Hayvan ve Bitki Tum Genom Dizilemeye Bakig

Hayvanlarin ve bitkilerin tim genomlarini
dizilemede yaygin olarak kullanilan tek nukleotid
polimorfizmleri (SNP'ler), insersiyon ve delesyon
(indel), yapisal varyasyonlar (SV'ler) ve kopya
sayisi varyasyonlari (CNV'ler) dahil olmak uzere
genomik varyasyon bilgilerinin tek ve uygun
maliyetli bir tahlilde tanimlanmasina izin verir.

Kuzey Biyoteknoloji, ultra hizli geri dénls siiresi, yiiksek kaliteli dizileme verileri ve glivenilir
sonuglar ile hayvan ve bitki tiim genom dizileme hizmetleri sunar. Hayvan ve bitki tim genom
dizileme, populasyon genetigi aragtirmalari, genom ¢apinda iliskilendirme ¢aligmalari (GWAS) ve
tarimsal 1slah programlari dahil olmak lizere gesitli alanlarda ¢alismalar yiiriitmektedir.

Hayvan/Bitki Ozellikleri: DNA 6rnegi gereksinimleri

Platform Tipi Ornek Tipi Miktar (Qubit®) Saflik
Genomik DNA
llumina (PCR icermeyen, 350 bp =5 ug A260/280=1.8-
N olmayan) 2.0;degredasyon yok.
ovaSeq 6000 - :
Genomik DNA >1.2 ug Kontaminasyon yok
(PCR icermeyen, 350 bp) -
A260/280=1.8-2.0;
A260/230=1.5-2.6;
PacBio Sequel Il DNA CLR | Yuksek Molekuler Agirlikli =8 ug *NC/QC=0.95-3.00;
library Genomik DNA Fragman uzunlugu = 40 kb
olmalidir.
A260/280=1.8-2.0;
A260/230=1.5-2.6;
PacBio sequel ll/lle DNA |Yiksek Molekuler Agirlikh 215 ug *NC/QC=0.95-3.00
HiFi library Genomik DNA Fragman uzunlugu = 30 kb
olmalidir.
A260/280=1.82.0;
Nanopore Yuksek Molekuler Agirlikli =8 ug A260/230=1.5-2.6;
PromethION Genomik DNA Fragman uzunlugu = 30 kb
olmalidir.

*NC/QC: NanoDrop konsantrasyonu/Qubit konsantrasyonu



Hayvan/Bitki Tiim Genom Dizileme Ozellikleri: Dizileme ve Analiz

Platform Tipi

lllumina NovaSeq 6000

PacBio Sequel Il/lle

Nanopore PromethlON

Okuma Uzunlugu

Paired-end 150 bp

> 15 kb (Ortalama)

> 17 kb (Ortalama)

Onerilen Dizileme

SNP/InDel tespiti igin : = 10x

Genetik hastaliklar igin:
10-20x%

Genetik hastaliklar igin:
10-20x%

Derinligi SV/CNV tespiti igin : = 20x SV tespiti igin : 2 20x
Standart Analiz Standart Analiz
« Veri kalite kontroli «  Verikalite kontroli
¢ Dizileme hata orani ¢ Dizileme hizalamasi
« Adaptor iceren veya «  Yapisal Varyant (SV) algilama
disuk kaliteli
okumalari filtreleme
« Referans genom ile
hizalama
Analiz Igerigi * Haritalama, dizileme

derinligi ve kapsama
istatistikleri

¢ SNP tespiti,
agiklama ve
istatistikler

Gelismis Analiz

« 8V, ek agiklama ve
istatistikler

e CNV aramasi,
acgiklama ve
istatistikler

Kuzey Biyoteknoloji Hayvan/Bitki Tum Genom Dizileme Hizmetlerinin
Proje Is Akisi

DMNA izolasyonu

v/

PCR amplifikasyonu

Dizileme

ATCGGA
TGCAGA

GCCAATA
ATGAGTA

Biyoinformatik analiz
I




