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Panel de expresion genética humana de
transcriptoma AmpliSeq for lllumina

Un panel selectivo para el andlisis simultaneo de niveles de expresion de mas de 20 000

genes humanos de RefSeq.

Puntos destacados

e Creacion rapida de perfiles de expresiones genéticas
Preparacion de bibliotecas en seis horas, con un tiempo de
participacion activa inferior a una hora y media; resultados
disponibles en menos de dos dias

e (Calidad y cantidad escasas de muestras de entrada
Obtencion de datos de alta calidad aun partiendo de una
cantidad minima de entrada de tejidos FFPE

e Solucion de ARN a andlisis
Flujo de trabajo completo que abarca la preparacion, la
secuenciaciony el andlisis de bibliotecas

Introduccion

El panel de expresion genética humana de transcriptoma AmpliSeq
forlllumina es un ensayo de resecuenciacion selectiva para la
cuantificacion de la expresion genética (Tabla 1). Con tan solo 1 ng
de ARN total (aunque el valor recomendado es de 10 ng), el panel de
expresion genética humana de transcriptoma AmpliSeq for lllumina
genera unos resultados sensibles y precisos para los estudios de
expresion genética, aunque las muestras de las que se parta tengan
una calidad deficiente o una cantidad limitada, como en el caso de
los tejidos fijados en formol y embebidos en parafina (FFPE).

El panel de expresion genética humana de transcriptoma forma parte
de un completo flujo de trabajo que incluye la preparacion de
bibliotecas basada en PCR AmpliSeq for lllumina, los procesos
quimicos de secuenciacion por sintesis (SBS) de lllumina, asi como la
tecnologia de secuenciacion de préxima generacion (NGS) y los
analisis automatizados. Gracias a este flujo de trabajo optimizado, los
investigadores pueden centrar sus estudios en regiones codificantes
de ARN, lo que disminuye la cantidad de entrada necesaria y permite
obtenerunos resultados precisos y extremadamente sensibles.

Cobertura genética pertinente

El panel de expresion genética humana de transcriptoma AmpliSeq for
llumina ofrece una cobertura integral de las secuencias codificantes
de ARN. El panel de grupoy tubo tnicos incluye mas de 20 000
amplicones disefiados con respecto al genoma de referencia
NCBI37/hg19, lo que se traduce en una cobertura superior al

95 % de los genes de RefSeq. Gracias a este panellisto para usar, los
investigadores ahorran tiempoy esfuerzo en la identificacion de
objetivos, el disefio de amplicones y la optimizacion del rendimiento.

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

Tabla 1: Resumen del panel de expresién genética humana de
transcriptoma AmpliSeq for lllumina

Parametro Especificacion

N.° de genes >20 000 (>95 % de la base de datos de
genes humanos RefSeq)

Tamano de objetivo acumulativo 2,2Mb

Expresion genética diferencial y

Tipos de variante ! "

fusiones genéticas
Tamafio del amplicon 104 pb de media
N.°de amplicones 20802

Cantidad necesaria de ARN de

entrada 1-100 ng (valor recomendado de 10 ng)

N.° de grupos por panel 1

Tipos de muestras compatibles Tejido FFPE y sangre

Porcentaje de lecturas alineadas >80 %
Duracion total del ensayo 6 horas®
Tiempo de participacion activa <1,5horas

Tiempo de conversion de ARN a datos 2,5 dias

a. El tiempo refleja Unicamente la preparacion de bibliotecas, sin incluir su
cuantificacion, normalizacion o agrupacion.

Datos en el archivo de lllumina, Inc. (2017)

Flujo de trabajo sencillo y optimizado

El panel de expresion genética humana de transcriptoma AmpliSeq
for llumina permite la creacion simultanea de perfiles de expresiones
genéticas de mas de 20 000 genes humanos distintos en un solo
grupo. Forma parte de una solucion completa que ofrece un
contenido optimizado, una preparacion sencilla de bibliotecas,
sistemas de secuenciacién solo con pulsar un botén y anélisis
simplificado de los datos.

