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ACGATGCATA
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ACGTCGCGGAC
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AA AC CA

TA

TT CT CG GC

ACACGCAACTTAAA
ACAAACGCACTTAA
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SBH – Sequencing by hybridization

SBH – 1988 Bains and Smith, Lysov et al.
SBH – 1989 Dramanac et al., Pevzner

PSBH – Positional SBH
SBH s univerzálními bázemi
Interaktivní SBH
Resekvenace
SBH s nepřesnostmi
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Univerzální báze

1. kombinace nukleotidů

2. sloučeniny na bázi inosinu, 5-nitroindol

Preparata et al.:

XXXX***X***X***X

Použití mezer zvyšuje teoretickou sekvenovatelnost 
z délky 2**k téměř 4**k
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Chyby znižují efektivnost už i tak poměrně nejisté 
procedury, pokud uvažujeme s možností chyb, musíme 
vyšetřit větší množstvo alternativních cest grafem 
oligonukleotidů

Pevzner vyzkoušel SBH na 100 reálných sekvencích o 
délce 200. Při k=8 (65536 oligonukleotidů) úspěšně 
osekvenoval jenom 94 vzorků (potřeba oligonukleotidů 
na osekvenování sekvence ddélky m klasickou metodou 
je přibližně n**2)
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