«Секвенирование геномов двух грибов рода Exobasidium и Alternaria»


Константин, здравствуйте!
Да, это прямое и обратное чтение.
Геномная ДНК была фрагментирована ультразвуком до среднего размера 450 нуклеотидов на приборе Covaris S2. Фрагментированная ДНК была использована для приготовления полногеномной библиотеки с использование набора NEBNext® Ultra™ II DNA Library Prep Kit for Illumina (NEB) согласно инструкции к набору. Секвенирование проводили на приборе HiSeq1500 (Illumina) в режиме парноконевых чтений длиной 250 нуклеотидов.
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Константин, здравствуйте!
[bookmark: _GoBack]В образцах 1 и 2 объемы фактические 20 мкл (хотя написано 90 мкл и заклеено парафильмом) и концентрация 6 нг\мкл по Qbit - этого никаким образцом не хватит.  3 и 4  и концентрация и объем выше.
Нам надо замену по образцам 1 и 2.

2. По Иллюмине - не менее 2 мкг высокомолекулярной ДНК, измеренной флуорометрически.


1.По поводу метагенома - стоимость за образец составит 16500 рублей.
2. По поводу полных геномов. Мы делаем на Иллюмине, если делать покрытие 100х , то при варианте секвенирования 2*250 , стоимость за первый геном составит 410 долларов и 480 долларов за второй геном. Но, если Вы хотели делать де ново сборку (а какая задача   - Вы не написали), то я бы рекомендовал делать покрытие не менее 200х. Если необходима нанопора, то такое тоже возможно, но мне надо запросить стоимость ячеек нанопоры и их срок поставки 120 дней+45-50 дней исполнение работы. Нанопоровские ячейки у нас не складские.
3. Секвенирование микроРНК мы делаем, от клеток в тризоле\тканей в RNALater стоимость за образец составит 620 долларов за образец при 5 млн чтений за образец. Число чтений делаем любой, но от этого зависти стоимость.