La preparacion de bibliotecas comienza con la conversion de ARN
total en ADNc, seguida de un sencillo protocolo basado en PCR que
puede completarse en tan solo seis horas, con un tiempo de
participacién activa inferiora una hora y media. Las bibliotecas
resultantes pueden normalizarse, agruparse y, posteriormente,
cargarse en una celda de flujo para su secuenciacion. Esta ultima se
efectia mediante los procesos quimicos probados de SBS en un
sistema de secuenciacion de lllumina (Tabla 2).

Los datos resultantes pueden analizarse de forma local con

Local Run Manager o transmitirse con facilidad a BaseSpace™
Sequence Hub. Local Run Managery BaseSpace Sequence Hub
pueden acceder al flujo de trabajo de analisis de amplicones de ARN
para la creacion de perfiles de expresiones genéticas.

Para obtener mas informacion sobre la informatica de
lllumina, visite la pagina www.illumina.com/ products/by-
brand/ampliseg/informatics.html.
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Tabla 2: Sistemas de secuenciacion de lllumina que se
recomienda utilizar con el panel de expresion genética humana
de transcriptoma AmpliSeq for lllumina

Muestras por Duracién del
Instrumento . .

experimento experimento
MiniSeq™ System (rendimiento 3 24 horas
elevado)
MiSeq™ System (quimica de v3) 3 32 horas
NextSeq System (rendimiento medio) 12 26 horas
NextSeq System (rendimiento elevado) 40 29 horas

Obtenga mas informacion acerca de los sistemas de
secuenciacion de lllumina en www.illumina.com/systems.

Datos precisos

El panel de expresion genética humana de transcriptoma AmpliSeq
for llumina permite a los investigadores analizar la expresion genética
diferencial en todo el transcriptoma. Para demostrar la
reproducibilidad del ensayo, se analizé por duplicado ARN aislado

de tejido cerebral mediante el panel de transcriptoma y NextSeq™
System. Los resultados muestran una elevada concordancia
(R?=0,98) entre las dos muestras (Figura 1).
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Figura 1: Gran concordancia entre los duplicados: Las bibliotecas se prepararon
empleando ARN aislado de tejido cerebral y el panel de expresion genética de
transcriptoma AmpliSeq for lllumina, y se secuenciaron en NextSeq System. Un
diagrama de reproducibilidad pone de manifiesto la elevada correlacion existente
entre dos duplicados de la misma muestra de ARN. R? equivale a una medicion
estadistica de la correlacion de datos.

Informacién adicional

Para obtener mas informacion acerca del panel de expresion
genética humana de transcriptoma AmpliSeq for lllumina, visite la
pagina www.illumina.com/products/by-type/sequencing-kits/library-
prep-kits/ampliseg-transcriptome-gene-expression-panel.html.

Para obtener masinformacion acerca de la solucion de
resecuenciacion selectiva AmpliSeq for lllumina, lea el resumen que
encontrara en www.illumina.com/content/dam/ illumina-
marketing/documents/products/datasheets/ampliseg-for-illumina-
targeted-resequencing-solution-data-sheet-770-2017-022.pdf.

Datos para realizar pedidos

Puede solicitar en linea los productos AmpliSeq for lllumina en la
pagina www.illumina.com.

N.°

Producto . de

catalogo
Pane! de expre3|orl1 genética hu.mana de transcriptoma 20019170
AmpliSeq for lllumina (24 reacciones)
AmpliSeq for lllumina Library PLUS (24 reacciones) 20019101
AmpliSeq for lllumina Library PLUS (96 reacciones) 20019102
AmpliSeq for lllumina Library PLUS (384 reacciones) 20019103
Juego A de indices AmpliSeq for Illumina CD (96 indices, 20019105
96 muestras)
Sintesis de ADNc con AmpliSeq for lllumina (96 reacciones) 20022654
Panel de ID de muestra AmpliSeq for lllumina 20019162
ADN de FFPE directo AmpliSeq for lllumina 20023378
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