lzoform Dizileme

PacBio SMRT (Single Molecule,
Real-Time) teknolojisini kullanan Izoform
Dizileme (lso-seq), hedeflenen genler
icinde tam uzunluktaki transkript
izoformlarinin (5'UTR'den 3'poli-A
kuyruguna kadar) dizilenmesini saglar.
Iso-seq, fluzyon genlerini karakterize etmek,
alternatif eklemeleri tanimlamak, genomlari
aciklamak ve yeni transkriptleri kesfetmek
icin yuksek verimlilikte bir yontemdir.

iso-Seq Orneginin Gereksinimleri

Kutuphane Tipi Ornek Tipi Miktar Konsatrasyon RIN (Agilent 2100) Saflik
(Nanodrop TM/Agaroz jel
PacBio sequel Il/lle  Total RNA 2600 ng 240 ng/uL 26.5 A260/280= 1.8-2.2;
RNA Kitliphanesi A260/230= 1.3-2.5;
*NC/QC=2

*NC/QC: NanoDrop konsantrasyonu/Qubit konsantrasyonu.

ornek basina= 15 G baz

Analiz igerigi . Veri Kalite Kontrolu
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*Yalnizca referans genom mevcut oldugunda kullanilabilir.



