
  

 

GeoMx, 유전자와 단백질의 Multiomics 분석을 한번에! 

Multiomics 는 유전체, 전사체, 단백체, 대사체 등 다양한 레벨에서 생성된 데이터를 통합적으로 분석하는 

것을 말한다. 기존 기술에선 각각을 분석하여 그 결과를 정합하는 방식으로 분석을 진행하였다. 그러나 최근 

기술들이 발전하면서 해당 결과를 한번에 얻을 수 있는 실험 방법들이 개발되고 있다. 그 중 Spatial 

genomics 분석은 현대 생명과학에서 혁명적인 발전을 이루고 있는 분야 중 하나로, 생물체 내에서 유전자 및 

단백질 발현의 공간적 분포를 프로파일링하는 공간 생물학 플랫폼이다. 본 글에서는 Spatial Profiling 기술인 

GeoMx® Digital Spatial Profiler system 의 여러 패널들을 소개하고 각 패널들을 이용한 연구들을 소개하고자 

한다. 

  

1. Spatial Profiling 분석 기술 

 Spatial Profiling 는 IHC, IF 와 같은 Spatial 정보와 유전정보를 동시에 얻을 수 있는 분석이다. 그 중 Spatial 

Transcriptome 분석은 조직에서 Whole Transcriptome 을 분석하여, 조직 또는 세포의 특정 영역에서 일어나는 

생물학적 현상을 밝힐 수 있는 Spatial Profiler 이다. 이는 조직의 다양한 구조와 기능을 이해하는 데 적용될 

뿐만 아니라, 질병의 병리생리학적 메커니즘을 탐구하는 데에도 상당한 잠재력을 가지고 있다. Spatial 

genomics 분석은 시간과 공간에 따른 유전자 및 단백질 발현의 변화를 추적하고 진화적 유용성을 

탐구함으로써 생물체의 발전에 관한 새로운 통찰력을 제공한다. 이를 통해 생명체의 복잡한 조직 구조와 그 

안에서의 유전자 및 단백질 발현을 동시에 분석하여 각 영역의 상호작용을 깊이 이해할 수 있게 하였다. [1]  

 

그림 1. The most flexible spatial solution- GeoMx® DSP 
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Nanostring 에서는 효율적인 Spatial genomics 분석을 위해 계속적으로 새로운 패널 제작을 제작하여 

종양을 포함한 많은 연구분야에서 GeoMx 를 활용하고 있다.  RNA 와 protein 에 Barcoding kit 를 제작하는 

RNA Barcoding Service (RBS)와 Protein Barcoding Service (PBS) 서비스를 통해 커스터마이징이 가능하며, 

레디메이드 패널은 전사체 프로파일링 분석용 6 개와 단백질 프로파일 분석용 3 개를 보유하고 있다. [7] 

 

 

    

그림 2. “High Plex Expression Profiling”방법과 “Low Plex Imaging” 방법의 장단점을 보완한  

“GeoMx Spatial Sequencing Service” 

 

 

2. GeoMx Transcriptomics 

GeoMx DSP System 은 조직 관심있는 위치에서 유전자 발현을 분석할 수 있어, 조직의 복잡한 구조와 

기능을 이해하는 데 매우 유용하다. Spatial transcriptomics 는 다양한 분석과 패널을 활용하여 전사체 발현을 

분석하여 이를 map 위에 표현할 수 있다. [2] 이 서비스는 해상도 높은 공간적 이미지와 높은 sequencing 

depth 를 분석하는 tool 인 GeoMx® Digital Spatial Profiler (DSP)를 제공하고 있다. GeoMx® Digital Spatial 

Profiler (DSP) 시스템은 조직 내 다양한 유전자 발현을 정확하고 다루기 쉬운 데이터 분석 도구로 연구자가 

결과를 해석하고 시각화할 수 있다. GeoMx DSP 는 종양 면역학, 조직 분화, 신경과학 등 다양한 분야에서 

응용될 수 있으며, 질병의 발생 및 진행 메커니즘을 이해하는 데 중요한 역할을 한다. 이러한 서비스는 연구 

및 의학 분야에서의 유용성을 지속적으로 증명하고 있으며, 조직 내 유전자 발현의 공간적 동적을 탐구하는 

데 있어 필수적인 도구로 인정받고 있다. [3] 이바이오젠에서는 WTA, CTA, IPA 패널을 서비스하고 있으며, 

분석원리와 sample 준비방법은 이전에 자사에서 2021 년 6 월과 2022 년 6 월에 발행한 기술노트를 참고 

바란다. [8,9]  

