
NGS用バイオインフォマティクス無料
または

10サンプルのご注文で1サンプル無償解析

真核生物用mRNA-seq
受託解析サービス

解析パッケージ詳細は裏面をご覧ください！

対象サービス

ヒト全エクソームシークエンス

受託解析サービス

サービス仕様
 シークエンス条件︓illumina Novaseq X, 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

サービスの仕様
 エクソームキャプチャー︓SureSelect Human All Exon v6 (Agilent)

 シークエンス条件︓illumina Novaseq X, PE150bp, 100x

 作業内容︓QCチェック、エクソームキャプチャ、ライブラリー調製、シークエンス作業
 FASTQ納品

19,500円(税別) / サンプル

キャンペーン期間中に対象サービスをご利用いただくと、下記いずれかをプレゼント

・オプションのバイオインフォマティクス解析パッケージを無償提供！

・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！

この機会に是非ご利用ください。

※ 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。

29,000円(税別) / サンプル
※ 4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。

夏の選べるプレゼント

キャンペーン



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

(Jul.,2025)

【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

※ 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。

真核生物用mRNA-seq解析パッケージ

バイオインフォマティクス解析内容

下記の一連の解析が含まれます

ヒト全エクソームシークエンス解析パッケージ

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

インサート⻑

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

疾患原因遺伝子の
スクリーニング

InDel 検出と
アノテーション

SNV検出と
アノテーション

エクソンキャプチャー
統計

ゲノムアラインメント
統計

Raw data

データQC

バリアント
フィルタリング

新規突然変異の
スクリーニング

孤発性サンプルの共有
遺伝子スクリーニング

SNP / InDel / LOH
アノテーション

Raw data

データQC

SNP検出と
フィルタリング

⽣殖細胞系列の
アノテーション

低品質リードの除去

Nリッチリードの除去

アダプター除去

ゲノムアラインメント
低品質リードの除去

エクソンキャプチャー統計

深度分布

マッピング率

バリアント検出 ⽣殖細胞系列の検出融合遺伝子解析

CNV検出

純度解析

サブクローナル解析

突然変異スペクトルドライバー遺伝子

CNVの再現性

有害な⽣殖細胞系列
のスクリーニング

有害なSNP / InDel
/ LOHスクリーニング

参照ゲノム無しの場合

疾患サンプル用 腫瘍サンプル用


