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※ 버전에 따라 JAVA 설치가 필요합니다. 

JAVA download: http://www.java.com/ko/download/index.jsp

http://www.java.com/ko/download/index.jsp


❑

▪

▪

▪



❑

▪

① 메뉴탭에서 [Genomes] 선택 → [Load Genome from File...] 선택

② 탐색창에서 reference.fa (FASTA) 파일 선택

③ [열기(O)]를 클릭



❑

① 메뉴바 [Genomes] 선택 →  [Load Genome from File...] 선택

② 탐색창에서 reference.fa (FASTA) 파일 선택

③ [열기(O)]를 클릭



❑

A. 현재 보여지는 유전체 영역의 위치 및 크기

B. 샘플 별 read alignment 정보

C. Reference의 염기서열, 아미노산 서열,  
유전자 정보 (gff 파일 입력시 확인 가능)

① 염색체 선택

② 위치 정보 (염색체:시작-끝) 
정보 입력 시 해당 위치로 이동 가능

③ 유전체 영역 확대(+) 및 축소(-)



Mapped coverage

Mapped reads

Reference bases

※ Mapped reads 에서 reference base와 다
른 경우,  mismatch 되는 염기서열을 표시함.

❖ Mapped reads 에서 insertion이 발생할
경우 I으로 표시되고, 클릭하면 팝업창으로
삽입되는 염기서열을 확인할 수 있음.

❑ Alignment & Variants 확인
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Heterozygous polymorphism 확인



❑

① 확보하고자 하는 변이 주변 서열로 확대

② 샘플 별 read mapping 결과 창에서 마우스
오른쪽 클릭

③ Copy read sequence 선택하여 샘플의
consensus 서열 추출

④ 메모장에 ctrl+v 로 붙여넣기

chr01:5729553-5730110
GATATGATTGACAGGAAGTGCAATGACATGTCCTTACACCAACAG
GATGTGATAAAGATAATGAAGCTTGCAATGTGGTGCTTGCAGAGT
GATTGCAACAGAAGGCCTTCCATGTCATTGGTGATGAAGGTCCTT
GAAGGAGAAAGTGATGTTGAAGCCAACTTGAACTATAACTTCTTT
GATTGCCGCCAGCGTTCATCCTGAGCCAGGATCGAACTCTCCATG
AGATTCATGGTTGCATTACTTATAGCTTCCTTATTTGTAGACAAA
GCGGATTCGGAATTGTCTTTCCTTCCAAGGATAACTTGTATCCAT
GCGCTTCAGATTATTAGCCTGTTAAGTCCTGCGAATTATGTTCCC
GTTGACCCATTCAAGATGTCACTGCATGGCTCCATGCCTCCACCT
GAAGCAAATGCAGATGTAGAAAACCATTTTTGTGAACTGTATTAC
TGCAATCATATCATTGATATCACACATCGATCAGTGCATACCCAA
GTTAATCTGTGTATTGACTAGAAATGGTAGTACTGTTTCAGTTCA
GTTATTTTGTGTCTTTTG
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http://software.broadinstitute.org/software/igv/UserGuide
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Flanking 서열 입력

