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Formulaire de contact

séquençage à haut débit - Ready to load
Le but de ce formulaire est de nous permettre d’identifier vos besoins en génomique afin que nous puissions préparer une offre de service qui soit adaptée à votre demande. Nous vous proposerons une réunion en retour de ce formulaire si besoin.
Ce formulaire complété doit être renvoyé à l’adresse suivante : genomique@bio.ens.psl.eu.
Projet

Titre du projet :
Acronyme (caractères alphanumériques et tiret uniquement) :
Nom du porteur de projet :
Fonction du porteur de projet :
Courrier électronique du porteur de projet :
Laboratoire/unité du porteur de projet :
Tutelle(s) (université, EPST…) :
Adresse du laboratoire :
Financement du projet :
Ressources humaines dédiées au projet (nombre homme x mois) :
Courte description du projet
· Quelle est votre expérience en matière de séquençage à haut débit ?
Exemple : protocoles déjà utilisés pour la préparation des échantillons, des banques, formations suivies, connaissance des méthodes d’analyse, êtes-vous déjà passé par un fournisseur (privé ou public), si oui lequel…).
· Sur quel (s) organisme (s) le projet va-t-il être effectué ?
· Quel est le pourcentage en GC de son génome ?
· Quel protocole de construction de librairie voulez-vous séquencer ?
Nom et fournisseur du protocole commercial ou type de construction maison (position et taille des indexes, type et taille de l’insert, séquences P5 et P7 indispensable pour la compatibilité sur le système Illumina)
· Quel pourcentage de PhiX souhaitez-vous ?
1 % de PhiX (banque de contrôle non indexée) est ajouté selon les recommandations d’Illumina. Si vos librairies sont peu hétérogènes, il est recommandé d’augmenter ce pourcentage. 20% est bien pour un premier essai.
· Quel nombre de banques souhaitez-vous séquencer pour ce projet ?
· Quels sont les séquences des indexes de vos échantillons ?
Donner la liste des séquences (vous pouvez joindre un fichier Excel)
Illumina recommande d’utiliser des dual unique index sur le NextSeq 2000

Type de séquençage
Séquences courtes : NextSeq 2000 – Illumina
· Quel kit de séquençage souhaitez-vous ?
Remplacer le caractère « ☐ » par « X » pour cocher une case

FlowCell P1((≈ 100 millions de lectures par run)

☐ Kit 300 cycles (2x 150 bases ou sur mesure)
FlowCell P2 (≈450 millions de lectures par run)

☐Kit 100 cycles (1 × 100 bases, 2 × 50 bases ou sur mesure)
☐Kit 200 cycles (2 x 100 bases ou sur mesure)
☐Kit 300 cycles (2x 150 bases ou sur mesure)
FlowCell P3 (≈ 1100 millions de lectures par run)

☐Kit 50 cycles (1 × 50 bases ou sur mesure)
☐Kit 100 cycles (1 × 100 bases, 2 × 50 bases ou sur mesure)
☐Kit 200 cycles (2 x 100 bases ou sur mesure)
☐Kit 300 cycles (2x 150 bases ou sur mesure)
· Préciser le plan de séquençage souhaité
	
	Taille en bases

	Read1
	

	Index1
	

	Index2
	

	Read2
	


Implication de notre plateforme

· Contrôle qualité des banques et normalisation
· Séquençage de banques, contrôle qualité des séquences et démultiplexage 

Réalisation du projet
· À quelle date pensez-vous pouvoir apporter les échantillons à notre plateforme ?
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