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	北京百迈客生物科技有限公司是具有高通量测序技术和生物信息学服务的高新技术企业，成立于2009年，利用
	耗资亿级资金组建了业界领先的、专业的、多层次、多选择的高通量二代、三代测序平台与高性能计算集群。截止
	中国大陆首家通过 PromethION/GridION 双平台 DNA/RNA 全种类样本的公司；目
	百迈客医学科研服务事业部，拥有强大的研发团队，团队负责人参与的单细胞转录组研究发表在CELL和CE