  



 

 

Name Info 

Whole Transcriptome Atlas (WTA) 18,000 개(Human)/ 20,000 개(Mouse) 이상의 유전자에 대한 

발현 분석가능 

Human, mouse 

Cancer Transcriptome Atlas (CTA) 1,800 개의 cancer 관련 유전자에 대한 발현 분석 

Human 

TCR Profiling Add-On WTA, CTA 와 함께 사용하여 T Cell Receptor 까지 분석 가능 

Human 

Caine Cancer Atlas Caine 의 cancer 와 면역에 연관된 RNA 1962 개와 400 개의 

다양한 DNA 합성등에 연관된 RNA 의 발현 분석 

Caine  

Immune Pathways Panel 종양 면역 작용에 연관된 RNA 96 개를 Target 함. 

Human 
Table 1. GeoMx transcriptome panel 

 

 

 

그림 3. GeoMx transcriptome 분석의 개념의 이미지 

 

 

 



- WTA(Whole Transcriptome Atlas) 패널이 활용된 학술논문 

이 논문에서는 생검으로 진단하기 힘든 삼중음성유방암(TNBC)를 진단하기 위한 마커연구에 WTA 패널을 

활용하였다. 유방암은 일반적으로 프로게스테론 수용체(PR) 및 인간 표피 성장 인자 수용체 2(HER2)의 발현값을 

기준으로 진단한다. 그러나 TNBC 의 경우 해당 유전자들의 검사 결과에선 모두 음성을 보이나 유방암에 걸린 

케이스를 말한다. 해당 논문은 암세포와 암줄기세포(암으로 발전하기 전단계 세포)에서 과발현되는 것으로 알려진 

Carbonic Anhydrase IX(CAIX)의 발현이 높은 군과 낮은 군으로 나누어 비교 분석하여 발현값의 차이를 보이는 

유전자들을 선별하였다.  

암조직을 tissue microarray(TMA)로 제작한 뒤 하여 PanCK 로 염색하여 면역세포 영역과 암조직 영역을 

segmentation 하였고 암조직 영역과 면역세포 영역을 정상조직과 비교분석 하였다. (그림 4.) DEG 분석에서는 

CAIX 발현이 높은 군과 낮은 군을 비교하여 분석했을 때 종양 영역에서 4 개의 상향 조절 유전자(CD68, HIF1A, 

pan-melanocyte, and VSIR)와 기질(stromal) 영역에서 9 개의 하향 조절 유전자(CD86, CD3E, MS4A1, BCL2, CCL5, 

NKG7, PTRC, CD27 및 FAS)를 확인했다. 단백질 level 에서 검증을 위해 4 개의 유전자를 선별하여 IHC 를 진행했다. 

결과적으로 IHC 에서 종양 침투성 대식세포가 TNBC 의 진행과 종양 보호에 BCL2 및 림프구의 관여함 예측 수 

있었다. 선별한 단백질 발현은 TNBC 의 다른 예후와 관련이 있었다. 종양의 높은 HIF-1α 및 CD68 발현값은 생존 

저하와 관련이 있는 반면, 기질(stromal) 내의 높은 수준의 CD3 및 BCL2 발현값은 환자의 생존율 향상과 관련이 

있었다. 또한, 고밀도 CD68은 종양 둥지와 tumour Microenvironment(TME) 모두에서 별도로 생존기간을 예측했다. 

테스트한 4 개의 마커 중 HIF-1α 와 CD68 발현값은 CAIX 발현값과 유의한 정도의 상관관계를 보인 반면, BCL2 

발현값은 CAIX 발현값과 유의한 정도의 음의 상관관계를 보였다. [2] 

 

그림 4. The tissue morphology was delineated by the immunofluorescence detection of PanCK (epithelial 
cytokeratin, green), CD45+ (immune cells, magenta) proteins and SYTO13 (nuclei, blue) (B). 

