이용하실 수 있으며, 

부가서비스에 사용되는 모든 material은 당사 제품으로 서비스 하고 있

습니다.

  ■ Colony / Cell stock → Cell stock → Cultured Cell → Plasmid DNA
  ■  Genomic DNA → PCR → Non-purified PCR product → PCR 

purification / Agarose gel extraction → Purified PCR product 
  ■  Genomic DNA → Primer design → PCR optimization → PCR →  

Non-purified PCR product → PCR purification/Agarose gel 

extraction → Purified PCR product: Custom Sequencing

1. Plasmid DNA Extraction

액체배지에 배양된 cell을 보내주시면 plasmid DNA extraction을 수행

합니다. Agar plate 혹은 cell stock 형태로의 주문도 가능하며, 별도의 

배양 비용이 추가됩니다.

2. Purification

PCR product의 direct sequencing시에는 반드시 product 내의 불순

물을 제거하기 위한 purification 과정이 선행되어야 합니다. 특히 high 

quality data를 얻기 위해서는 non-specific band를 제거하는 것이 중

요합니다.

①  PCR Purification: 일반적으로 spin column을 이용한 정제방법

으로서 non-specific band가 존재하지 않을 경우 적합하며, 당사 

제품인 PCR Purification Kit (AccuPrep ® PCR/Gel Purification 

Kit, Cat. No. K-3037)을 사용합니다.

②  Agarose Gel Extraction: Agarose gel에서 원하는 band만 

분리하여 추출하는 방법으로서 PCR product내 non-specific 

band가 존재할 경우 적합하며, 당사 제품인 PCR Purification Kit 

(AccuPrep ® PCR/Gel Purification Kit, Cat. No. K-3037)을 사

용합니다.

3. PCR & Purification

최적화된 PCR 조건, product size 등의 정보와 함께 genomic DNA 및 

specific primer를 보내 주시면 PCR 후 size 확인과 purification을 수

행합니다. 본 서비스 과정에는 당사 제품인 high fidelity PCR premix  

(AccuPower ® ProFi Taq PCR PreMix, Cat. No. K-2631) 및 PCR Puri-

fication Kit (AccuPrep ® PCR/Gel Purification Kit, Cat. No. K-3037)

를 사용합니다.
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 주문 정보

카탈로그 번호 서비스명 Unit

Sequencing 서비스

S-3010-1 Standard Sequencing Service <96 rxn

S-3010-2 Standard Sequencing Service ≥96 rxn

S-3010-6 Full Length Sequencing Service bp

S-3010-8 Ready-to-load Sequencing Service rxn

S-3010-12 End Sequencing Service rxn

S-3010-13 Difficult Sequencing Service rxn

Custom 서비스

S-3010-11 Custom DNA Sequencing Service ea

카탈로그 번호 서비스명 Unit

부가서비스

S-3010-0 Plasmid DNA Extraction ea

S-3010-3 PCR Purification ea

S-3010-4 Agarose Gel Extraction ea

S-3010-5 PCR & Purification ea

S-3010-7
Custom Sequencing Primer Synthesis 

Service(25 nmol기준)
mer

  ■  서비스 이용 안내  

 온라인 주문 후 아래 안내사항에 따라 sample 및 primer를 준비하셔서 보내주시면 됩니다.

1. 온라인 주문 방법 안내

① 반드시 로그인을 먼저 하신 후 작성해 주셔야 저장이 됩니다. 

② Sample 및 primer name은 알파벳, 숫자, 괄호, 하이픈(-)을 사용하여 간단하게 기입해 주시기 바랍니다. 

③  필수 항목을 모두 입력하신 후 결제 완료까지 진행하시면 주문완료 상태가 됩니다. 

* 접수 및 분석완료 시 입력하신 모바일로 SMS수신이 되며, 진행상황을 실시간 모니터링 하실 수 있습니다.

