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VIRAL METAGENOMIK

Shotgun metagenomik analizi ile bir 6rnek
icerisinde bulunan tim nikleik asit bilgisine
ulasmak mumkindir. Bu yontem ile elde edilen
toplam genomik materyalin tamami dizilenir ve
sonrasinda hedef organizma gruplarina veya
genlere yonelik veritabanlari ile istenilen bilgilere
ulasilir. Korunmus boélgelere sahip olmayan virls
gibi organizmalara yoénelik yapilacak metagenomik
analizlerde shotgun dizileme yoOntemleri 06ne
¢ikmaktadir.

+* Uzun okuma ile daha dogru sonuglar

+* Ortamda bulunan tim genler

+» Metagenomik verilerden tim genom olusturma
+¢ Viral metagenomik
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VIRAL METAGENOMIK

Shotgun Metagenomik analizler

Shotgun metagenomik analizler ¢ok farkli 6rnek tipini, veya bir 6rnegin bilesenlerini =
detayl incelemek icin olduk¢a fazla sayida olanak saglamaktadir. Asagida viral \_’__-

metagenomik icin hizmet sagladigimiz analiz cesitleri yer almaktadir.

Sequence Lengths for 491 Nucleotide Sequences

T Uzun Okumalar
i DNA kalitesine bagli olarak,
g 200 kb’a kadar uzun okumalar
L yapmak mimkin. Cok fazla
i, genetik materyalin oldugu
: karisik érneklerde yiiksek
' T R : dogruluk ve giivenilir sonuglar
Hm \‘ ’ H ’ } ‘ ‘ icin daha uzun okumalar
o T T — olduk¢a 6nem arz etmektedir.
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Tiim Genom Analizleri o] A;‘ .‘-‘-_M__-.‘M
Metagenomik analizler o Bovine coronavirs - NC_0030.. T o oo ‘ s e '
sonucunda yeterince temsil
edilen organizmalara yonelik
tim genom analizlerinin
yapilmasi ve bu tiim genomlara
yonelik karsilastirmali
¢alismalarin gerceklestirilmesi
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1. Bovine coronavirus - NC_003045.1

2. Escherichia virus Lambda - NC_001416.1

3. Trichoderma harzianum bipartite mycovirus 1 - NC_040768.1 O —
4. Escherichia phage HK630 - NC_019723.1 ————
. e reus 5. Enterobacteria phage DE3 - NC_042057.1 ———

. Tur ce§'t||||g| 6. Escherichia phage HK629 - NC_019711.1

Ornek igerisinde ki turlerin belirlenmesi, 7. Wahanspidr vins 6-NC.033712.1

bu tiirlerin genomlarinin ne kadarlik bir 8 Human coronavius OCA3 - NC_006213.1

boliminin kapsandiginin belirlenmesi 5. Grapevine leafolkassaciated virus 2 NC_0O7448-1 —_—
10. Pasivirus A1 - NC_018226,1 C—
11. Cyprinid herpesvirus 2 - NC_019495.1 —
12, Rhopalanthe virus Y - NC_043162.1 S—
13. Diodia vein chlorosis virus - NC_038787.1 —

14, Rotavirus A - NC_011505.2
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