
Quality control
샘플의 품질 관리를 수행하기 위해, FastQC와 Trimmomatic을 사용
하여 Reads를 필터링하고 low quality bases를 제거할 수 있습니다. 

De novo assembly
Reference genome없이 de novo 전사체를 생성하기 위해 Trinity 
프로그램을 이용하여 짧은 reads을 조립할 수 있습니다.

Spreadsheet alike
차등 표현 결과를 정렬 및 필터링하고 통계 기준을 조정하여 유의 유
전자를 검토하고 기능 정보와 결합하여 생물학적 통찰력을 얻을 수 
있습니다.

Statistics
다양한 통계 차트는 결과의 품질 평가뿐만 아니라 assembly 및 정량
화 프로세스에 대한 추가 정보를 제공합니다.

RNA-Seq alignment
초고속 유니버설 RNA-seq aligner인 STAR를 사용하여 RNA-seq 데
이터를 reference genome에 alignment 할 수 있습니다.

Enrichment analysis
차등 발현 결과를 functional annotation과 결합함으로써, 농축 분
석은 과잉 및 과소 표현된 생물학적 기능을 식별할 수 있도록 해줍
니다. 

Differential expression analysis
NOISeq, edgeR 또는 maSigPro와 같이 잘 알려진 다양한 통계 패
키지를 사용하여 실험 조건 간 또는 시간이 지남에 따라 차등적으로 
발현된 유전자를 검출할 수 있습니다. 또한, 풍부한 시각화는 결과를 
해석하는 데 많은 도움이 됩니다.

Rich visualizations
상호작용적 Heat Map은 다른 유전자와 표본의 표현 값 사이의 차이
와 유사성을 직관적으로 확인하는 데 도움이 됩니다.
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OmicsBox with Transcriptome
Raw reads를 이용하여 RNA-seq 데이터를 유연하고 직관적인 방식으로 기능 분석 및 처리 

TRANSCRIPTOMICS
•	 Quality control
•	 Assembly
•	 Quantification
•	 Differential expression
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OmicsBox with Transcriptome
Raw reads를 이용하여 RNA-seq 데이터를 유연하고 직관적인 방식으로 기능 분석 및 처리

Single cell analysis
Single-cell RNA 시퀀싱(scRNA-seq)은 많은 세포 집단의 발현을 함
께 분석하는 일반적인 대량 RNA 시퀀싱과 달리 개별 세포의 발현 프
로파일을 연구하는 것을 목표로 하는 기술입니다. scRNA-seq를 사
용하면 같은 샘플 내에서 서로 다른 세포 유형을 식별할 수 있으므로 
조직을 더욱 자세하게 연구할 수 있습니다.

Quantify expression
HTSeq 또는 RSEM을 사용하여 reference genome의 유무와 관계
없이 유전자 또는 전사체 수준에서의 발현을 정량화할 수 있습니다.

De novo transcriptome analysis
RNA-seq reads를 조립하여 자신만의 reference transcriptome을 
생성할 수 있으며, 각 transcript sequence의 발현 값을 추정하고 차
등 발현 분석을 수행할 수 있습니다.

Gene-level analysis
Reference를 사용할 수 있는 경우 reference genome에 대해 RNA-
Seq reads를 정렬하여 유전자 수준 분석을 수행합니다. 그런 다음 각 
유전자의 발현 값을 추정하고 차등 발현 분석을 수행합니다.

Transcript-level analysis
Transcriptome (예:de novo assembled transcriptome)에 read
를 대치하여 transcripts 수준에서 발현을 추정하고 차등 발현 분석
을 수행하여 중요한 transcripts를 식별합니다.