 

 

 



 

- CTA(Cancer Transcriptome Atlas) 패널이 활용된 학술논문 

 CTA 는 1800 여개의 cancer 관련 유전자의 발현 분석을 위한 패널이다. 다음은 CTA 로 소아암 조직검사관련 

연구를 진행한 논문을 소개하고자 한다. 림프절 전이 (LNM) 예측에 대한 논쟁이 있는 소아 T1 CRC 의 네 

가지 사례를 사용한 이 연구하여 Hagitt Line (HL)로부터의 거리에 따른 유전자 발현 변화를 분석하고 LNM 의 

잠재적인 분자 위험 요소를 확인하는 것을 목표로 했다. 본 논문은 공간적으로 순차적인 분자 변화를 

식별하기 위해 머리, HL, 근위 줄기 영역 (HL 에서 300–1000 µm), 원위 줄기 영역 (HL 에서 1500–2000 µm)을 

포함한 영역을 ROI 로 선정하여 분석했다. 그 결과 대조군 선종과 비교하여 소아 T1 CRC 의 머리, 근위 줄기 

및 원위 줄기 영역 사이에 전반적인 유전자 발현 변화를 보여주었다. 또한 LNM-음성 T1 CRC 와 비교하여, 

LNM-양성 T1 CRC 는 B2M, HLA-B 및 HLA-E 와 같은 면역 관련 경로에 관여하는 유전자의 발현이 근위 

stem 영역에 비해 원위 stem 영역에서 유의하게 하향 조절됨을 보여주었다. 

결과적으로 논문에선 면역 관련 경로와 관련된 유전자 발현 변화를 고려하여 HL 에서 최소 2000 µm 

여유롭게 줄기의 위내시경 절제 크기를 제안하고 있다. 체구가 작은 소아들의 위험부담을 덜어주시기 위한 

의미있는 연구였다. [10] 

 

 

그림 5. Regions of interest (ROIs) were selected for molecular profiling analysis from the slides of a pedunculated 

tubular adenoma with low-grade dysplasia as a control (A) and pedunculated T1 colorectal cancers (B). 

 



 

그림 6. HLA-E, B2M, and HLA-B의 ROI(ROIs : H1-H4, S1–S4, S7–S10)에 따른 발현값의 변화량. 

  

3. GeoMx Proteomics 분석 

 

Spatial Proteomics 는 조직 내에서 단백질의 공간적 분포와 상호작용을 연구하는 기술이다. 이 기술은 조직 

내 원하는 위치에서 단백질 발현을 분석하여 조직의 복잡한 구조와 기능을 이해하는 데 도움이 된다. GeoMx 

Spatial proteomics 서비스 역시 다양한 기술과 플랫폼을 제공하여 공간적 단백질 발현을 분석할 수 있다. 이 

서비스는 단백질 분자의 위치 및 양을 분석하여, 단백질 간 상호작용을 및 조직 내 단백질 네트워크를 

이해하는 데 활용되고 있다.  Spatial proteomics 는 종양 생물학, 면역학, 조직 발달 등 다양한 분야에서 

응용될 수 있으며, 질병의 발생 및 진행 메커니즘을 연구하는 데 중요한 역할을 한다.  

 Nanostring 사에서 제공하는 Spatial proteomics 의 여러 패널 중 이바이오젠에선 IO Proteome Atlas (IPA)를 

서비스하고 있다. GeoMx IO Proteome Atlas (IPA)는 종합적인 면역학 연구를 위해 초고 다중 단백질체 

데이터를 제공하기 위해 설계되었다. 패널에 사용된 항체는 Abcam 에서 IHC 및 기타 다양한 단일플렉스 

방법을 통해 유효성을 검증했으며, 또한 NanoString 사에서 멀티플렉스로도 검증하였다. 멀티플렉스 검증은 

FDA 승인을 받은 TMA 를 사용하여 완료되었으며, 이 TMA 는 29 개의 조직 유형을 대표하는 77 개의 정상 

인간 코어와 26 개의 조직 유형을 대표하는 54 개의 인간 종양 코어로 이루어져 있다. 모든 패널 항체는 

특이성과 감도를 확인하기 위해 90 개 이상의 인간 세포 라인을 대상으로 멀티플렉스로 검증되었다. [4] 

  



 

 

Name Info 

Human IO Proteome Atlas 약 570 개 이상의 단백질 대한 발현 분석가능 

Human 

Immuno-Oncology Protein Panels 96 개의 immuno-oncology 관련 단백질 발현 분석 

Human, mouse 

Neuroscience Protein 96 개의 neuroscience 관련 단백질 발현 분석 

Human, mouse 
Table 2. GeoMx proteome panel 

 

 

- IPA(Immuno-Oncology Proteome Atlas) 패널이 활용된 학술논문 

이 논문은 여성이 가장 많이 걸리는 유방암의 진단 기준인 HER2 에 대해 소개한다. HER2 양성(HER2+) 

