Nanopore Oxford PromethIOM テストキャンペーン

PromethIOMのサービス開始に先立って、テストサンプルを募集します。

1． テストなので、結果の保証はありません。
2． 対象とするサンプルは、必要な、遺伝子組み換え、ヒト遺伝子・ゲノム研究等の倫理指針等をすでに承認されている必要があります。
3． PromethIOMのアウトプット　５０−１３０Gbの出力にあったサンプル、実験計画である必要があります。MinION　5-２０Gbレベルの出力で間に合う研究も対象外です。
マルチプレックスに対応していませんので、小さいゲノムをたくさん同時に行うということはできません。
4． 可能であれば、すでに次世代シーケンサーで解析済みで、それでは目的が達せていないサンプルが理想的です。
5． 現時点では2次解析のサーバーは、用意できていない（6月頃可能か？）ので、自らまたは共同研究等で、解析が進められる方が対象です。fastq fileまではPromethIOM付属のコンピュータで出力できます。
6． 1年以内に論文化を目指すこと。
7． ヒトのゲノムの場合、Human Structure Variant Database in Hiroshima University (HSVDHU)に登録可能なサンプルが優先されます。

Human Structure Variant Database in Hiroshima University (HSVDHU)
これまでのIllumina社を代表とするshort-read sequencerにより、全エクソーム解析、全ゲノム解析がおこなわれてきました。その結果単一塩基多型（SNP）に関しては、国際的、あるいは日本人のデータベースが整備され、多くの場合それが多型か変異かを判断する大きな根拠を与えています。一方最近、Oxford Nanopore社やPacBio社の、第３世代シークエンサー、long-read sequencerにより、新規な構造多型が検出されるようになりましたが、この約３００万箇所の構造多型に関しては、そのような情報は国際的にも、日本人に関してもありません。このような状況で個々の研究者が構造多型候補を検出したとしても、それが正常多型なのか、病的多型なのか、全くわからない状況です。この状況を打開するために、個々の研究者がlong-read sequencerでシークエンスした結果を登録し、共通のデータベースを広島大学内に整備しようと言う試みです。参加者の目処がつき次第、データベースとしてヒトゲノム遺伝子関係の倫理委員会の審査をうける予定です。当面は、参加者のみに利用可能です。個人のデータの公開は行いません。
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	必要なFlow cellの数
およびライブラリー作成キット を選択してください。
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	PromethIOMによるシークエンスが必要な理由（ゲノムサイズ、必要なアウトプット量、既にショートリードで解析した結果、等）

	









	

	ヒトサンプルの場合　Human Structure Variant Database in Hiroshima University (HSVDHU)に登録するかどうか。　可能　不可能
同意取得時にデータベースに登録することを可能としている必要があります。




Flow cellとライブラリー作成キット以外の消耗品の一部は各自ご負担ください。
