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La secuenciacion de proxima generacion (NGS, por
sus siglas en inglés) es el término general utilizado
para describir una serie de tecnologias modernas de
secuenciacion masiva de alto rendimiento.

Las tecnologias permiten |la secuenciacion de ADN y

ARN mucho mas rapidamente que la secuenciacion

de Sanger por tanto revolucionaron el estudio de |la
genomica vy la biologia molecular.
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15t Generacidn
(Sanger)

2nd Generacidn

3rd Generacidn

Tecnologias de secuenciacion

Applied
Biosystems
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lllumina
(lonTorrent)

Oxford Nanopore
(PacBio)
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Sequencing by
synthesis (SBS)
-baja eficiencia

SBS

- masivo

-alta eficiencia
-alto costo

-Secuenciacion de
una sola molécula
(SMS)

-Alta eficiencia

100-150 bp
100 bp — 500
Mbp

Secuenciacion
PCR. Usada para
primer genoma
humano

Secuenciacion
economica y
rapida de millones
de genomas

Secuenciacion
portatil/ reads
Largos. Bajo costo

WGS
Metagenomas

PCR-WGS
Metagenomes
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Genome size

1Gb

Flongle

Output: 1-2 Gb
(1 flow cell) _/

10Gb

MINnION

Output: 20-40 Gb
(1 flow cell)

g S g

PromethlION

Output: up to 4,800 Gb / 9,600 Gb
(24 / 48 flow cells)

GndION wm

Output: 100-200 Gb
(5 flow cells)

1000 Gb




Pipeline of lower

MinlON PromethlON power and higher
Flow Celi Flow Cell gensity

flow cells

Protein and other
MinlON molecule sensing

on same

hardware

gevice

005 @ 007 \2008 ]

channel channels

Axopatch MinlON Range of devices
1 Nanopore channel 512 nanopore sequencing channels from 126 to
~1 experiment per person per week Running in parallel 128,400 channels
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Flujo de Trabajo

Secuenciacion usando tecnologia Oxford Nanopore
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Partes de la Flowcell

Priming port

cover

SpctON port
cover |
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FALOB242

Priming port

Inlet channel

Sensor array with the
| nanopcres
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Principio de funcionamiento de un secuenciador de ADN de
Nanopore

MinlION Mk1C

nION

Poros activos

(

ESTRUCTURA INTERNA

proteina
Motora

b

AGTCCCTGAATCGA
400-450pb por segundo
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MinION

- Herramienta portatil de analisis
biologico alimentada por USB
-Analisis de 12 a 96 muestras a la
vez usando codigos de barras
-Hasta 512 canales disponibles en
cualquier momento Condiciones
minimas:

17

’ Theoretical Internal Current
16G b RAM System capaclty maximum best customer best
1TB SSD Bases per 72 hour run per 60 Gb 550 Gb 40 Gb

flow cell (@ 450 bps)
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S. enterica (orangR),
5.9 Mb (n=45)

Assembly

minimap2 & miniasm

P. aeruginosa
6.7 Mb

T B. subtilis
% E. coli (red) / 4 Mb
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[ Submit to this Journal ] Mitochondrial Genetic Diversity of Bemisia tabaci
(Gennadius) (Hemiptera: Aleyrodidae) Associated with
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Nanopore Learning & Support

Nanopore Learning \

Explore our online courses and video library to assist with your Nanopore experience

Train online

Online courses to support your future Lesson hbrary
experiments from sample to result

Learn about nanopore sequencing by
browsing our collection of short videos

Getting Library Sequencing Data Devices Software Troubleshooting Customer
Started Preparation Analysis Services
Browse all lessons
Top Customer Services Items b Top Technical Support Items Top Tags
Car ) Y M i MTrd ) [
- - - MINION GRIDION
On-site training MO |
FHongle production and shipment . How do | basecall on the MinIT PROMIETHION ORDERS

We offer training on all of our sequencing
devices including workshops and bespoke
training packages either at your institution or
an Oxford Nanopore lab

FLOW CELL

httne ' /lrammiiinithyvy nanannarateacrh Acoam



olab

Colab son archivos que permiten combinar codigo ejecutable y texto enriquecido en un solo documento,
junto con imagenes, HTML, LaTeX y mas. Cuando creas tu propio Colab. Colab, o "Colaboratorio”, le
permite escribir y ejecutar Python en su navegador.

Se requiere configuracién cero

*Acceso a las GPU sin cargo

*Facil de compartir

*Tanto si es estudiante, cientifico de datos o investigador
de inteligencia artificial, Colab puede facilitarle el trabajo.

https://colab.research.google.com/?utm_source=scs-index#tscrollTo=-Rh3-Vt9Nev9 >
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Esta presentacidn contiene imagenes tomadas a través
de Internet
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