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超微量RNAシーケンス技術の高度化 

[技術の概要] 
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[技術の利用例] 

超微量RNAからのcDNA作製技術 1細胞RNA-seqへの応用 
1細胞相当の 

あらゆるRNA分子を取り漏らさない 
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高感度シーケンスライブラリ作製技術 

cDNA合成量を劇的に改善 
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高度化技術 

非常に高い再現性 
Poly-Aがついていない 

RNAも検出可能 
全長捉えることが出来る 
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