
Technology Overview

유전자의 복제수 변이(CNV)를 분석하는 방법 및 장치

Application ➢ 유전체 분석

➢ NGS

Key Features ➢ 유전자의 복제수 변이를 분석하는 방법

① 정상인의 유전자에서 타겟 유전자에 대한 CCR 도출

② 환자의 타겟 유전자의 read depth와 비교

③ 복제수 변이 여부를 확인

➢ 복제 수 변이에 대한 정확한 검출이 용이하여 진단율 제고

➢ 범용 알고리즘으로 암유전체에서 CNV 진단 및 Microarray 대체 알고

리즘으로 적용 가능성 높음

Development 

Stage

➢ 전임상 단계

IP Status ➢ KR 10-2385528(등록)

HIGHLIGHT

➢ 서열분석기기에서 생성된 read를 이용하여 검출된 높은 해상도의 CNV를 정확하게 분석

➢ 1,000여 개의 MLPA 컨펌된 검체로 밸리데이션된 임상에서 진단을 위해 사용가능



Experimental Data
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➢ CCR 도출 개략도

➢ MLPA-Data 검증

• MLPA Data로 검증됨을 확인함.
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