Fiche d’accueil de projet de construction banque haplotagging. 
En rouge, des exemples de réponses pour chaque partie à renseigner : à remplacer par vos propres informations.
Projet Bq haplotagging :  Construction d’une librairie de linked-reads (technique haplotagging) pour l’espèce xx
Objectif : Reconstruction de génomes ancestraux / phasage de génome / …!.
Réalisation du projet (opérateurs) : 	 M. Dupont 
- Organisme de rattachement, unité (+équipe) :
- Statut (date fin de contrat/stage/thèse) :
- Messagerie institutionnelle :
- Téléphone :
Collaboration :
Cadre du projet (thèse,projet financé, projet récurrent d’équipe, premier pas…) :
Responsable et origine des crédits : Toto (messagerie institutionnelle) - Laboratoire, crédits ANR -  Géré par UM/CNRS/IRD
Date prévisionnelle de réalisation du projet :
Risques associés à la manipulation des échantillons :
- Chimiques
- Biologiques
- Autres, précisez :

Les données recueillies sur ce formulaire seront utilisées dans le cadre du traitement de votre projet scientifique : pour contact en cas de problème avec les échantillons, restitution des résultats et facturation des prestations réalisées. Elles permettent également votre inscription sur notre site de réservation et notre liste de diffusion. Elles seront conservées pendant la durée du projet. Vous pouvez également vous désinscrire sur simple demande.
Description du projet
Technologie envisagée : Construction d’une librairie par haplotagging selon le protocole GenSeq.
Cibles du séquençage : 	Génome complet / Capture ciblée.
Taille du génome étudié : 10 Mb
Remarques éventuelles : 

Nombre d’échantillons séquencés : 96 échantillons 
Séquençage : La librairie sera séquencée à la plateforme MGX sur NovaSeq. La cartouche de séquençage choisie et les modalités de vérification seront discutées avec la plateforme MGX. 

Stratégie proposée : Création de banques de fragments d’ADN où les fragments provenant d‘une même molécule initiale partagerons un index commun qui sera unique ou quasiment unique. La banque sera compatible avec le séquençage sur NovaSeq avec des index IDT. Les fragments obtenus auront une taille modale d’environ 500 pb. 

Déroulement des opérations : 
Remarques préalables sur les normalisations de concentrations :
Les extractions d’ADN seront effectuées par le demandeur. 
Pour exécuter le protocole il faut au moins 3ng d’ADN par individu au total. Le protocole est compatible avec des concentrations d’ADN initiales supérieures à 0.2ng/µl. 
Il est recommandé que l’ADN utilisé ait un poids moléculaire élevé, idéalement avec des fragments tous supérieur à 20kb. La distribution de la longueur des fragments d’ADN peut être vérifiée sur Fragment Analyzer ou Femto selon les objectifs à GenSeq.
Le demandeur est tenu d’organiser la vérification de la qualité et la quantité d’ADN avant que les échantillons ne soient apportés à GenSeq. Les résultats de ces vérifications doivent être transmis à GenSeq avant le début du projet. Si ce n’est pas possible, alors GenSeq effectuera les contrôles qui seront facturés.
1. Les banques individuelles de fragments génomiques seront fabriquées par GenSeq sur la base du protocole haplotagging. 
2. Le pool final sera passé sur Fragment Analyzer par GenSeq pour contrôler la taille des fragments obtenus et la bonne élimination des amorces de PCR.
3. En cas d’élimination insuffisante des dimères d’amorces, une nouvelle purification sera réalisée suivie d’un nouveau passage sur Fragment Analyzer.
4. Le dosage final du pool et le séquençage sera fait à MGX
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