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Formulaire de contact

séquençage à haut débit – Cellules Uniques 

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.
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
Implication de notre plateforme

· À quel niveau souhaitez-vous obtenir l’aide de la plateforme GenomiqueENS ?
Remplacer le caractère « ☐ » par « X » pour cocher une case.
☐ Cellules vivantes (uniquement pour les équipes de l’IBENS).
· Contrôle qualité des cDNA
· Préparation des banques
· Séquençage des banques et contrôle qualité des séquences
☐ Cellules fixées en ACME.
· Passage des cellules fixées dans le Chromium (10X Genomics)
· Génération et contrôle qualité des cDNA
· Préparation des banques
· Séquençage des banques et contrôle qualité des séquences
☒ Analyse bioinformatique*, incluse dans le prix du séquençage.
· Démultiplexage
· Génération des matrices de comptage à l’aide de Cell Ranger (10X Genomics)
· Rapport qualité produit par Cell Ranger (10X Genomics)
* : Seules les banques réalisées et séquencées sur la plateforme GenomiqueENS sont acceptées pour une analyse bioinformatique.

Dessin expérimental scRNA-seq

· Sur quel organisme eucaryote le projet va-t-il être effectué ?
· Quel est le pourcentage en GC de son génome ?
· Quel est le nombre d’échantillons à analyser ?
· Quel nombre de cellules souhaitez-vous charger sur le Chromium ?
Recommandations de 10X Genomics : 800 à 20 000 cellules avec une taille cellulaire comprise entre 5 et 30 µm.
· Quel protocole de dissociation des cellules pensez-vous utiliser ?
Protocoles proposés par notre plateforme

Type de séquençage

· Séquences courtes : NextSeq 2000 – Illumina
· FlowCell P2 (≈ 400 à 450 millions de lectures par run)
· Kit 100 cycles (lectures de 90 bases + index)
· Kit 200 cycles (lectures de 190 bases + index)
· FlowCell P3 (≈ 1100 millions de lectures par run)
· Kit 100 cycles (lectures de 90 bases + index)
· Kit 200 cycles (lectures de 190 bases + index)
· Y a-t-il un type de séquençage du catalogue ci-dessus que vous préférez utiliser et pourquoi ?
Réalisation du projet

· Quelles sont les personnes impliquées dans le projet ?
La personne responsable du projet doit être indiquée en premier. Décrivez également à quelle étape du projet chacune de ces personnes va intervenir (préparation des échantillons, réalisation des banques, analyse des données, validation des résultats).
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· À quelle date pensez-vous pouvoir apporter les échantillons à notre plateforme ?
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