
Fold change와유전자발현값을표현한MA plot
Heatmap & line Plot

▶ DEG (Differentially Expressed Genes) 선발

샘플별유전자발현값을통계적으로처리하여

대조군과비교군샘플간바교하여통계적으로

유의하게발현하는유전자군(DEGs)을선발합니다.

▶ Clustering 분석

탐색한 DEGs의발현패턴에따라

군집화(Clustering) 하여그래프로나타냅니다.

GO분석상세결과제공

KEGG pathway visualization

▶대사경로분석

KEGG mapper, Mapman 등의 visualization tool을이용해목표

Pathway에관여하는유전자발현의변화를한눈에확인할수있습니다.

▶ GO (Gene Ontology) 분석

선발된 DEGs는해석을위해 Gene Ontology DB를이용하여

Gene의 functional annotation을수행합니다.

RNA-seq 기반
유전자발현프로파일링
RNAseq 데이터기반목표유전자및대사경로의유전자발현값(패턴) 분석

RNAseq 분석을통해표준유전체가완성된생물뿐아니라진행중인생물체를대상으로관심있는현상에관여하는유전자가무엇인지,유전자발현

변화와패턴을분석합니다. 시료준비과정이나시퀀싱과정중에발생되는오차를최대한보정하고, 염기서열의특징에의해발생되는오류가능성을

최소화하기 위한 다양한 통계 기법을 적용하여 정확도를 높이기 위한 노력을 기울이고 있습니다. 단순 유전자 발현값 측정에 머무르지 않고 목표

형질이나현상에관련된유전자를선발하기위해hierarchical clustering기법, GO, KEGG,targetgene분석등다양한기법과문헌자료를통해구축한

씨더스고유DB를활용하여보다정제된데이터를드리고자노력하고있습니다.

디지털육종선두기업 SEEDERS & XENOTYPE

Gene expression profiling

GO & 대사경로분석

유전자발현데이터를이용하여유전자간의상호작용과기능적관련성을파악할수있습니다.

Gene dendrogram & heatmap

Network connection 

*출처 : Langfelder P, Horvath S. WGCNA: an R package for weighted correlation network analysis. BMC 
Bioinformatics. 2008;9:559. Published 2008 Dec 29. doi:10.1186/1471-2105-9-559

목표유전자네트워크분석



씨더스고유의기능별유전자 DB를활용한 Target Gene 분석

병저항성관련,스트레스관련,TF관련,식물호르몬관련,지방산생합성관련,개화관련,Terpenoid생합성관련,과실색생합성관련,광합성

관련유전자군등다양한기능별유전자군을문헌자료통해정리후씨더스고유DB로구축하여RNAseq분석에활용합니다.
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광합성
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문의사항은위연락처로 연락주시기바랍니다. For further details of our technology, please contact SEEDERS.
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