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Sequencage Haut-Debit sur IHlumina HiSeqg 2000
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lllumina HiSeg 2000

Préparation des librairies : 1 a 2 jours\ e
Specifications :
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Applications:

- Seguencage de novo
Comptage precis du nombre de molécules - Reséquencage

. d’ADN par Q-PCR y - Transcriptomique

- Analyses Epigénétiques
- Analyses Metagenomiques

4 Préparation de la Flowcell : 0,5 jours\ - %
Hybridation + formation des clusters

| | Résultats
RS

X "TRAINING_FCA - i
- T
. 502 1
I ach 158 Call 156 Scored 151
TR [ "“" R Lt 0 0
fitl AR | | o e M
i I‘I'"lul B i “i"""l--'lliji o Pl i Il i
P | 1 B ot "
iy l" | . 3
1l 8 0%
AL
ol 0 [ i
Cycin

[5] oo L
Gy

. /

i ' B Tal g
Fluidics > | Images > 2 | Images 2,
SMR SB2 | .,
i wiEE W EAT w0 wie s0m) 5=
WEE HE mE me wiEe e 200 = =
I £~ S
j i 1T e
§ i : LA | = s |
I ; E |
W i
| e D 1 11 au 12 M 16 Croe
e e 1 o 12 reu
& Configuration p-
Configuration > Raad Type - Paired End Run
Read Typs . Paired End Run Read Cycles - 1010 101
Ruad Cycles - 1010 | 101 Output Folder * Vsbsusan101123_SN314_0074_BS0BSEABXX
Dutpat Folder -V ishauseri101123_SN314_0073_ARIAGRARXX
K ISEABKN), Cyche #160, Chemistry CompieteCycle, Buffer Was ping Fieag Asp
oWEER #1 (BIAGRABIK risg 7. Channels A, G, T, C, Scanning Interiane: Purmp (Before Imaging), Lane 5, Pumping Reagent 3 (3), Asprateg g
Vg A - o
. e IR PAL D

fonction de l'application

" y, Résultats du run de validation :
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4 Analyse qualitative, nettoyage et h : : i .
mise a disposition des données Phase de validation avec des projets pilotes

& PROJETS RUNS

geno » 17 projets
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» ADNZ/ARN végétaux, animaux, bactériens, humains
http://bioinfo.genopole-
toulouse.prd.fr/ http://ng6.toulouse.inra.fr/ > Fin de la validation prévue mi-2011
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