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Sequencing Oligonucleotide by Ligation and Detection































 Se interrogan 2 bases por sonda
 Una misma base es interrogada 2 veces

¿Cúantas bases se interrogan por sonda?



Diagrama de Flujo



Dos tipos de bibliotecas

P1 P2



Fragmentación de DNA

Covaris HydroShear













PCR en emulsión
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Aplicaciones de secuenciación masiva



Aplicaciones SOLiD







10 millones TagsMetilacion

5 millones de TagsChIP-Seq

50 millones de TagsSAGE

50 millones de TagsTranscriptoma

10 millones de TagsDescubrimiento Small RNA

20XDescubrimiento SNP, WGS

COVERTURA MAX
RECOMENDADA POR ABI

APLICACIÓN



Cobertura Promedio V3 Plus 2 Laminillas

Fragmentos
 50pb

Mate-Pair
2 x 50pb

Por corrida de 
2 laminillas

27,500 Mb
550 Millones

5,000 Mb
100 Millones

2,200 Mb
43 Millones

Bases
Tags

55,000 Mb
1,100 Millones

10,000 Mb
200 Millones

4,400 Mb
86 Millones

Bases
Tags



Cobertura Promedio V3 Plus 1 Laminilla

Fragmentos
 50pb

Mate-Pair
2 x 50pb

Por corrida de 
1 laminilla

13,750 Mb
275 Millones

2,500 Mb
50 Millones

1,100 Mb
21.5 Millones

Bases
Tags

27,500 Mb
550 Millones

5,000 Mb
100 Millones

2,200 Mb
43 Millones

Bases
Tags



Genoma Humano
1 individuo
Mate-Pair

Trancriptoma
1 muestra
Fragmentos

Small RNA
2 muestras
Fragmentos

Genoma Bacteriano
20 muestras
Fragmentos


