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TruSeq” Genotype N. Kit

Solucion rentable y flexible para el genotipado dirigido mediante secuenciacion de cualquier

especie vegetal o animal.

Puntos destacados

® Panel personalizable
Consiga que el rendimiento del genotipado sea constante
con el contenido que disefian los servicios de lllumina
Concierge

® Soluciodn flexible
Detecte variantes nuevasy actualice faciimente el contenido
del panel con informacion de genotipado nueva

® Flujo de trabajo integrado
Acceda a funciones de preparacion de bibliotecas
optimizada, secuenciacion fiable y analisis de datos facil de
utilizar

Introduccioén

El TruSeq Genotype N, Kit es una solucion flexible y rentable de
genotipado mediante secuenciacion (GBS) para estudios de linaje y
purezay la toma de decisiones de reproduccion con cualquier
especie vegetal y animalno humana (Tabla 1). El TruSeq Genotype
N. Kit esta disefiado y optimizado para operar con hasta un maximo
de 5000 marcadores, y se puede ampliar facilmente de cientos a
decenas de miles de muestras.

Solucién con todo incluido

El flujo de trabajo integrado de lllumina para secuenciacion de
amplicones permite a los laboratorios acceder a una solucion
totalmente compatible, desde el disefo hasta el analisis (Figura 1).
El TruSeq Genotype N Kit esta disefiado y optimizado para utilizarlo
con las series MiniSegq™, MiSeg®y NextSeq® de sistemas de
secuenciacion, sin necesidad de mas instrumentos. Una sola fuente
de especialistas técnicos 'y de campo para el diseno, la preparacion
de bibliotecas, la secuenciacion y el analisis de datos, y los
conocimientos en conjunto del equipo de asistencia de lllumina
garantizan que los problemas se resuelvan rapidamente y con ello se
reduzcan al minimo las posibles interrupciones en el laboratorio.

Disefio de ensayos seguro

El TruSeq Genotype N, Kit es un ensayo de secuenciacion totalmente

personalizable. El servicio de lllumina Concierge ofrece asistencia en el

diseno de todas las sondas de oligonucledtidos del TruSeq Genotype

N. Kit para tener la garantia de que el rendimiento sea constante. El

servicio de llumina Concierge permite a los clientes:

® |ncluirvarios tipos de marcadores, como polimorfismos
mononucleotidicos (SNP, Nucleotide Polymorphisms),
inserciones/deleciones (indels), etc., en un solo panel.

® Actualizar paneles sin grandes cargas de muestras.

® Disenarpanelesaun cuando no se disponga de una secuencia de
referencia completa.

Pdéngase en contacto con un representante de lllumina para acceder
al servicio de lllumina Concierge.

Servicio de lllumina Concierge TruSeq Genotype Mg Kit
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Figura 1: Flujo de trabajo de TruSeq Genotyping N.: el TruSeq Genotyping N. Kit ofrece una soluciéon completa y totalmente compatible para el genotipado mediante
secuenciacion, desde el disefio de las sondas con el servicio de Illlumina Concierge hasta la preparacion de bibliotecas, la secuenciacién y el andlisis de datos.

Para uso exclusivo en investigacion. Prohibido su uso en procedimientos de diagnédstico.
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Flujo de trabajo optimizado

Un elemento clave de la tecnologia de NGS de llumina esla
preparacion de bibliotecas de calidad alta. Los protocolos de
preparacion de bibliotecas de lllumina pueden albergar toda una
variedad de necesidades de productividad, desde protocolos de baja
productividad para pequefos laboratorios hasta estaciones de trabajo
de preparacion de bibliotecas totalmente automatizadas para grandes
laboratorios o centros de gendmica. Se emplean diferentes métodos
para capturarregiones de interés del ADN de entraday prepararlas
bibliotecas de secuenciacion.

Elensayo TruSeq Genotype N.emplea un método de generacion de
amplicones. La generacion de amplicones emplea una hibridacion
seguida de un método de extension-ligadura, lo que genera una
cadena molde sencilla a partirde un ADN genémico (ADNg)
bicatenario, que posteriormente se amplifica mediante PCR (Figura 2).
El protocolo de preparacion de bibliotecas se puede completarcon
menos de 2,5 horas de tiempo de participacion activa (Figura 3).

Cree sondas de captura de oligonucleétidos
personalizadas que flanqueen cada regién de interés

Sonda personalizada 1 Sonda personalizada 2
\ Region de interés

CAT (tubo de amplicén personalizado)

Las sondas de CAT se hibridan en regiones
de interés que flanquean ADNg no fragmentado

\, Sonda personalizada 1 Sonda personalizada 2 /

N Y

Extensién/ligadura entre sondas
personalizadas en diferentes regiones de interés

L

La PCR anade indices y cebadores de secuenciacién

P7 \ indice 1 \ / indice 2’ P5

Biblioteca de amplicones etiquetados de manera univoca
lista para la generacién de grupos y la secuenciacion
P7 Indice1 indice2 P5

Figura 2: Quimica de amplicones: el TruSeq Genotype N. Kit emplea un método
de extension/ligadura para preparar bibliotecas personalizadas listas para la
secuenciacion.