유방암의 치료의 표준은 anti-HER2 기반으로한 neoadjuvant 화학 요법인데, 그 중 선호되는 요법은 

TCHP(docetaxel, carboplatin, trastuzumab, pertuzumab)이다. 이러한 환자의 약 절반만이 병리학적으로 

명확한 PCR 양성 반응을 보이고 있기 때문에 대체 치료 전략 개발을 위해 PCR 양성 또는 음성반응의 

원인이 되는 생물학을 이해할 필요가 있었다. 이를 위해 GeoMx® Digital Spatial Profiling (DSP)의 

IPA(Immuno-Oncology Proteome Atlas) 패널을 사용하여 초기 HER2+/ER 종양의 기질 및 종양 내 구획에 

대한 단백체학적 분석을 수행했다. (그림 6) 초기 HER2+(IHC3+)/ER- 종양의 종양 및 stroma niches 의 

단백질 발현 양상을 분석했다.  TCHP 에 반응하여 PCR 을 양성을 받은 4 개, 음성이 나온 군 4 개, 반응이 

나오지 않은 4 개 샘플, 총 12 개의 샘플을 분석했다. 

TCHP 에 대한 반응과 관련된 특징을 식별하고 치료 후 잔류 암 부담이 있는 샘플의 면역 미세환경을 

평가하기 위해 선형 혼합 모델을 사용하여 단백질의 차별적 발현을 분석하였다. Immuno-oncology 

Proteome Atlas (IPA)는 단백질 풍부도의 공간 분포를 탐사할 수 있는 능력을 보여준다. 이 시험적 

분석은 HER2+ 유방암에서 표준 치료 요법인 TCHP 에 대한 유리한 반응과 관련된 단백질 특징에 대한 

기초적 통찰을 제공한다. 이러한 특징은 예후 또는 예측 지표를 제공하고 결과의 잠재적인 치료 대상을 

식별할 수 있으며, 이는 neoadjuvant TCHP 의 혜택을 극대화하기 위해 활용될 수 있다. [11] 

 

 

  



 

 

 

그림 6. A) GeoMx images with fluorescent morphology markers for CD45 (magenta), PanCK (green) and nuclei 

(blue). Samples were segmented on the GeoMx DSP for PanCK positive (green) and PanCK negative (red) areas of 

interest (AOI). 

  



 

4. GeoMx Multiomics (Proteogenomics) 

Spatial Multiomics 는 Spatial Proteomics 와 Spatial Transcriptomics 의 결합으로, 조직 내에서 단백질과 mRNA 의 

동시 발현을 분석한다. 이는 두 가지 유형의 생물학적 정보를 동시에 얻을 수 있기 때문에 단독으로 사용되는 

Spatial Proteomics 나 Spatial Transcriptomics 보다 더 많은 정보를 제공합니다. GeoMx 기기를 사용하는 GeoMx 

Multiomics 는 제공되는 IPA 패널을 WTA 혹은 패널과 함께 사용하여 transcriptomics 분석과 Proteomics 분석을 

동시에 진행할 수 있게 해준다.  

GeoMx 분석은 UV 에 분해되는 linker 를 가진 바코드를 회수하여 분석을 진행한다. 따라서 두가지 패널이 

동시에 처리된 slide 에 선택된 ROI 에 UV 로 노출되어 인덱싱 바코드를 방출한 다음 Illumina Next-Generation 

Sequencer(NGS) 시스템에서 시퀀싱하고 계수하여 개별 RNA 와 단백질의 발현을 각각 ROI 로 매핑한다. (그림 8) 

바코드 정보를 이용하여 발현값을 분석하기 때문에 IPA 와 WTA 패널을 동시에 분석할 수 있게 되는 것이다.[7] 

 

 

 

그림 8 Probe chemistry 를 사용한 GeoMx Multiomics 실험 과정 

 

  



5. E-biogen’s GeoMx Service info 

이바이오젠은2021년도부터 국내연구자에게 GeoMx DSP Service를 시작했다. Transcriptome분석 패널인 WTA, 

CTA 서비스를 시작으로 최근에서 Protein 분석을 위한 IPA 패널도 서비스를 제공하고 있다. 서비스 관련 

정보는 아래의 표에서 확인할 수 있다. 

 

 *WTA (Whole Transcriptome Atlas) / *CTA (Cancer Transcriptome Atlas)/ * IPA(Immuno-Oncology Proteome Atlas) 
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