2. Sample 및 primer 준비 안내 (최적 적정 조건: 1 rxn 기준)

① Sample 준비

Type Concentration Volume/rxn Purity

Plasmid DNA ≥100 ng/µl ≥10 µl

A260/280: ~ 1.8

A260/230: 2.0 ~ 2.2

PCR product ≥50 ng/µl ≥10 µl

Non-purified PCR product ≥50 ng/µl ≥20 µl

Genomic DNA ≥30 ng/µl ≥30 µl

* 1rxn 기준이며, 샘플은 1.5 ml tube 혹은 plate로 준비해 주시고, 재분석에 필요한 샘플 양을 감안하여 충분한 양을 보내주시기 바랍니다.

② Primer 준비

Type Concentration Volume/rxn 세부 안내

Universal primer 무료 프라이머를 사용하실 수 있습니다.

Specific primer 5 pmol/µl (5 µm) 5 µl Sequencing primer 적정 조건: 18~22 mer, TM 50~56°C

Ordered primer Sequencing과 Oligo를 동시에 주문하실 수 있습니다.

3. 샘플 형태에 따른 준비 사항

①  Single tube 형태: 1.5 ml microcentrifuge tube로 준비하실 경우 상

단에 기재된 샘플 이름과 order sheet에 기재하신 샘플 이름을 동일

하게 적어 주시기 바랍니다.

②  Plate 형태: V-type bottom의 96 well plate에 각 well 순서에 맞도

록 넣어주시고, cross-contamination이 되지 않도록 cap을 이용하

여 sealing 하시길 권장합니다.

Sanger Sequencing Service
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Sanger Sequencing Service

4. 배송 안내

①  샘플 박스에 소속기관과 의뢰자명을 정확히 기입하시고, 아래의 당사 

연계 배송회사를 통하여 sample 및 primer를 배송하시면 됩니다.  

(실 의뢰자명 기재)

②  택배 발송 (롯데택배, 1588-2121)  

보내실 곳: 대전광역시 대덕구 문평서로 8-11 ㈜ 바이오니아 Se-

quencing팀 (Tel: 042-930-8550)

③  배송비 정책 

- 10 rxn 이상 당사부담 

- 10 rxn 미만 고객부담

④  고객님의 샘플을 해당지역의 서울/대구/부산 지사나 대리점을 확인

하시어 보내주시면 빠르고 편하게 이용하실 수 있습니다.

5. BIONEER 보유 universal primer list

Primer name Sequence (5' → 3') 
Length 
[bases]

