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受託解析の全工程をアメリカ本社で実施していますが、納期は日本からのサンプル輸送期間を含め、�~� 週間程度です。

Single-Cell Multiome
Multiplexed single-cell RNA and ATAC analysis for cost-efficient sample processing

コストパフォーマンスに優れるマルチプレックスを採用した
シングルセルマルチオーム解析 （scRNA-Seq + scATAC-Seq）

Rhapsody の低コストにマルチプレックスを掛け合わせることで、
シングルセル解析最大の敵であるバッチエフェクトを完全に無効化した最高精度の比較解析。

RhapsodyRhapsody
Service

マルチプレックス解析 （� サンプル）

サンプル
あたり ¥���,���（税抜）

Single-Cell Multiome Rhapsody serviceでは最小サンプル数が設定されており、� サンプルからの受け入れとなります。

★ scMultiome-Rhapsody 受託解析サービス ★

アカデミアは、さらにお値引きあり‼
アカデミアは、さらにお値引きあり‼
アカデミアは、さらにお値引きあり‼

シングルセルRNA-Seq 　 シングルセルATAC-Seq の組み合わせで
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ご相談は随時承っております。テクニカルサポート (japantech@activemotif.com) までご連絡ください。

取扱店

Single-Cell Multiome-Rhapsody 受託解析サービスは、同一単一細胞から遺伝子発現 (RNA)とクロマチンアクセシビリティ(ATAC) を
同時解析することで、細胞内の様々な調節機構を詳細に評価できます。BD Rhapsody™の重力を利用した穏やかな細胞捕捉技術と
正確なバーコーディングにより、サンプルの完全性を保持した高品質なデータが得られます。さらに抗体タグによるマルチプレックス
解析にも対応。最大 �サンプルを同一反応で処理することができ、実験間のばらつき抑制とコスト削減を両立します。

Rhapsody の特長

マウス脳由来核サンプル(N=�) に対して、遺伝子発現とクロマチンアクセシビリティを統合したマルチオーム解析を行い、
WNN ベースのUMAP 上に可視化した。上段には RNA QC、下段には ATAC QC 指標を示す。RNA QCでは、細胞あたりの
RNAカウント、検出遺伝子数、ミトコンドリア転写産物割合を評価し、シーケンシング深度、トランスクリプトームの複雑
性、細胞状態を確認した。ATAC QCでは、ATACフラグメント数、検出ピーク数、ヌクレオソームシグナル、TSSエンリッチメ
ントを評価し、クロマチン構造およびデータ品質を確認した。各サンプル間でRNA・ATACデータともに高品質かつ一貫
した取得が確認された。

・同一セルからのRNA-SeqとATAC-Seq の同時解析
・マルチプレックス解析による高いコスト効率
・マルチプレックスによるバッチエフェクトの低減
・マイクロウェルベースの補足技術による高い再現性

＜サービス内容＞
製品名 サンプル数    参考価格(税抜)

scMultiome-Rhapsody � sample ￥�,���,���
サンプル推奨量 ： 細胞 ���,��� ~ �,���,���個, 組織 �� ~ �� mg
測定機器 ： Illuminaプラットフォーム
リード ： 各��,���リード (RNA-Seq PE��, ATAC-Seq PE��)
ターゲット細胞数 ： 約����細胞
納期 ： 米国ラボにサンプル到着後�~�週間

S1pr1の遺伝子座において、細胞クラスタ（�‒��）ごとのATAC-seq シグナルトラックを示す。右側のバイオリンプロットは
各クラスタにおける遺伝子発現量の分布を表し、下段には遺伝子アノテーションとピーク領域（灰色バー）を示す。可視
化の結果、クラスタ間でアクセシビリティパターンの違いが確認され、細胞種特異的な制御活性が示唆された。特に
S1pr1 遺伝子座では特定クラスタでアクセシビリティ上昇が認められ、クロマチンアクセシビリティおよび遺伝子発現の
差異は脳内細胞集団間での調節状態の違いと一致する。

Rhapsody workflow

データ

※�サンプルより解析受け入れとなります。