서열 ID 입력

Flanking 서열 내 SNP position 정보 입력

예) [200, 5] -> flanking 서열의 200 bp에서 5 bp를 target으로 인지

Primer3-plus 예시파일



❑ ‘Primer3’ 프로그램 수행하기 앞서 input 파일 작성을 진행

▪ Primer3 input 파일 형식

SEQUENCE_ID=<SNP_ID>

SEQUENCE_TEMPLATE=<Sequence>

SEQUENCE_TARGET=<Target position, target size>

PRIMER_NUM_RETURN=<Primer 개수>

PRIMER_EXPLAIN_FLAG=1

PRIMER_TASK=pick_pcr_primers

PRIMER_PICK_LEFT_PRIMER=1

PRIMER_PICK_INTERNAL_OLIGO=0

PRIMER_PICK_RIGHT_PRIMER=1

PRIMER_PRODUCT_SIZE_RANGE=<예상 Product size>

PRIMER_MIN_SIZE=18

PRIMER_OPT_SIZE=20

PRIMER_MAX_SIZE=24

PRIMER_MIN_TM=55

PRIMER_OPT_TM=60

PRIMER_MAX_TM=65

PRIMER_MAX_NS_ACCEPTED=0

PRIMER_THERMODYNAMIC_PARAMETERS_PATH=<Primer3 program path>

=



❑ ‘Primer3’ 프로그램 수행하기 앞서 input 파일 작성을 진행

▪ 파일명:  PCR_primer3_input.txt 

SEQUENCE_ID=chr01:5729553-5730110

SEQUENCE_TEMPLATE=GATATGATTGACAGGAAGTGCAATGACATGTCCTTACACCAACAGGATGTGATAAAGATAATGAAGCTTGCAATGTGGTGCTTGCA

GAGTGATTGCAACAGAAGGCCTTCCATGTCATTGGTGATGAAGGTCCTTGAAGGAGAAAGTGATGTTGAAGCCAACTTGAACTATAACTTCTTTGATTGCCGCC

AGCGTTCATCCTGAGCCAGGATCGAACTCTCCATGAGATTCATGGTTGCATTACTTATAGCTTCCTTATTTGTAGACAAAGCGGATTCGGAATTGTCTTTCCTT

CCAAGGATAACTTGTATCCATGCGCTTCAGATTATTAGCCTGTTAAGTCCTGCGAATTATGTTCCCGTTGACCCATTCAAGATGTCACTGCATGGCTCCATGCC

TCCACCTGAAGCAAATGCAGATGTAGAAAACCATTTTTGTGAACTGTATTACTGCAATCATATCATTGATATCACACATCGATCAGTGCATACCCAAGTTAATC

TGTGTATTGACTAGAAATGGTAGTACTGTTTCAGTTCAGTTATTTTGTGTCTTTTG

SEQUENCE_TARGET=274,10

PRIMER_EXPLAIN_FLAG=1

PRIMER_TASK=pick_pcr_primers

PRIMER_PICK_LEFT_PRIMER=1

PRIMER_PICK_INTERNAL_OLIGO=0

PRIMER_PICK_RIGHT_PRIMER=1

PRIMER_PRODUCT_SIZE_RANGE=100-200

PRIMER_MIN_SIZE=18

PRIMER_OPT_SIZE=20

PRIMER_MAX_SIZE=24

PRIMER_MIN_TM=55

PRIMER_OPT_TM=60

PRIMER_MAX_TM=65

PRIMER_MAX_NS_ACCEPTED=0

PRIMER_THERMODYNAMIC_PARAMETERS_PATH=/agribio/HOME/edu_02/prepare/dataset/primer3_config/

=



❑ ‘Primer3’ 프로그램 수행하기 앞서 input 파일 작성을 진행

▪ Primer input 파일 생성

▪ 파일 편집하기

vi <파일명>             # 파일명:  PCR_primer3_input.txt 

파일 편집하기 : i 키 입력

파일 저장 후 닫기 : esc 키 입력 → shift + : →  wq! 
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primer3_core -format_output -strict_tags -output=<output파일> <input파일>

1:    primer3_core -format_output -strict_tags -output=PCR_primer3_result.txt 

PCR_primer3_input.txt 

less PCR_primer3_result.txt
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>primer1_F

AGCCAGGATCGAACTCTCCA

>primer2_F

GAGCCAGGATCGAACTCTCC

>primer1_R

GGAGCCATGCAGTGACATCT

>primer2_R

ATGGAGCCATGCAGTGACAT

vi <파일명>             

파일 편집하기 : i 키 입력

파일 저장 후 닫기 : esc 키 입력 → shift + : →  wq! 
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bowtie –a –p <cpu 개수> -f -X 500 --fr <reference 서열> -1 <Primer forward 서열> -2 <Primer

reverse 서열> <alignment 결과 파일> 

3:      bowtie –a –p 5 –f –X 500 --fr reference.fa -1 PCR_primer_F.fa -2 

PCR_primer_R.fa PCR_primer_result.aln

bowtie-build <reference > <index >

2:     bowtie-build reference.fa reference.fa

[ ]

-a read alignment 
-p                 thread (CPU) 
-f                 (fasta -> f, fastq -> q)
-X                 paired end insert size
--fr -1, -2에 입력하는 forward/reverse align
-1                 forward 파일명
-2                 reverse 파일명
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less <파일명>                # 파일명: PCR_primer_result.aln

57299455729755

예상 size = 190bp




