
体細胞変異検出データ解析サービス

国立がん研究センターのバイオインフォマティクス部門長 加藤 護 先生により開発された、がん変異抽出アルゴリズムcisCall

(Clinical Sequence Call) system を用いて、正常組織および腫瘍組織から取得したシーケンスデータを比較し体細胞特異的な変異

を検出します。cisCallでは、SNV/InDel 検出、融合遺伝子検出、コピー数変化の解析が可能です。検出された変異情報に対して、

さらに有用なデータベースからアノテーション情報を付加し、お客様に解析結果をお返しいたします。

• Agilent technologies 社のSureSelect NCC oncopanel に最適化されたアルゴリズム。

• 新鮮凍結組織だけでなく、ホルマリン固定パラフィン包埋（FFPE）組織でも高い精度で変異を検出可能。

腫瘍組織、正常組織から推奨シーケンス条件下で取得された

データセット（FASTQ 形式もしくは BAM 形式ファイル）

価格：お問い合わせください

納期：データ受領から最短3営業日

■ご提供いただくデータについて

国立がん研究センター開発のがん変異抽出プログラムcisCallを用いた

■特徴

推奨シーケンス条件

シーケンサー Illumina社製（Hiseq、Miseq）

組織サンプル 新鮮凍結組織およびFFPE組織

ターゲットエンリッチメント Agilent SureSselect NCC oncopanel

平均読取り深度 500～1500x

■価格･納期

データ解析にお困りではありませんか？
SureSelect NCC oncopanelをご利用の皆様に、
データ解析サービスをお手頃な価格でご提供します。

2種類の解析結果報告書を納品いたします。

①SNV/InDel 解析結果（エクセル形式）

• サンプル名、コントロール名、ゲノムのポジション情報、Ref 塩基とAlt 塩基

• コドンの変化、フレームシフトやアミノ酸置換などの影響

• 検出されたアレル頻度や変異のコール率

• 変異コールのスコアや変異の機能、変異がアミノ酸に与える効果

• DBsnp、COSMIC、1000genome、HGVD 等の公共DB 情報

• Depth、Mapping 情報

変位情報一覧

マッピング率

読み取り深度

■納品物



バイオサイエンス部 バイオサイエンス室
〒105-6215 東京都港区愛宕2-5-1 愛宕グリーンヒルズMORIタワー

TEL： 03－6376－1291 FAX： 03－3435－0522

E-Mail： ciscall-dg@mki.co.jp

②融合遺伝子/コピー数変化解析結果（エクセル形式,PDF）

• 融合遺伝子ペア、融合遺伝子の検出リード数

• 融合遺伝子におけるBreak Point 

• 各遺伝子のGC 含有量補正後のCopy Number Ratio

ホームページ: http://www.mki.co.jp/

【お問い合わせ・お申込み先】

融合遺伝子検出

コピー数変化

コピー数検出 可視化

• 本サービスの仕様、価格は予告なく変更される場合があります。

• 本サービスは研究用途のみを想定しております。

• お預かりするデータセットのクオリティなどの問題で、結果がお客様の期待される結果と異なる場合がございます。

• 個人情報を含まない匿名化されたデータセットのみ対応いたします。

• 解析にはコントロールとなる正常組織のシーケンスが必要です。

【販売店】

■留意事項

解析依頼

■サービスの流れ

データ送付

データ解析

納品

お問い合わせ･お申し込みは三井情報㈱までご連絡ください。

契約は提携の販売店と締結してください。

解析に必要なデータを弊社指定のオンラインストレージ上にアップロードしてください。

※異なるデータ送付方法をご希望の場合は、事前にご相談ください。

三井情報にて解析作業を実施します。

解析結果ファイルはオンラインストレージよりダウンロードしてください。

お支払い 契約を交わした販売店へお支払いください。

※cisCallは国立がん研究センターが権利を有する著作物です。当社はライセンス許
諾を受け使用しています。
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