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Sequencage Haut-Débit :

HiSeq 2000 et HiSeq 2500 (Illumina)

Work Flow
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Spécifications

/I-Iigh Output - Hiseq 2000 ou 2500
Run : 11 jours -2 Flowcells, 8 lanes / flowcell
-Paired-End
- 2 x 100 pb max
= > 300 millions de reads / lane
= 240-300 Gb / flowcell
- Multiplexage librairies possible

-

~

/Rapid Run - HiSeq 2500
Run : 40h

- 2 Flowcells, 2 lanes / flowcell
- Single-Read ou Paired-End
-2 x 150 pb max

= > 90 Gb / flowcell

- Multiplexage librairies possible
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Sequencage Haut-Débit :
MiSeq (Illumina)

Work Flow Spécifications

1 Llane

1 Flowcell

Index Multiplexage possible

Rd2 SP' ' - _—

v Run 2x250 pb version V2 > 39h

Jusqu’a 8 Gb de données
20 Millions de séquences

v Run 2x300 pb nouvelle version V3 2 65h

Jusqu’a 15 Gb de données
40 Millions de séquences J
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Genotypage, PCR quantitative

&eDigital PCR : BioMark (Fluidigm)

Work Flow Spécifications

> Puce 48x48 puits (2304 réactions/run)
> Puce 96x96 puits (9216 réactions/run)
> Digital PCR (48.765 réactions/run)

> Volumes de réaction < 10 nL

» 3 puces/jour

v

> Génotypage
Sondes Type TagMan, KASPAR
1.5 uL d’ADN & 2-10 ng/pL

Genotyping

> PCR Quantitative
Intercalants Type EvaGreen,
SYBRGreen

Sondes Type TagMan, UPL ...
Pré-Amplification : 1.3 pL de
cDNA a 5ng/uL

> Digital PCR
Détermination tres précise du
nombre de copies

Digital PCR

. Colit total HT 2014 avec préamp. Colt / point
Gl e e AU AR (publics / privés) (publics / privés)
Génotypage® 48.48 475 € / 805 € 0.21€/0.35 €
Pag 96.96 745 € / 1085 € 0.08€/0.12 €
o 48.48 EvaGreen 600 € / 970 € 0.26 €/ 0.42 €
3
PCR quantitative 96.96 EvaGreen 1185 € / 1545 € 0.13€/017 €
Digital PCR )
(en cours de validation) 48.765 344 €/

* Une pré-amplification est recommandée avant le passage sur le BioMark
Les prix nincluent pas les prix des amorces, sondes et échantillons, ni de la formation
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Analyses sur cellule unique :

C1 (Fluidigm)

Work Flow Spécifications

= Matériel de départ :
v'Cellules en suspension isolées a partir de
FACS ou en culture
vTaille : 5-25 pm
v'Concentration : = 200 K cells/mL
v'Suspension homogeéne et sans agrégat

= Capture de 96 cellules

= 3 types de puces pour la QPCR :
v53a 10 pm
v10a 17 uym

\/17 a 25 pm )

s Analyse d'expression de génes sur cellules uniques

a Régulation de I'expression :
« Single-Cell miRNA analysis

a 2 types de puces pour séquencage NGS :
* RNAseq (disponible)
» Whole genome (disponible)

Tarif

Applications Coutiimi2o14
(prix public)
Puce C1 seule
(expression) LS
Puce d'analyse
d'expression 96.96 850 €
Projets Agronomiques, contacter PlaGe
autres applications get-plage@genotoul.fr

Les prix nincluent pas les prix des amorces et des échantillons ni de la formation
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PyroMark® Q24 — Qiagen

Work Flow Spécifications
(Plaque Pyromark: \

v'Analyse de 1 a 24 échantillons par run.
* Temps du run:
v'20 distributions = 24 minutes
= Logiciels:
v'Design d’amorces : PyroMark Assay
v'DesignAnalyse des résultats : PyroMark Q24

N J
Applications

m Analyse de mutations
* SNP
* Insertions/Délétions

m Quantification alléle-spécifique
* Fréquence SNP
* Mutations di-, tri- and tétra-alléliques

= Méthylation de I'ADN
* llots CpG

m Identification Microbienne

-
Ta rlfs Colt du Run Coit / point
. ) (hors PCR et primers) public/privé
public/privé
Avec réactifs de séquencage 92€/124¢€ 3.83€/5.16 €
Sans réactifs de séquencage 52€/84€ 2.15€/3.49€

1 run = 1 plaque 24 puits
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