* Célculos de datos en archivo. lllumina, Inc., 2015.

Calidad de datos lider del sector

El TruSeq Genotype N, Kit es compatible con los sistemas MiniSeq,
MiSeqy NextSeq, que emplean quimica probada de secuenciacion
mediante sintesis (SBS, Sequencing by Synthesis) de lllumina. Mas
del 90 % de los datos de secuenciacion de todo el mundo se genera
mediante la quimica de SBS de lllumina.* Los sistemas de llumina
ofrecen el mayor porcentaje de bases secuenciadas porencima del
Q30 del sector.”™® Con unos resultados constantes de elevada
calidad, losinvestigadores pueden tener confianza en la precision de
sus datos, aun cuando los objetivos de interés sean problematicos

(p. ej., regiones repetitivas o contenido rico en GC).6

Analisis de datos simplificados

Los datos se pueden transmitir sin problemas desde los sistemas de
secuenciacion de llumina a BaseSpace® Sequence Hub, una
plataforma informatica de gendmica en la nube facil de usar que
ofrece una gestion de datos simplificada, herramientas de
secuenciacion analitica y almacenamiento de datos. El TruSeq
Genotype N, Kitemplea la aplicacion TruSeq Amplicon para
optimizar el analisis de los paneles personalizados.

Para uso exclusivo en investigacion. Prohibido su uso en procedimientos de diagnédstico.
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o

Previa a la PCR

Incubacion
nocturna opcional

5

Punto de detencién
de seguridad*

Posterior a la PCR 0

Punto de detencién
de seguridad*®

* lllumina recomienda detenerse
en este punto y, de ser necesario,
reanudar el flujo de trabajo al dia
siguiente.

Hibridacion

Los oligonucledtidos
ascendentes y descendentes
se hibridan en ADN.

Tiempo de participaciéon

activa: 15 minutos

Tiempo total: 1 hora 35 minutos

Retirada de
oligonucleétidos

no ligados

El ADN se filtra y lava para
retirar los oligonucleétidos
no ligados.

Tiempo de participacién activa:
20 minutos

Tiempo total: 20 minutos

Extension y ligadura

Los oligonucledtidos ligados
se conectan a través de la
ADN-polimerasa y se ligan.
Tiempo de participacién activa:
5 minutos

Tiempo total: 50 minutos
Amplificacién

Los productos se amplifican
y se afladen adaptadores de
indice mediante PCR.
Tiempo de participacién activa:

30 minutos
Tiempo total: ~2 horas

Limpieza de biblioteca
Los productos de la PCR se
purifican de componentes de
la reaccion.

Tiempo de participacién activa:
20 minutos

Tiempo total: 50 minutos

Normalizacion de
bibliotecas

Las bibliotecas se normalizan
para representarlas de forma
equilibrada en grupo.

Tiempo de participacién activa:
30 minutos

Tiempo total: 1 hora 20 minutos

Agrupacion de bibliotecas
Las bibliotecas normalizadas
se combinan en un solo tubo.
Tiempo de participacién activa:
10 minutos

Tiempo total: 10 minutos

Tabla 1: Especificaciones del TruSeq Genotype N. Kit
Especificacion

Caracteristica

Cualquier especie no humana
ADN gendmico de 50 ng

De 16 2 5000 en un solo panel
Hasta 384

Especie

Requisito de entrada

Multiplexado de objetivos

Multiplexado de muestras

Resumen

El TruSeq Genotype N, Kit es una solucion rentable y flexible de GBS
dirigido para estudios de linaje y pureza y la toma de decisiones de
reproduccion. El TruSeq Genotype N, Kit cuenta con contenido
disenado mediante los servicios de llumina Concierge y ofrece un
panel totalmente personalizable para los GBS de cualquier especie
vegetal y animal no humana. Con un flujo de trabajo integrado que
incluye desde preparacion de bibliotecas hasta secuenciaciony
analisis de datos, los clientes disponen de una unica fuente de
apoyo.

Informacién adicional

Para obtener mas informacion sobre el TruSeq Genotype N Kity
otras opciones de secuenciacion y genotipado de especies
vegetalesy animales, visite www.illumina.com/agrigenomics.

Datos para realizar pedidos

o
Producto N.° de muestras N', de
catalogo
TruSeq Genotype N, Kit (incluye todos los 96 muestras, hasta 20018978

reactivos necesarios) 384 indices
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Figura 3: Flujo de trabajo de preparacion de bibliotecas: el TruSeq Genotype N.
Kit posibilita la preparacion simplificada de bibliotecas con menos de tres horas de
tiempo de participacion activa.

Para uso exclusivo en investigacion. Prohibido su uso en procedimientos de diagnédstico.
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