T7 promoter TAA TAC GAC TCA CTA TAG GG 20

T7 terminator GCT AGT TAT TGC TCA GCG G 19

T3 AAT TAA CCC TCA CTA AAG GG 20

SP6 ATT TAG GTG ACA CTA TAG 18

EBV-R GTG GTT TGTCCA AAC TCA TC 20

BGH-rev CTA GAA GGC ACA GTC GAG GC 20

M13F(-40) GTT TTC CCA GTC ACG AC 17

M13R(-40) CAG GAA ACA GCT ATG AC 17

M13F(-20) GTA AAA CGA CGG CCA GT 17

M13R(-20) GCG GAT AAC AAT TTC ACA CAG G 22

pGEX5 GGC AAG CCA CGT TTG GTG 18

pGEX3 GAG CTG CAT GTG TCA GAG G 19

pQE-forward CCC GAA AAG TGC CAC CTG 18

pQE-reverse GTT CTG AGG TCA TTA CTG G 19

EGFP-C CAT GGT CCT GCT GGA GTT CGT G 22

EGFP-N CGT CGC CGT CCA GCT CGA CCA G 22

RVprimer3 CTA GCA AAA TAG GCT GTC CC 20

RVprimer4 GAC GAT AGT CAT GCC CCG CG 20

GLprimer1 TGT ATC TTA TGG TAC TGT AAC TG 23

GLprimer2 CTT TAT GTT TTT GGC GTC TTC CA 23

CMV-F CGC AAA TGG GCG GTA GGC GTG 21

CMV30
AAT GTC GTA ATA ACC CCG CCC CGT 
TGA CGC

30

CMV24 TAT TAG GAC AAG GCT GGT GGG CAC 24

Gal4AD TAC CAC TAC AAT GGA TG 17

Gal4BD-F TCA TCG GAA GAG AGT AG 17

Gal4BD-R TTT CTT TGG AGC ACT TGA GC 20

MATCHMAK-
ER3

GTG AAC TTG CGG GGT TTT TCA GTA 
TCT ACG AT

32

pBAD-For ATG CCA TAG CAT TTT TAT CC 20

pBAD-Rev GAT TTA ATC TGT ATC AGG 18

SV40-pArev CCT CTA CAA ATG TGG TAT GG 20

SV40-pAF AAA TAA AGC AAT AGC ATC AC 20

malEF GGT CGT CAG ACT GTC GAT GAA GCC 24

pCold-F ACG CCA TAT CGC CGA AAG G 19

pCold-R TCC CCG CCA AAT GGC AGG GA 20

3AOX GCA AAT GGC ATT CTG ACA TCC 21

5AOX GAC TGG TTC CAA TTG ACA AGC 21

pBabe-F TGA CCT GGG AAG CCT TGG CT 20

pBabe-R
TTG CTG ACT AAT TGA GAT GCA TGC 
TTT

27

V5_Reverse ACC GAG GAG AGG GTT AGG GA 20

pJET1.2F CGA CTC ACT ATA GGG AGA GCG GC 23

pJET1.2R AAG AAC ATC GAT TTT CCA TGG CAG 24

27F AGA GTT TGA TCM TGG CTC AG 20

1492R TAC GGY TAC CTT GTT ACG ACT T 22

518F CCA GCA GCC GCG GTA ATA C 19

800R TAC CAG GGT ATC TAA TCC 18

ITS1 TCC GTA GGT GAA CCT GCG G 19

ITS2 GCT GCG TTC TTC ATC GAT GC 20

ITS3 GCA TCG ATG AAG AAC GCA GC 20

ITS4 TCC TCC GCT TAT TGA TAT GC 20

ITS5 GGA AGT AAA AGT CGT AAC AAG G 22

LCO1490
GGT CAA CAA ATC ATA AAG ATA TTG 
G

25

HCO2198
TAA ACT TCA GGG TGA CCA AAA AAT 
CA

26

pET-Up-
stream

ATG CGT CCG GCG TAG A 16

pBA-F ATT GTC TCA TGA GCG GAT AC 20

pBH-R GCG TTA TCC CCT GAT TCT GT 20

pBIC_F CTC ATG AGC GGA TAC ATA TTT G 22

pBIC_R GCC GCA GCC GAA CGA CCG AG 20

 상담 안내 
  ■  대표전화: 1588-9788 (고객지원팀) 

접수문의: 042-930-8550 (Sequencing팀) 

학술문의: 042-930-8553 (Sequencing팀) 

  ■ 상담 시간: 평일 오전 9:00 ~ 오후 6:00 (주말, 휴일 휴무)

  ■ E-mail: sequencing@bioneer.co.kr
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접수

1. Sequencing 의뢰를 할 때 필요한 것이 무엇인가요?

온라인 주문을 하신 sample과 primer를 준비하여 보내주시면 됩니다.

2. 바이오니아에서 제공하는 universal primer는 무엇이 있나요?

Universal primer list를 참고하여 주시기 바랍니다.

3. Sequencing에 사용할 Oligo를 함께 주문할 수 있나요?

가능합니다. Sequencing order 페이지에서 함께 주문할 수 있으며, 합

성 완료 후 sequencing에 바로 사용됩니다.

4. 배송 방법과 배송료에 대해 설명해 주세요.

아래 주소로 배송하여 주시고, 본사 및 서울/대구/부산 지사 영업사원 혹

은 바이오니아 지역 대리점을 통해 샘플을 보내주시면 됩니다. 배송료는 

10 rxn 미만-고객부담, 10 rxn 이상-당사부담입니다. 

(보내실 곳: 대전광역시 대덕구 문평동 문평서로 8-11 ㈜바이오니아 Se-

quencing팀)

5. 재분석 접수(re-reaction)란 무엇인가요?

재분석 접수(re-reaction)는 기존에 분석한 동일 sample 및 동일 primer

에 대해 sequencing 결과를 좀 더 개선할 필요가 있는 건에 한하여 1회 

무상으로 자동 접수됩니다.

