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COVID-19

Severe Acute Respiratory Syndrome Coronavirus 2 (SARS-coV-2) Aralik

2 # : ‘ 2019 tarihinden itibaren diinya genelinde yaklasik 30 milyon kiside tespit
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Oxford Nanopore uzun okuma teknolojisi ile covid19 Ornek tiirleri

virtstinin genomu tek seferde sekanslanabilmektedir, bu da
virtsiin taksonomik takibi ve 6zellikle tek gen mutasyonlarinin v Kan
tespitinde bilyuk avantaj saglamaktadir. v Salya

Oxford Nanopore Teknolojisi ile Dizileme

Kiitiphane Hazirhg: Gergek zamanl dizileme ve analiz
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Biyoinformatik Analizler

Filogenetik analizler

nCOV19 Genome Analyzer
nCOV19 Genome Analyzer, GISAID veritabanini kullanarak filogenetik agag Covid19 genom analizi icin 6zel olarak olusturulan bu yazilim ile Oxford
ve yayilim semasini otomatik olarak olusturmaktadir. Nanopore ham verilerinden ileri agamali analizlere gitmek tek tusla

mimkin.

nCoV-2019 Genom Analyzer by Massive Bioinformatics

Genomic epidemiology of novel coronavets

~ nCoV-19 Genome Analuzer
& Selected samples in below uill be used in phylogenetic tree analyzing
with GISATD database sowples.
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Istatistiksel sonuglar

nCOV19 genome analyzer ile GC orani, genom kapsayiciligi, derinlik
ilgilere ve grafiklere tek tusla ulasmanmiz miimkin.

histogramlari gil

Coverage across reference

= Sonuglar ve ileri analizler

A Amplikon temelli dizileme ile yiiksek derinlikte ve maliyet etkin sonuglar
) alinirken, shotgun temelli dizileme ile diger tim mikrobiyal etkenlerin
tespiti de yapilabilmektedir.

#CHROM POS ID REF ALT QUAL FILTER INFO FORMAT SAMPLE

f MN908947.3 1397 o @ R PASS
. 2455 c T PASS
) 3117 & € B PASS
B 3787 o 6 2 PASS
M 4084 c T PASS
. 11083 G T PASS
AN MN90B947.3 13476 c T PASS
MN908947.3 21875 . AT A PASS
MNG08947.3 28109 . G T PASS
MN908947.3 28688 T € PASS
MNS08947.3 29742 G T PASS DP=6;AC=0, 4; AM=2;
Tar Cesitliligi
Uzun Okumalar

Ornek igerisinde ki turlerin belirlenmesi, bu turlerin genomlannin ne kadarlik bir bolumanin

DNA kalitesine bagli olarak, 200 kba kadar uzun okumalar yapmak mimkin. Cok fazla genetik
materyalin oldugu karigik orneklerde yuksek dodruluk ve guvenilir sonuglar icin daha uzun
okumalar oldukga onem arz etmektedir.
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Fonksiyonel Analizler
Tim Genom Analizleri

Elde edilen sonuglar 6zellestirilmis veritabanlari ve gelismis arama algoritmalari ile

Metagenomik analizler sonucunda yeterince temsil edilen organizmalara yonelik tim genom kullanilarak, genlere zit fonksiyonel bilgilere ulagmak mumkundur.
analizleri yapmak ve bu tiim genomlara yonelik karsilastirmali calismalar gergeklestirmek
mumkandr.

Conserin

P D4 PO P GAN ) D P D | W PO e B
- — reEBee P raY b @ " o e e - e
v @ ) e @ (he @

N -

o
[ -~
ortrn pepecs @9 [ e—

- PP PIAS C—
P e e v b ¢ e ® 4 e poelp ¢ G-
- | - “e <

pepoite

C ’_:’Udéﬁg MASSIVE

BICINFORMATICS



@NANOPQR__E

OXFORD NANOPORE TEKNOLOVJILERI iLE
HIiZMET ALIM KOSULLARI

Covid-19 Amplikon Dizileme icin Numune Kriterleri
* cDNA kabul edilmektedir.
(Oxford Nanopore igin optimize edilmis ters transkripsiyon kiti
verilecektir)
* cDNA -20°C saklama kosulu ile gonderilmelidir.
* Ct degeri 27 ve alti olmalidir.
* Jel konfirmasyonu gerekmektedir.

Covid-19 Shotgun Dizileme icin Numune Kriterleri
* cDNA kabul edilmektedir.
* cDNA konsantrasyonu 1000 ng ve Usti, en az 15 pl hacimde
olmalidir.
* Ct degeri 20 ve alti olmalidir.
* 260/280 degeri 1.7-1.9 arasinda olamhdir.
* Jel konfirmasyonu gerekmektedir.
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