
サンプル解析 9,000円

バイオインフォマティクス解析 2,000円

サンプル解析 19,500円

バイオインフォマティクス解析 9,000円

◼ シークエンス条件：illumina 6000, PE250bp

◼ 作業内容：
QCチェック、ターゲット領域増幅、ライブラリー調製、
シークエンス作業

◼ FASTQ納品

※ 6Gb/サンプルを、6サンプル以上でご依頼の場合の価格例です。
※ サンプル輸送費および記録メディア (HDD/USB) 費が別途必要です。

※ 50K tags/領域/サンプルを6サンプル以上でご依頼の場合の価格例です。
※ サンプル輸送費および記録メディア (HDD/USB) 費が別途必要です。

NGSオータムキャンペーン
キャンペーン期間：2026年9月1日～11月27日受注分

NGSオータムキャンペーン
キャンペーン期間：2026年9月1日～11月27日受注分

選べるキャンペーン特典

10サンプルご依頼ごとに、

追加で1サンプルを無償で解析！

バイオインフォマティクス解析パッケージを

無償提供！

対象サービス

真核生物用mRNA-seq 
受託解析サービス

◼ シークエンス条件：illumina Novaseq X / X 

Plus, PE150bp

◼ 作業内容：
QCチェック、mRNA濃縮、ライブラリー調製、シー
クエンス作業
※ライブラリー種類をご選択ください：
ストランド特異性ライブラリー / ストランド非特異性ライブラリー

◼ FASTQ納品

10サンプルご依頼ごとに、

1サンプル分無料！

無料！

10サンプルご依頼ごとに、

1サンプル分無料！

無料！

どちらか

1つ
お選びください

16S/18S/ITSアンプリコンシークエンス
受託解析サービス(ショートリード)

サービス仕様

サービス仕様

1サンプルあたりの価格（税別）

1サンプルあたりの価格（税別）

https://filgen.jp/ 052-624-4388 フィルジェン株式会社052-624-4389

or

or



参照ゲノム有りの場合

エンリッチメント解析
タンパク質間
相互作用

機能アノテーション

相関関係の評価

ライブラリーQC

Unigeneアノテーション

変動遺伝子スクリーニング

変動遺伝子クラスター

(Sep.,2026)

【お問い合わせ】 受託解析部

TEL：052-624-4388

URL：https://filgen.jp/

代理店フィルジェン株式会社

※ 本サービスは、弊社提携先であるBiomarker Technologies社（BMKgene）にて解析を実施いたします。
※ 弊社が提供するサービスは研究用途に限ります。医療・診断目的にはご使用いただけません。

※下記の一連の解析が含まれます

構造最適化

Raw data

遺伝子発現解析

データQC

アセンブリ

発現変動解析
CDS予測

SSR解析
変動遺伝子の
アノテーション

機能アノテーション

変動エクソン使用量(DEU)DEG

ライブラリーQC

ランダム性

配列構造

Raw data

発現定量

データQC

ゲノムアラインメント

オルタナティブスプライシング

遺伝子構造の最適化

発現変動解析
(DEG screening)

新規遺伝子予測

インサート長

データ飽和

GO/KEGG

エンリッチメント
タンパク質間
相互作用

参照ゲノム無しの場合

バイオインフォマティクス解析内容

真核生物用mRNA-seq 解析パッケージ

16S/18S/ITSアンプリコンシークエンス解析パッケージ※

Raw data

データQC

OTU/ASV解析

分類アノテーション

• OTUクラスタリング
• 分類組成のヒストグラ

ム・円グラフ
• 分類存在度のクラス

タリング
• 系統樹によるサンプル

群集分布図
• KRONA分類アノテー

ション

α多様性解析

• α多様性指数
• α多様性の群間比較

解析
• 希薄化曲線
• シャノン指数曲線
• ランク-アバンダンス曲

線
• 種累積曲線

β多様性解析

• PCA、PCoA、
NMDS

• UPGMA解析
• 分類組成を付加した

UPGMAクラスタリング
樹形図

• サンプルクラスタリング
ヒートマップ

• PERMANOVA / 

Anosim解析

群間比較解析

• ANOVA

• 順位和検定 

• 3元系状態図
• LEfSe解析
• Metastats解析
• STAMP解析

相関解析

• VIF解析、VPA

• RDA / CCA解析
• 相関ネットワーク解析
• 環境要因のランキング

回帰分析
• 分類群、環境要因、

およびアルファ指数の
相関分析

16S機能遺伝子予測

• PICRUSt2機能予測
• BugBase表現型予

測
• FAPROTAX生態学

的機能予測

※16S解析（ショートリード）例

●真核生物用mRNA-seq 受託解析サービス
サンプルタイプ：トータルRNA（RNA抽出オプションもご利用いただけます。サンプルタイプをお知らせください）
サンプル数、生物種、バイオインフォマティクス解析の有無、参照ゲノムの有無をお知らせください。

●16S/18S/ITSアンプリコン シークエンス 受託解析サービス(ショートリード)
サンプルタイプ：ゲノムDNA（DNA抽出オプションもご利用いただけます。サンプルタイプをお知らせください）
サンプル数、生物種、バイオインフォマティクス解析の有無をお知らせください。

受託解析部まで
お問合せください。

 お問合せ
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