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STT Từ viết tắt/thuật ngữ Nghĩa/Mô tả 

1.  ADN (DNA) Deoxyribo Ducleic Acid  

2.  BP Base pair 

3.  GB (G base) Giga base pair 

4.  NST Nhiễm sắc thể 

5.  DNA senquencing Đọc trình tự DNA 

6.  HGP Dự án hệ giải trình tự hệ gen con ngƣời 

7.  DdNTP Dideoxynucleotide 

8.  Nucleotide Các trình tự A,T,G,C 

9.  Sanger (SAGE) Tên thiết bị đọc trình tự đoạn ngắn (1500bp) 

10.  ABI SOLID Tên thiết bị đọc trình tự 

11.  Dntp Deoxynucleotide 

12.  Gdna DNA thuộc nhiễm sắc thể 

13.  SBL Đọc trình tự gắn nối (sequencing by ligation) 

14.  GS20 Tên thiết bị đọc trình tự 

15.  Illumina Solexa 1G Tên thiết bị đọc trình tự 

16.  Roche 454 FLX Tên thiết bị đọc trình tự 

17.  Scaffold (Super cotig)chuỗi các cotig 

18.  
Tandem Repeat Các khối nhỏ có kích thƣớc từ vài base đến vài 

chục base bị lặp đi lặp lại nhiều lần. 

19.  Large repeat regions Chuỗi lặp lớn lên tới vài nghìn base 

20.  Fragment Mảnh DNA 

21.  Read Đoạn trình tự ngắn 

22.  Cotig Đoạn trình tự dài 

23.  De Bruijn Tên một thuật toán lắp ráp hệ gen với dữ liệu  

24.  pyrosequencing Đọc trình tự đoạn ngắn (100bp) 

25.  Insert size (fragment khoảng cách giữa 2 đoạn read xuôi và ngƣợc 
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length) 

26.  Coverage số bản sao chép của hệ gen gốc đƣợc giải mã 

27.  
 paired-end short 

reads 

Lắp ráp trình tự sử dụng cặp read ngắn 

28.  Ligation error Lỗi giải trình tự 

29.  ALLPAHTS Tên phƣơng pháp lắp ráp hệ gen với dữ liệu 

30.  overlap graph Đồ thị 

31.  Node Nút trong đồ thị 

32.  
Tip một node trong đồ thị mà từ vị trí đó không có 

cạnh dẫn tới node nào khác 

33.  
Bubble Lỗi trong đồ thị, xuất hiện khi tồn tại hai đƣờng 

dẫn giữa hai điểm node 

34.  SSA  (Short Sequence Assembler) thuật toán lắp ráp  

35.  Neighbour Hàng xóm – điểm lân cận 
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