무상으로 진행되는 data는 sequencing report에 기재되어 확인하실 수 

있으며, 분석 결과를 수령하신 후 2일 이내에 재분석 결과를 받아보실 수 

있습니다.

6. 추가 분석과 재분석(re-reaction)의 차이점이 무엇인가요?

추가 분석이란 sequencing에 사용된 샘플을 다른 primer에 사용해  

sequencing 하는 것으로, 동일 샘플을 사용하더라도 서비스 비용이 발

생합니다.

회사에서 보증하고 있는 700 base 이상 reading이 되지 않은 경우 무상

으로 1회에 한하여 sequencing 반응을 반복 시행하는 재분석(re-reac-

tion)과는 차이가 있으므로 서비스 이용에 유의하시기 바랍니다.

7. 추가 분석을 의뢰하고 싶습니다.

보관된 sample의 잔량 확인이 필요합니다. 초기 접수번호를 ‘Comment’

에 기재해 주시거나, reaction information 입력 시 [이전 주문 샘플 검

색]을 통해 주문이 가능합니다.

8. 이전에 사용했던 primer를 이용하여 sequencing을 의뢰하고 싶습니다.

주문하실 때 별도로 보관 요청을 하지 않으면 1개월 후 폐기합니다. 보

관 요청한 primer의 경우 선택박스를 클릭하시면 이전에 분석하였던 

primer 선택이 가능합니다.

결과

1. Sequencing service를 통해 얻을 수 있는 read length가 얼마나 

되나요?

single extension의 경우 일반적으로 약 1.2 kb까지 분석되며, 당사 

guarantee 범위는 700 bp 입니다. 양방향 분석 시 약 1.4 kb의 high 

quality data를 받아 보실 수 있습니다.

2. 결과는 어떤 형태로 제공되나요?

single extension 당 3가지 format (ab1/ seq/ PDF file)과 seq merge 

text file 및 report가 발송됩니다.

- Ab1 file: Electropherogram file로, viewer 프로그램으로 확인하실 

수 있습니다.

- Seq file: base calling된 file로, text file입니다.

- PDF file: Ab1 file을 PDF 형태로 변환한 file입니다.

- Seq merge text file: 의뢰하신 모든 샘플의 분석된 sequence를 text 

file로 통합한 file입니다.

- Report: 결과 분석 및 개선 방법에 대한 정보 및 전달사항을 포함한 보

고서입니다.

3. Sequencing report 상에 group ⓐ, ⓑ, ⓒ, ⓓ 가 뭔가요?

Low quality data를 data 양상에 따라 group으로 나누어 이해가 쉽도

록 하였습니다.

ⓐ  QV값이 낮은 data에 해당합니다. 재분석을 통해 개선의 여지가 있

어, 1회에 한하여 무료로 자동 접수됩니다.

ⓑ  Electropherogram이 나타나지 않은 경우로, 1회에 한해 무료로 

재분석을 해드립니다.

ⓒ  DNA sequence의 구조적 원인에 의한 sequencing 반응이 잘 안

되는 data에 해당하며, 결과 개선이 되지 않으므로 재분석을 진행

하지 않습니다.

ⓓ  Primer mis-match 등 기타 원인으로 인하여 동일분석으로는 결

과 개선이 되지 않으므로 재분석을 진행하지 않습니다.

4. Data 관련 등 학술문의는 어떻게 해야 하나요?

Sequencing 학술문의는 042-930-8553 으로 문의 바랍니다.

결제

1. 결제 관련 문의는 어디로 연락하나요?

온라인/지로/기관 결제가 가능하며 자세한 사항은 고객지원센터 (1588-

9788)로 문의 바랍니다.

2. 견적서를 받아 볼 수 있을까요? 

온라인 주문 시 바로 출력이 가능하며, 별도 발행을 원하신다면 고객지원

센터(1588-9788)로 요청하여 주시기 바랍니다. 

대량 건의 경우 가격 조정이 가능하므로 담당 영업사원과 상담하여 주시

기 바랍니다.

Sanger Sequencing Service FAQs
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기타

1. 분석 소요 시간은 얼마나 걸리나요?

