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lllumina Microbial
Amplicon Prep

Solucion versatil de preparacion
de librerias para la vigilancia de
la salud publica y la investigacion
microbioldgica

« Admite cebadores disefiados por el usuario para
secuenciar patégenos de interés para la salud publica

« Permite una cobertura del genoma completo de
alta calidad en multiples especies microbianas

« Admite aportes de ADN y ARN de una serie
de fuentes y tipos de muestras
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ILLUMINA MICROBIAL AMPLICON PREP

Introduccion Flujo de trabajo optimizado

La pandemia de la COVID-19 resaltd la importancia [llumina Microbial Amplicon Prep es una solucién

de contar con sistemas de vigilancia virica eficaces de preparacion de librerias basada en PCR altamente
para identificar, supervisar y controlar los brotes de multiplexada para su uso con objetivos microbianos.
enfermedades. La vigilancia gendmica a escala de Este kit se basa en el sdélido flujo de trabajo de COVIDSeq
poblacién de las enfermedades endémicas y de nueva Assay de lllumina, que abarca el aislamiento del material

aparicion, incluidas las causadas por los virus SARS- genético mediante secuenciacion y analisis de datos para
CoV-2,"% de Zika,** del Ebola,® y de la viruela simica’ la deteccidn y caracterizacion de especies microbianas
(anteriormente viruela del mono), es ahora posible gracias (Figura 2).

a la tecnologia de secuenciacion de nueva generacion
(NGS, Next-Generation Sequencing).

Muestra: JK89-DEN1
Acceso: KM204119.1

El kit lllumina Microbial Amplicon Prep es un ensayo basado
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en secuenciacion con una productividad de baja a media

que amplia el poder de descubrimiento de la investigacion

en los campos de la microbiologia y las enfermedades

infecciosas. Con este kit, que aprovecha el flujo de

trabajo demostrado de COVIDSeq™ Assay de lllumina,

los investigadores pueden utilizar cebadores disefiados en

el laboratorio o comerciales para la secuenciacion selectiva B.
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de patégenos a lo largo del tiempo y en distintas zonas

geograficas, la deteccion de variantes, la clasificacion C.
de estirpes de patdgenos, la identificacién de marcadores

de resistencia microbiana y mucho mas.
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d |St| ntaS eSpeC|eS mICI’ObIa nas Figura 1: Cobertura del genoma completo para virus de ARN

y ADN: Illlumina Microbial Amplicon Prep proporciona una
[llumina Microbial Amplicon Prep se puede combinar con cobertura del genoma superior al 95 % para los virus de ARN
cebadores bien disefiados para proporcionar cobertura de (A) del dengue y (B) de Zika. (C) El grafico de cobertura para
secuencias en genomas viricos, incluidos virus de ARN y de el virus de la viruela simica demuestra compatibilidad con
ADN (Figura 1). Este kit permite la secuenciacién selectiva los virus de ADN.

de genomas completos o regiones especificas de virus,
dependiendo de la aplicacion. En el caso de las especies
microbianas con genomas mas grandes, se pueden utilizar
cebadores contra regiones seleccionadas.

[llumina Microbial Amplicon Prep se puede utilizar con

ARN o ADN extraido de diversas fuentes, como cultivos
microbianos, hisopos nasofaringeos, hisopos cutaneos,
hisopos nasales, muestras de aguas residuales y otras.

Se recomienda utilizar ADN o ARN de aporte de alta calidad,
con pasos adicionales de limpieza y purificacion después de
la extraccion, para una preparacién correcta de la libreria.
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Figura 2: Flujo de trabajo de Illlumina Microbial Amplicon Prep: en un flujo de trabajo optimizado, las librerias microbianas se preparan
con el kit lllumina Microbial Amplicon Prep, se secuencian en cualquier sistema de secuenciacion de sobremesa de lllumina y se analizan
en la aplicaciéon DRAGEN Targeted Microbial para la deteccidn, la llamada de variantes vy la tipificacion de estirpes. *El kit incluye indices
para la preparacion de librerias. Los oligonucleotidos del cebador se adquieren por separado.

Preparacion de librerias

El kit lllumina Microbial Amplicon Prep incluye los reactivos
necesarios para la conversion del ADNc, la amplificacion

y la preparacioén de librerias. El kit es compatible con
cebadores disefiados en el laboratorio o con juegos de
cebadores comerciales, que se adquieren por separado.
Se recomiendan longitudes de amplicones de 400 pares
de bases, pero pueden ser necesarios amplicones mas
largos con algunos objetivos.

Secuenciacion

Las librerfas preparadas pueden secuenciarse

en cualquier sistema de secuenciacion de lllumina,
aunque la configuracion de baja productividad de

[llumina Microbial Amplicon Prep hace que sea ideal

para plataformas de sobremesa, como iSeq™ 100 System,
MiniSeq™ System, MiSeq™ System, NextSeq™ 500 System,
NextSeq 550 System, NextSeq 1000 System

y NextSeq 2000 System. Se recomiendan longitudes

de lecturade 2 x 101 pby 2 x 151 pb.

Andlisis de datos

La aplicacién DRAGEN™ Targeted Microbial de lllumina

esta disponible de forma gratuita en BaseSpace™
Sequence Hub. La aplicacién facil de usar alinea las
lecturas con los genomas de referencia, realiza la llamada
de variantes y genera una secuencia de genoma consenso
que representa la poblacion de especies de acido nucleico
en la muestra (Figura 3). Cuando esta disponible, se accede
a bases de datos seleccionadas externas para realizar
andlisis de linaje adicionales.
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Figura 3: Grafico de cobertura del genoma del virus del dengue
generado con la aplicacion DRAGEN Targeted Microbial de
lllumina: el resultado del grafico de cobertura de la aplicacion
DRAGEN Targeted Microbial es interactivo, con la capacidad

de alternar entre escala logaritmica, incluir o excluir las lineas

de la mediana de cobertura o la informacion de sustitucién/
delecion. Cada circulo representa un SNP que varia con respecto
al genoma de referencia. Cada color indica si se trata de una
sustitucion de A, G, T o C. También se indican las inserciones

y deleciones mediante tridngulos. El grafico de cobertura
muestra un Unico genoma consenso asignado al mejor resultado
de la base de datos de referencia (NC_001477.1). Los graficos
interactivos se pueden descargar como archivos PNG, como

se ha mostrado anteriormente.
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Resumen

El kit lllumina Microbial Amplicon Prep permite a los
investigadores de salud publica proteger la salud de

sus comunidades proporcionando una solucién integrada
para la preparacion de librerias microbianas. Este ensayo
flexible es compatible con cebadores disefiados por

el usuario y admite aportes de ARN o ADN extraidos de
una amplia gama de fuentes de muestras. La integracion
con plataformas de NGS innovadoras ofrece una calidad
de datos, flexibilidad y escalabilidad excepcionales para
una vigilancia de la salud publica altamente eficaz.

Informacion adicional
[llumina Microbial Amplicon Prep

Gendmica microbiana

Datos para realizar pedidos

Producto N.° de catdlogo

Illumina Microbial Amplicon Prep

(48 samples) 20097857

illumina

1800 809 4566 (llamada gratuita, EE. UU.) | tel.: +1 858 202 4566
techsupport@illumina.com | www.illumina.com
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