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Услуги по секвенированию метагеномных образцов 

	Выделение ДНК из большого объема жидкости с предварительной концентрацией образца. Очистка от ингибиторов ферментативных реакций, таких как гуминовые кислоты, фенольные соединения, липидосодержащие загрязнители.
[bookmark: _GoBack]Выделение ДНК из образцов, обедненных биоматериалом с последующей концентрацией образца.
Наработка ампликонов таксономически значимых районов для детекции организмов, относящихся к разным таксономическим группам.
Приготовление библиотек c таксономически значимыми участками ДНК, позволяющими однозначно идетифицировать видовую принадлежность объектов в смеси.
Реакционная смесь должна включать 10 нг ДНК, праймеры в конечной концентрации 200 pM, 1х реакционный буфер, dNTP и
полимеразу. Объём смеси 25 мкл. Амплификацию по следующему протоколу: 3 минуты при 95 °С; 25 циклов, включающих 15 секунд при 95 °С, 30 секунд при 55 °С и 30 секунд при 72 °С; 5 минут при 72 °С. Реакционную смесь должна быть очищена с использованием равного объёма магнитных частиц AMPure XP Beads (Beckman Coulter, Inc., США) по  протоколу производителя. Ампликоны должны быть сняты  с магнитных частиц деионизованной водой. Далее к подготовленным ампликонам должны быть пришиты адаптеры и проведено ПЦР-баркодирование с помощью набора NadPrep DNA Universal Library Preparation Kit (Nanodigmbio, Китай) по
протоколу производителя. Полученные библиотеки требуется секвенировать секвенировали на платформе DNBSEQ-G50 (MGI, Китай) с двух сторон по 150 нуклеотидов.
Полученные после секвенирования прочтения должны быть обработаны для удаления последовательностей адаптеров. Анализ данных провести с помощью пакета DADA2, используя протокол, рекомендованный разработчиками (DADA2 Pipeline Tutorial (1.8), https://benjjneb.github.io/dada2/tutorial_1_8.html). Для таксономической классификации  требуется использовать базу данных Silva v.138


	
	
	







