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GeTIT 



Préparation des échantillons 
A

D
N
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 Contrôles qualité 

Plantes 
Matrices  
agroalimentaires Eaux Surfaces Environnement Microbiote Procédés Animaux 

Une diversité de matrices et des applications de pointe 



Nombre de séquences : 10 milliards 

Cout séquence : € 
Productivité :  

NGS – « long reads » 

Les différentes générations de séquenceurs 

NGS – « short reads » 

Sanger 

Nombre de séquences : 96 

Cout séquence : €€€ 
Productivité :  
 

Illumina 

3 x MiSeq 

Séquence unique Séquençage « NGS » 

Du Sanger à la 3ème Génération 

Cout séquence : € € 
Productivité :  
 

2x HiSeq 3000 

NovaSeq 6000 

MinION 
GridION 

PacBio / Oxford Nanopore 

RSII 

Tous ces séquenceurs sont présents sur la plateforme GeT de Toulouse 



Nombre de séquences : 10 milliards 

Cout séquence : € 
Productivité :  

La 2nde génération : nécessité de prétraitements 

NGS – « short reads » 

Illumina 

3 x MiSeq 

2x HiSeq 3000 

NovaSeq 6000 

Méthodologies associées à cette technologie 

Disponible en collaboration  Disponible en prestation 

Etape d’amplification obligatoire 



La 3ième génération: un futur très prometteur 

 

Gros projet  

Source : Wikiwand  

NGS – « long reads » 

Cout séquence : € € 
Productivité :  
 

MinION 
GridION 

PacBio / Oxford Nanopore 

RSII 

Lecture d’une molécule en temps réel  Protocoles non testés actuellement  

 Gros projet d’investissement sur GeT Toulouse 2019-2024 pour 

développer ces approches innovantes  
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Merci de votre attention 


