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Elle assure:

 Une aide au design expérimental
e La vérification de la qualité des échantillons d’ADNs et d'ARNSs.

« L’'amplification, le marquage et 'hybridation des sondes sur les puces Affymetrix de

type GeneChips® Mapping arrays
SNP.6 arrays

e La construction des banques de fragments, les
PCR en émulsion et le séquengage avec le

séquenceur a haut-débit

o L’analyse primaire des données et leur transfert

a la plateforme de bioinformatique
de I'analyse

Les applications proposées sont :

« Gene expression profiling chez 'homme et la souris
« Analyse de Copy Number Variation
« Analyse de liaison et étude d’association

 Reséquencage de régions ciblées

 Séquencage de produits de chromatine-immunoprécipitation (ChIP-Seq)
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La Plateforme de génomique de la Fondation Imagine a été créée en 2008 avec pour mission
d'offrir a la communauté scientifique du site Necker-Enfants malades des prestations de haut
niveau dans le domaine du génotypage, du séquengage trés haut-débit et de I'expression
génique. Le design expérimental, 'analyse et linterprétation des résultats sont menés en
collaboration avec les chercheurs et la plateforme de bioinformatique.

Equipements et Prestations

La plateforme est équipée de :

e Une station GeneChip Affymetrix constituée de deux fours & hybridation, deux stations
fluidiques et un scanner a fluorescence.

 Un séquenceur nouvelle génération trés haut-débit SOLID, Life technologies

« Un bioanalyseur 2100 Agilent Technologies

 Un spectrophotométre Nanodrop ND-1000 (Thermo Scientific) et un fluorimétre QuBit
(Invitrogen)

e Un S2 Covaris et un Hydroshear GeneMachines pour fragmenter ’ADN

e Un EZ Bead Sytem pour faire les PCR en émulsion

o Un appareil de PCR en temps réel StepOne (Applied Biosystems)
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