
Virom Dizilemeye Bakış

Kuzey Biyoteknoloji, viral genom dizileme için büyük potansiyele sahiptir. Kapsamlı virüs dizileri, 
referans genomlar sağlayarak viral metagenomik verilerin yorumlanmasını kolaylaştıracak, virüs 
çeşitliliğinin, ekolojinin, adaptasyonun ve evrimin daha iyi anlaşılmasına yol açacak ve virüslerin 
neden olduğu bulaşıcı hastalıkların tahmin edilmesini sağlamaktadır.

V�rüsler, Dünya üzer�nde en bol bulunan b�yoloj�k varlıklardır ve hastalıklara neden 
olarak bağışıklık s�stemler�n� şek�llend�rerek canlı organ�zmaları öneml� ölçüde etk�ler. 
Günümüzde, v�rüsler�n her yerde bulunmalarına ve b�l�nen b�rçok etk�ler�ne rağmen, 
v�rüsler�n sadece %0.01'den daha az b�r kısmının d�z�lend�ğ� b�l�nmekted�r. Şu anda, 
v�ral enfeks�yon hastalıklarının etyopatogenez açısından �ncelenmes� ve daha yen� 
terapöt�kler�n gel�şt�r�lmes� hızlı değ�ş�mler geç�rmekted�r. Yaygın olarak kullanılan NGS 

 Temel Özell�kler ve Avantajlar 
 

Referans d�z�s� gerekmez  
Öneml� der�nl�ğe sah�p d�z�ler projen�z �ç�n anlamlıdır  

V�ral genomların tam karakter�zasyonu  
Küçük varyantları tanımlayın ve ölçün 

Büyük v�ral genomların tam de novo assemble oluşturun  
Uygun mal�yetl� yüksek ver�ml� d�z�leme  
Yüksek kal�tel� ver� ve hızlı ger� dönüş  

Virom Dizileme Özellikleri: DNA örneği gereksinimleri

Kütüphane T�p� Örnek T�p� M�ktar (Qub�t®) Hac�m Konsantrasyon Saflık 
V�ral genom 
kütüphanes� Genom�k DNA ≥ 1.2μg ≥ 20 μL ≥ 10 ng/μL  

A260/280=1.8-2.0;degredasyon 
yok. Kontam�nasyon yok 
 

 
V�ral genom 
kütüphanes� 

 

cDNA 
 

≥ 1.2μg 
 

 
≥ 20 μL 

 

 
≥ 10 ng/μL 

 

 

platformlarından b�r� olan Illum�na, 
anal�z �ç�n yaklaşık 300-500 
nükleot�dl�k maks�mum parça 
uzunlukları �le d�z�leme yaklaşımı 
önermekted�r. Üçüncü nes�l olarak 
yaygınlaşan PacB�o platformu, tek 
moleküllü gerçek zamanlı d�z�leme 
�le gerçekleşt�r�r. Burada, NGS'n�n 
b�r sınırlamasının üstes�nden gelen 
daha az hatayla eks�ks�z uzun 
okumalar elde ed�leb�l�r..



  
 

Referans d�z�s� gerekmez  
Öneml� der�nl�ğe sah�p d�z�ler projen�z �ç�n anlamlıdır  

V�ral genomların tam karakter�zasyonu  
Küçük varyantları tanımlayın ve ölçün 

Büyük v�ral genomların tam de novo assemble oluşturun  
 

Yüksek kal�tel� ver� ve hızlı ger� dönüş  

Virom Dizileme Özellikleri: Dizileme Parametreleri ve Analiz İçerikleri

Platform T�p� Illum�na NovaSeq 6000 

Okuma Uzunluğu Pa�red-end 150 bp 

Öner�len D�z�leme 
Der�nl�ğ�

 
 
 

≥ 50× 
 

Anal�z İçer�ğ�

 
 
 
 
 
 

Standart Anal�z 
 

• Ver� kal�te kontrolü: adaptörler� �çeren veya düşük kal�tel� okumaları f�ltreleme 
• Referans genom,d�z�leme der�nl�ğ� �stat�st�kler� ve kapsam �le h�zalama 
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