접수 시간 기준으로 아래와 같으며, 접수가 완료되면 서비스 실시간 현황 

및 결과 발송 예정 시각을 SMS를 통해 알려드립니다.

접수 시간 Data 전송 

10:00 AM 당일 19:00 PM 

18:00 PM 익일 09:00 AM 

2. 의뢰한 샘플의 보관 기간은 어떻게 되나요?

주문 날짜 기준 최대 1개월 보관합니다.

Primer의 경우 장기 보관이 가능하나 장기 보관에 따른 degradation으

로 인한 문제는 책임지지 않으므로, primer를 장기적으로 사용하실 경우

에는 1개월을 주기로 교체하시길 권장합니다.

3. 부가서비스 이용은 어떻게 하나요?

온라인 주문 시 의뢰하실 샘플 type에 따른 서비스를 선택하실 수 있습

니다.

4. 결과 분석 후 남은 sample 회수 가능한가요?

네, 가능합니다.

5. 사용되는 시약 및 기기에 대해 알고 싶습니다.

아래 내용을 참고하여 주시기 바랍니다.

◎ Sequencing Process Information 

1) Material & Instruments

①  AllInOneCycler ™ 96 well PCR system  

(Block PCR 장비, Bioneer 사)

②  BigDye  Terminator V3.1 sequencing kit  

(Applied Biosystems, USA)

③ ABI3730XL (Applied Biosystems, USA)

2) Method

① Sequencing PCR Cyclic

<PCR에 사용된 template양은 아래 표를 참조하시면 됩니다.>

- DNA size/ DNA amount

Template DNA amount

PCR product

100~200 bp 5~10 ng

200~500 bp 10~20 ng

500 bp~1 kb 20~50 ng

1~2 kb 50~100 ng

≥2 kb 100~200 ng

Double strand 200~500 ng

Cosmid, BAC 300~600 ng

Genomic DNA 2~3 µg

② Purification

③ ABI3730XL Running

Sanger Sequencing Service FAQs
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개요
Sanger sequencing과 달리, NGS (Next-Generation Sequencing)은 

대량의 병렬 데이터 생산으로 유전체의 염기서열을 고속으로 분석하는 

기술로, 하나의 유전체를 수 많은 조각으로 분해하여 각 조각을 동시에 읽

은 후 전산기술을 통해 조합함으로써 방대한 유전체 정보를 빠르게 해독

하는 방법입니다. 

 상세 설명

바이오니아의 NGS Service는 연구 목적에 맞는 다양한 NGS applica-

tion을 제공합니다. 유전체(Whole Genome), 엑솜(Exome), 전사체

(Transcriptome), 후성유전체(Epigenome)에 대한 유전체 해독 및 분

석을 제공합니다. 이는 사람 뿐만 아니라 다른 어류 및 동/식물, high GC 

contents 비율의 박테리아 등 다양한 생명체에 대한 유전체 해독, 분석

을 포함하며 De novo나 reference 기반 유전체 해독 모두 가능합니다.

연계 서비스: Sanger sequencing, RNA profiling

 특장점
  ■ 다양한 NGS 응용 서비스 제공

  ■ 연구 프로젝트 맞춤 컨설팅

  ■ 신뢰도 높은 data

  ■ Basic/Customized Bioinformatics 분석

 서비스 과정

Order

주문서 접수 상담 및 견적 발행 샘플 접수 샘플 QC Library Construction Sequencing Data Analysis 최종 Data 및 Report 제공

Sample

 NGS 서비스 안내

1. Whole Genome Sequencing

Whole Genome Sequencing (WGS)은 model organism과 human의 유전체 전체를 한번에 읽어내어 유전 정보를 분석하는 방법입니다. 

WGS를 통해 얻어진 Data를 활용하여 single nucleotide polymorphisms(SNPs), insertions/deletions(InDels), copy number variants(CNVs) 

그리고 Structural Variation 분석 등 변이 분석이 가능합니다. 

생물정보학 도구를 이용해 분석된 data는 report와 함께 Variant Call Format(VCF), Annotation Result Excel Format(xls)이 제공됩니다. 

