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공중 보건 감시 및 
미생물학 연구를 위한 
다목적 라이브러리 준비 솔루션

DATA SHEET

• 공중 보건상 우려가 있는 병원체의 시퀀싱에 연구자가 설계한 
프라이머 사용 가능

• 여러 미생물 종에 걸쳐 고품질의 전장 유전체 커버리지 지원

• 소스와 종류가 다양한 샘플에서 얻은 DNA 및 RNA 사용 가능
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ILLUMINA	MICROBIAL	AMPLICON	PREP

소개
COVID-19	팬데믹으로 인해 질병의 발발을 식별, 모니터링 및 
관리할 수 있는 효과적인 바이러스 감시 시스템(viral	surveillance	
system)	구축의 중요성이 대두되었습니다.	이제 차세대 
시퀀싱(next-generation	sequencing,	NGS)	기술을 활용해 
SARS-CoV-2,1-3 지카(Zika),4,5 에볼라(Ebola),6 엠폭스(Mpox;	
옛 명칭 원숭이두창(Monkeypox))7 등의 바이러스로 인한 풍토성 
감염병(endemic	infectious	disease)과 신종 감염병(emerging	
infectious	disease)에 대한 인구집단 규모의 유전체 감시가 
가능합니다.

Illumina Microbial Amplicon Prep 키트는 요구되는 
처리량(throughput)이 적거나 중간 수준인 미생물학 및 
감염병 연구의 발견 역량을 높여 줄 수 있는 시퀀싱 기반의 
assay입니다.	연구자는 입증된	Illumina	COVIDSeqTM	Assay	
워크플로우를 활용하는 이 키트를 선택함으로써 바이러스의 표적 
시퀀싱(targeted	sequencing)에 랩에서 설계한 프라이머나 
상용 프라이머를 사용할 수 있고, 세균이나 기생충과 같은 크기가 
큰 다양한 미생물 종(species)의 특정 영역을 선택해 연구할 수 
있습니다.	이 다목적 라이브러리 준비 솔루션은 시간의 흐름과 
지리에 따른 병원체의 추적, 변이의 검출, 병원체 균주(strain)의 
분류, 미생물 저항성 표지자(microbial	resistance	marker)의 식별 
등 광범위한 공중 보건 연구를 지원합니다.

다양한 미생물 종에서 확인된 우수한 성능
Illumina Microbial Amplicon Prep은 잘 설계된 프라이머와 함께 
사용할 경우 RNA 및 DNA 바이러스를 모두 포함하는 바이러스의 
유전체 전체에 대한 시퀀싱 커버리지(coverage)를 제공할 수 
있습니다(그림 1).	이 키트를 활용하면 애플리케이션에 따라 
바이러스의 전장 유전체(whole	genome)	또는 선택 영역에 대한 
표적 시퀀싱을 수행할 수 있습니다.	크기가 더 큰 유전체를 가진 
미생물 종의 경우에는 선택된 영역에 대해 프라이머를 사용해 볼 수 
있습니다.

또한 Illumina Microbial Amplicon Prep은 미생물 
배양체(microbial	culture),	비인두 도말(nasopharyngeal	
swab),	피부 도말(skin	swab),	비강 도말(nasal	swab),	폐수 샘플 
등의 다양한 소스에서 추출한 RNA 또는 DNA와 함께 사용할 수 
있습니다.	성공적인 라이브러리 준비를 위해서는 고품질의 DNA 
또는 RNA를 사용하고 추출 후 추가적인 클린업(cleanup)	및 
정제(purification)	단계를 거치는 것이 권장됩니다.

간소화된 워크플로우
Illumina Microbial Amplicon Prep은 미생물 표적과 함께 
사용하도록 설계된 고도로 다중화(highly	multiplexed)된	PCR	
기반의 라이브러리 준비 솔루션입니다.	이 키트는 미생물 종의 검출 
및 특성 확인에 필요한 유전 물질(genetic	material)의 분리부터 
시퀀싱과 데이터 분석까지 모든 단계를 아우르는 강력한 Illumina 
COVIDSeq	Assay	워크플로우를 기반으로 합니다(그림 2).

