
미생물동정 서비스 의뢰 시 보내드리는 데이터 예시파일

1. 데이터 종류 : 예로 16s 양방향 의뢰 시 아래와 같이 파일을 보내드립니다. 

PCR증폭 했던 primer로 seq

ITS1, ITS4 primer로 분석했던 결과를 연결
Align한 결과로 NCBI Blast 진행

1) 
2)

3)
4)

1) Chromas program으로 염기서열 Peak을 분석

2) 염기서열을 문자로 나열되며 메모장으로 확인. 3) 양방향 분석한 것을 연결. 메모장으로 확인 4) HTML파일로써 NCBI 데이터베이스
에서 Blast진행한 결과(뒷장)
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2. Informatics - NCBI Blast search 결과 ( HTML 파일 참조)

Informatics analysis 파일 중 assembly(=align), Blast search까지 결과 보내드립니다. 
phylogenetic tree는 변수에 따라 너무 많이 달리 그려지고 분석되어서 제공되지 않습니다. 



: Sequencing을 통해 얻은 염기서열을 NCBI (미국국립생물정보센터)의 Database내의 염기서열과

비교하여 유사성이 높은 종에 대한 결과 확인.

: 직접 Align 후 NCBI 홈페이지를 통해 Blast search를 수행할 수 있습니다.

:  주소 : http://www.ncbi.nlm.gov/

Blast search

의뢰한 샘플과 database내 데이터를 비교 시
가장 유사한 종이지만 NGS처럼 분석 결과가 길지
않기 때문에 비슷한 것들이 많이 나열되어 있습니다.
아래에 있는 종일 수도 있습니다. 

Score 값은 높을 수록 유사도가 높음
E-value (Expect-value) : 0에 가까울 수록 유사도가 높음

Blast Search  결과 확인

미생물동정 서비스 의뢰 시 보내드리는 데이터 예시파일

2. Informatics – 용어 설명