  ■ ReSequencing 

이미 알려진 reference genome을 이용해 유전적 변이를 확인하고 비교하는데 유용합니다.

<가이드라인>

Individual Genome/General Disease Population Genomics Cancer / Rare Disease

Objective
Obtaining variants of each sample 

for downstream analysis

Population and phylogenetic analysis 

disease and phenotype relationship analysis

Detecting cancer specific 

and/or rare variants

Sufficient Depth 30X 10X 100X/200X

Sample Requirements Minimum Quantity 1 µg, Minimum Concentration = 50 ng/µl, OD 260/280=1.6~2.0

Deliverables

Raw data(FASTQ), statistics of raw data, Mapping to reference genome, SNPs and InDels calling, Variant annotation, 

Functional annotations

* 샘플type, 종, data analyses에 따라 변경될 수 있습니다. 

  ■ De novo sequencing 

Reference가 없는 새롭게 발견된 생물종의 유전체 정보를 분석하는 방법으로 세밀한 변종 특성, 가변적인 genome의 비교 연구를 할 수 있습니다. 

De novo sequencing은 고난도의 기술이 요구되며 draft map/fine map 두 가지 기술이 수행됩니다. 성공적인 de novo genome을 완성하기 위해 

다양한 size의 library(200 bp, 500 bp, 2 kb, 5 kb, 10 kb, 20 kb)를 만들어 분석에 이용합니다.

<가이드라인>

General 

sequencing depth

Gene 

coverage
Genome Coverage Accuracy

Contig 

Sequence N50

Scaffold 

Sequence N50

Draft Map 60X 95% 90% (except heterochromatin region) 99.999% >50kb >20kb

Fine Map 80X 98% 95% (except heterochromatin region) 99.999% >20kb >300kb

Sample Requirements Minimum Quantity 3 µg, Minimum Concentration = 50 ng/µl, OD 260/280=1.6~2.0

Next-Generation Sequencing Service (NGS)
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Deliverables

Raw data(FASTQ), statistics of raw data, de novo assembly, taxonomy profiling, k-mer analysis, 

Gene prediction, Gene annotation

* 샘플type, 종, data analyses에 따라 변경될 수 있습니다.

2. Whole Exome/Targeted Sequencing 

Whole Exome Sequencing (WES)은 전체 유전체의 1% (30 Mb), exon이라는 유전 정보를 담고 있는 protein coding 영역만 선택적으로 분석하는 

방법입니다. 이 영역을 specific kit를 이용하여 선택적으로 capture 후 sequencing을 수행하기 때문에 sequencing depth도 증가될 수 있고, whole 

genome sequencing보다 경제적입니다. 

주로 임상연구나 진단, 예측적으로 관련된 유전자나 변형을 식별하기 위해 법의학에서도 사용됩니다.

<가이드라인>

Whole Exome Sequencing Target Region Sequencing

Objective Accurate variants detection within exon region Detecting cancer specific and/ or rare variants

Sufficient depth 

(human exome)
100X 500X

Capture region Agilent SureSelect Exome Capture Kit/ Customized capture kit

Sample 

Requirements
Minimum Quantity 1 µg, Minimum Concentration = 50 ng/µl, OD 260/280=1.6~2.0

Deliverables

Raw data(FASTQ/VCF), Summary of data production, Mapping statistics, Statistics of sequencing reads, 

SNPs and InDels calling, Variant annotation, SNVs concordance, Tumor-Normal paired analysis, Trio(Family-based) analysis

* 샘플type, 종, data analyses에 따라 변경될 수 있습니다.

3. Transcriptome Sequencing

RNA sequencing(Transcriptome)을 통해 분석된 정보는 특정 시점의 활성된 유전자 정보를 정량화 및 구조/기능적인 분석을 할 수 있습니다. 

RNA 자체 기본적인 연구는 물론, 의학연구, 약물유전학, 맞춤형의학 연구에 활용될 수 있습니다 (gene expression profiles, post-translational 

modifications, SNPs or mutations over time).

Total RNA, small RNA(miRNA, tRNA), de novo sequencing 모두 가능합니다.