샘플명:	JK89-DEN1-800cp-10uM-8pt5ngUHR-Rep1-DS-0-5M
등록	ID:	KM204119.1

샘플명:	PP04-Zika-5000cps-Rep-G05-DS0-5M
등록	ID:	ATCC_VR-1843

샘플명:	M005859-AEGIS-7110408-1M
등록	ID:	MT903345.1
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그림	1:	RNA 및 DNA 바이러스의 전장 유전체 커버리지 — 
Illumina Microbial Amplicon Prep은	(A)	뎅기 및	(B)	지카 RNA 
바이러스의 경우	800개의 바이러스 카피(viral	copy)	사용 시	95%가 넘는 
유전체 커버리지를 제공함.	(C)	엠폭스 바이러스의 커버리지 플롯은 DNA 
바이러스와의 호환성을 보여줌.
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라이브러리 준비

Illumina Microbial Amplicon Prep 키트에는 cDNA 
변환(conversion),	증폭(amplification)	그리고 라이브러리 
준비에 필요한 시약이 포함되어 있습니다.	이 키트는 랩에서 설계한 
프라이머 또는 별도로 구매해야 하는 상용 프라이머 세트와 호환이 
가능합니다.	앰플리콘(Amplicon)	길이는	400	bp가 권장되지만, 
일부 표적에는 더 긴 앰플리콘이 필요할 수도 있습니다.

시퀀싱

이렇게 준비한 라이브러리는 모든 Illumina 시퀀싱 시스템에서 
시퀀싱할 수 있지만, Illumina Microbial Amplicon Prep은 
적은 처리량에 알맞게 설계되었으므로	iSeqTM	100,	MiniSeqTM, 
MiSeqTM,	NextSeqTM	500,	NextSeq	550,	NextSeq	1000	및 
NextSeq	2000	시스템과 같은 벤치탑 플랫폼에서 시퀀싱하는 
것이 적합합니다.	리드 길이(Read	length)는	2	×	101	bp	그리고 
2	× 151 bp를 권장합니다.

데이터 분석

Illumina	DRAGEN
TM

	Targeted	Microbial	App은	BaseSpaceTM 
Sequence	Hub에서 무료로 이용할 수 있습니다.	이 사용이 
용이한 앱은 참조 유전체(reference	genome)에 리드를 
정렬(alignment)하고, 변이를 검출하며 샘플 내 핵산 종의 모집단을 
나타내는 공통 유전체 시퀀스(consensus	genome	sequence)를 
생성합니다(그림 3).	가능한 경우, 추가적인 계통(lineage)	분석을 
위해 큐레이션(curation)을 거친 외부 데이터베이스에 접속합니다.

샘플�준비 라이브러리 준비

DRAGEN Targeted 
Microbial App

시퀀싱 데이터 분석

Illumina 벤치탑 
시퀀싱 시스템

Illumina Microbial 
Amplicon Prep 
(48 samples)*

상용 DNA/RNA 
추출�키트

그림	2:	Illumina Microbial Amplicon Prep 워크플로우 — 간소화된 워크플로우를 통해 Illumina Microbial Amplicon Prep 키트로 준비한 미생물 
라이브러리를 Illumina 벤치탑 시퀀싱 시스템에서 시퀀싱한 후 바이러스 검출, 변이 검출 및 균주 형별 분류(strain	typing)를 위해	DRAGEN	Targeted	Microbial	
App으로 시퀀싱 데이터를 분석함.	*키트에는 라이브러리 준비에 필요한 인덱스(index)가 포함되어 있으며, 프라이머 올리고(primer	oligo)는 별도로 구매해야 함.
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그림	3:	Illumina	DRAGEN	Targeted	Microbial	App으로 만든 
뎅기 바이러스 유전체의 커버리지 플롯 —	DRAGEN	Targeted	
Microbial App이 생성한 커버리지 플롯은 상호 작용이 가능하여 
연구자가 로그 스케일(log-scale)	간에 토글을 하고, 커버리지 선 중앙값 
및/또는 치환(substitution)/결실(deletion)	정보를 제외하거나 포함할 
수 있는 기능을 제공함.	각각의 동그라미는 참조 유전체와 다른 단일 염기 
다형성(single	nucleotide	polymorphism,	SNP)을 나타내며, 치환(염기 
A,	G,	T	또는	C)은 네 가지 색상으로 구분되고, 삽입/결실(insertion/
deletion,	Indel)은 삼각형으로 표시됨.	커버리지 플롯은 레퍼런스 
데이터베이스(NC_001477.1)에서 최대 히트(best	hit)에 매핑된 단일 유전체 
공통 시퀀스를 보여줌.	상기 예시와 같이 상호 작용 플롯은	PNG	파일로 
다운로드 가능함.	
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요약
Illumina Microbial Amplicon Prep 키트는 공중 보건 연구자들이 
지역 주민의 건강을 지킬 수 있도록 통합적인 미생물 라이브러리 
준비 솔루션을 제공합니다.	이 유연한	assay는 연구자가 설계한 
프라이머와 호환이 가능하며, 다양한 소스의 샘플에서 추출한 RNA 
또는 DNA의 사용을 지원합니다.	혁신적인	NGS	플랫폼과 통합 시 
효과적인 공중 보건 감시에 요구되는 우수한 데이터 품질, 유연성 및 
확장성을 제공할 수 있을 것입니다.

상세 정보
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미생물 유전체 연구
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