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Single cell RNA Sequencing 분석 기술 

< Single Cell RNA-Seq vs Bulk-Seq > 

Bulk RNA-Seq 분석 방법과는 달리 single cell RNA-Seq 분석법은 생명체의 모든 정보를 한 번에 읽어 들이고 통

합적으로 분석할 수 있다는 장점 때문에 조직의 발생 및 줄기세포의 분화와 종양의 이질성(heterogeneity)등을 

분석하기 위한 목적으로 최근 많이 사용되고 있다. Single cell RNA-Seq 방식이 도입된 이후 시간이 지남에 따라 

한 번에 sequencing 할 수 있는 세포의 개수가 비약적으로 증가했다[1]. 

현재 발표된 Single cell RNA-Seq Sequencing 기술의 종류는 수십 가지에 이르지만, 그 근본 원리는 기존의 

RNA-Seq 기술과 크게 다르지 않다. 가장 활발하게 사용되는 droplet based sequencing 방식은 세포와 oligo-dT 

primer로 코팅된 bead가 각각 한 개씩 들어간 GEM를 만들어 그 안에서 poly(A) tail이 달린 mRNA를 붙잡는 방

법이다[2,3]. Single Cell RNA-Seq 분석의 기본 단위는 하나의 세포이지만, 여러 개의 세포에서 얻어진 정보들을 잘 

분류해서 유사한 세포끼리 모아 준 뒤, 비슷한 세포들의 군집을 하나의 단위로 묶어서 분석하는 것이 일반적이다.  

하지만 중요한 차이점은 아래와 같이 bulk RNA-Seq은 시료 내의 모든 세포의 평균값을 분석하는 것이라면, 

single cell RNA-Seq은 시료 내의 세포 각각을 개략적으로 들여다보고 몇 종류의 다른 세포 타입이 존재하는지 파

악한 뒤 각각의 세포 타입에 대한 평균값을 따로 만들어 분석한다는 점이다[4].  
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 Single cell RNA-Seq Bulk RNA-Seq 

Goal • Measure the gene expression of individual cells 

in a sample  

• To identify differences between cell types/states 

• Measure the average gene expression across the 

population of cells in a sample  

• To identify differences between sample 

conditions 

Feature Separate Populations 

• Define heterogeneity 

• Identify rare cell populations 

• Cell population dynamics 

Average expression level 

• Comparative transcriptomics 

• Disease biomarker 

• Homogenous systems 

Chaudhry et al. scRNA-seq of the Cardiovascular System (2019) 

 

< LUTHOR 3’mRNA-Seq Service > 

 Single cell RNA-Seq 실험에서 가장 중요한 것은 viability 높은 single cell로 분리해 내는 준비 단계로, 이 과정에

서 세포가 많이 죽거나 일부 세포만 선별적으로 분리되거나 세포 자체의 성질이 변하는 문제가 생길 수 있다. 만

약 위와 같은 샘플 준비 과정의 문제로 충분히 많은 수의 세포를 얻을 수 없거나 시료의 특성상 (cell size >30㎛

이상) droplet based 방식의 single cell RNA-Seq 방식을 적용할 수 없을 때에는 어떻게 해야 할까?  

Single cell RNA-Seq을 이용한 첫 번째 논문은 쥐의 난자(oocyte)를 분석한 것으로[5], 난자는 일반 세포보다 크

기가 크고 한번에 많은 수의 세포를 얻을 수 없다는 한계가 있다. 이러한 경우 위에서 언급한 droplet based 방

식보다는 plate based 방식의 single cell RNA-Seq이 용이하다. Plate based sequencing은 FACS를 이용해서 세포를 

multi-well plate에 하나씩 넣어주고, 각각의 well에서 cDNA library를 제작하는 방식이다. 이 때 well별로 다른 바

코드 sequence가 달린 primer를 사용해서 단일 세포에서 나온 RNA에 독자적인 바코드를 달게 된다. 단일 세포

는 pg의 RNA를 가지고 있는데, 이 정도의 양으로는 NGS 기기에서 측정할 수 없기 때문에 amplification method

를 이용하게 되는데, 효율적인 cDNA 제작을 위해 SMART-Seq이나 CEL-Seq등의 low-input high-sensitivity RNA 

sequencing 기법들이 활용된다.  

최근 발표된 논문에서 CEL-Seq 방식을 이용하여 단일 세포를 분석 시 optimized T7 promoter로 단일 세포에서 

cDNA amplification을 했을 때, detection된 gene의 수 및 detected된 molecule의 수가 증가한 것을 확인하였다

[6]. 
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독자적인 RNA expression profiling 기술을 보유한 독일의 Lexogen사는 이러한 T7 promoter를 이용한 단일 세

포의 고분해능 sequencing 기술인 THOR (T7 High-resolution Original RNA) Amplification 기술을 접목한 “LOTHOR 

3’mRNA-Seq Library prep kit”를 20201년 새롭게 선보였으며, 기존의 sequencing 시장을 이끌던 다른 상용화된 

제품들보다 높은 감도를 보여주고 있다. LUTHOR는 동일한 cell 타입에서의 평균 유전자 발현을 확인할 수 있었던 

기존 single cell RNA-Seq의 한계를 극복하고 단일 세포의 전사체 발현 분석을 가능하게 한다. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Single cell RNA-Seq 기법의 발달은 유전자 발현과 RNA 생합성 및 대사 연구의 넓이와 깊이를 비약적으로 늘

려주고 있으며 sequencing 기술의 발달에 따라 새로운 RNA-Seq 방법들이 나오고 있어, 어떠한 실험 방식이 연

구 목적에 부합하며 원하는 결과를 얻을 수 있을지에 대한 선택은 연구자의 몫이 되었다.  

Feature of LUTHOR 

• High Quality Performance for One Cell and Ultra-

low input RNA 

• Direct Counting for Gene Expression 

Quantification 

• One cell – One Comprehensive 

• THOR* Amplification 

• Direct RNA Amplification method 
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자사에서는 Bulk RNA-Seq 뿐만 아니라 droplet based 방식의 10X Genomics를 이용하여 Single cell RNA-Seq를 

수행하고 있으며, direct RNA amplification 기술과 one-step 3’ RNA-Seq library 제작 기술이 접목된 Lexogen사의 

LUTHOR를 이용하여 LUTHOR 3’mRNA-Seq도 새롭게 서비스를 시작했다. 아래의 RNA-Seq Guide가 연구자가 원

하는 sequencing 실험 분석을 선택하는데 도움이 되길 바란다. 

 

< Ebiogen’s RNA-Seq Guide Map > 
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