<가이드라인>

Reference Based De novo

Objective
RNA expression analysis gene structure prediction

-Alternative sliced transcriptome

Novel gene detection comparative expression analysis gene 

structure prediction

Sufficient 

data quantity
Raw data 4Gb Raw data 6Gb

Sample 

Requirements
Minimum Quantity 1 µg, Minimum Concentration = 65 ng/µl, OD 260/280=1.6~2.0, RIN≥7, 28S:18S>1.0

Deliverables

Mapping statistics, SNPs and InDels calling, 

Gene expression profiles, Differentially Expressed Gene(DEGs), 

Variant annotation, Fusion gene, Identification of alternative 

spliced transcripts, Prediction of novel transcripts

de novo Assembly statistics, Gene annotations, Gene 

expression profiles, Differentially Expressed Gene(DEGs), 

Gene ontology analysis, Comparative analysis

* 샘플type, 종, data analyses에 따라 변경될 수 있습니다

4. Epigenome Sequencing

생물이 가지는 모든 후성학적인 유전자 발현 조절기전은 DNA methylation, 히스톤 변형을 통해 조절되며, 유전되기도 하고 음식, 습관, 환경에 의해 

영향을 받는다고 알려져 있습니다. 후성학적인 유전자 변형은 암을 포함하여 다양한 질병들의 발병 및 진행에 관여한다고 연구되고 있으며, 이를 

분석한 data를 이용하여 진단 및 수술, 처치에 대한 반응상태와 질병 진행을 에측하는데 유용하게 쓰일 수 있습니다.

High resolution의 장점을 가지는 ChIP-Seq, MeDIP-Seq 및 Whole genome의 전체 Bisulfite-Seq을 이용하여 분석하실 수 있습니다.

5. Metagenome Sequencing

단일 생물종을 넘어서서 특정 환경에서 수집한 샘플에 함유된 유전체를 분석함으로써 각 환경의 미생물 군집을 패턴 차이 및 상호작용에 대해 확인하는 

방법입니다. 종 식별 마커로 사용되는 16S rRNA나 18S rRNA 등을 통해 최근 주목받고 있는 장내 미생물의 분포 및 관련된 임상 연구, 생명공학 등에 

널리 사용될 수 있습니다.

Next-Generation Sequencing Service (NGS)
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 주문 정보
카탈로그 번호 서비스명

S-3100 Whole Genome Sequencing

S-3110 Whole Exome Sequencing

S-3120 Transcriptome Sequencing

S-3140 Targeted Sequencing

S-3150 Metagenome Sequencing

S-3160 Epigenome Sequencing

S-3170 Bioinformatics Service

S-3180 Prep Service (for NGS)

1. 샘플 준비 조건

DNA RNA FFPE

Quantity ≥ 1 µg ≥ 1 µg Surface area ≥ 25 mm2

Sample depth ≥ 40 microns

Sample volume ≥ 1 mm3

Nucleated cellularity ≥ 80%

Tumor content ≥ 20%

Concentration 50 ng/µl 65 ng/µl

Purity OD 260/280 = 1.5~2.2 RIN ≥ 7.0

Condition
Without degradation / RNA 

contamination

Without degradation / DNA 

contamination

2. 샘플 배송

-샘플은 1.5 ml microcentrifuge tube에 담아 sealing 후, 샘플팩에 담아 동봉합니다.

- 배송 중 degradation이 되지 않도록 충분한 드라이아이스를 동봉하며, 파손에 유의하여 완충재를 넣어 배송합니다. 

(배송지연에 의한 샘플 변성 방지를 위해 금요일 또는 공휴일 전날 배송은 삼가주시기 바랍니다.)

-보내는 주소: 대전광역시 대덕구 문평서로 8-11 ㈜바이오니아 Sequencing팀

 상담 안내 
  ■  대표전화: 1588-9788 (고객지원팀) 

접수 및 학술문의: 042-930-8575 (Sequencing팀)

  ■ 상담 시간: 평일 오전 9:00 ~ 오후 6:00 (주말, 휴일 휴무)

  ■ E-mail: NGS_support@bioneer.co.kr

Next-Generation Sequencing Service (NGS)


