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iHlumina

lllumina DNA Prep with Enrichment

Un flujo de trabajo rapido e integrado para una amplia variedad de aplicaciones de
enriquecimiento de objetivos, incluidos paneles personalizados, paneles fijos y secuenciacion

del exoma completo.

Puntos destacados

¢ Flujo de trabajo rapido para la preparacion
y el enriquecimiento de bibliotecas
Ofrece una solucion que ahorra tiempo, ya que es un 85 %
mas rapida que el proceso estandar de preparacion y
enriquecimiento de bibliotecas de lllumina

e Entrada de muestras integrada
Mejora la eficacia de la preparacion de bibliotecas gracias
a los protocolos integrados para sangre y saliva

e Amplia gama de aplicaciones
Permite realizar estudios avanzados para investigacion
oncologica y de enfermedades genéticas, asi como para
secuenciacion del exoma completo

Introduccioén

La solucion lllumina DNA Prep with Enrichment” combina versatilidad,
sencillez y rapidez en los procesos de preparacion y enriquecimiento
de bibliotecas, para aplicaciones de enriquecimiento selectivo y
secuenciacion del exoma. Ofrece una extraordinaria flexibilidad

en cuanto al tipo y el aporte de entrada (Tabla 1), asi como una
amplia gama de aplicaciones compatibles para secuenciacion

con enriguecimiento, que abarcan desde paneles personalizados

y paneles fijos hasta secuenciacion del exoma completo,

tanto de lllumina como de terceros.

lllumina DNA Prep with Enrichment utiliza una innovadora quimica
basada en bolas que incorpora un paso de hibridacion unica
simplificado (Figura 1). Con el flujo de trabajo lllumina DNA Prep
with Enrichment, la extraccion de ADN puede procesarse de forma
directa a partir de muestras de sangre reciente o saliva, mediante
el kit de reactivos para lisis Flex y el protocolo de lisis de saliva,
respectivamente, lo que permite ahorrar alin mas tiempo.

Flujo de trabajo rapido y flexible para
preparacion y enriquecimiento de bibliotecas

Un componente clave de la solucion lllumina DNA Prep with
Enrichment es la tagmentacion en bolas, que utiliza transposomas
vinculados por bolas para mediar en una reaccion de tagmentacion
uniforme. Esta estrategia ofrece varias ventajas significativas.

e En el caso de que la cantidad ADNg de entrada sea >50 ng,
no hace falta efectuar una cuantificacion exacta de la muestra
de ADN inicial, puesto que el tamafo del fragmento de ADN no
se ve afectado, con el consiguiente ahorro del tiempo y los costes
asociados al uso de kits y reactivos.

e Latagmentacion en bolas elimina la necesidad de llevar a cabo
pasos independientes de fragmentacion de ADN, lo cual ahorra
el tiempo vy los costes asociados al uso de consumibles durante
dichos pasos.

e En el caso de aportes de ADNg de entre 50 y 1000 ng, el proceso
de normalizacion de ADN por saturacion elimina la necesidad
de cuantificar y normalizar bibliotecas una por una antes
del enriquecimiento.

e Elinnovador protocolo de hibridacién Unica, de 90 minutos de
duracion, permite que el proceso de enriquecimiento se lleve
a cabo en menos de cuatro horas.

*  Anteriormente conocida como "Nextera™ DNA Flex for Enrichment”.

Para uso exclusivo en investigacion. Prohibido su uso en procedimientos de diagnéstico.
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Figura 1: Proceso quimico de tagmentacion de lllumina. Una reaccion
de tagmentacion uniforme con los eBLT como mediadores, seguida de una
reaccion de hibridacién unica, permiten un flujo de trabajo rapido y flexible.

Tabla 1: Especificaciones de lllumina DNA Prep with
Enrichment

Parametro Especificacion

ADNg, sangre completa, saliva y ADN
extraido de tejido FFPE (fijlado en
formol y embebido en parafina)

Tipo de ADN de entrada

Cantidad de ADN de aporte

verificada® 10-1000 ng

Multiplexado de muestras 384 indices dobles Unicos (UDI)

Plexado sencillo o 12 unidades de
plexado verificadas y compatibles

Agrupacion previa
al enriquecimiento®

Sistemas de secuenciacion

) Todos los sistemas de lllumina
compatibles

Tiempo total de flujo de trabajo® 6,5 horas aproximadamente

a. Es posible usar un aporte de solo 10 ng de ADN, pero no sera posible
la normalizacién de ADN por saturacion

b. Son posibles otros niveles de plexicidad, pero no se han verificado. Es posible
que se requiera optimizacion adicional y no se garantizan los resultados 6ptimos

c. Incluye los pasos de preparacion de bibliotecas, enriquecimiento y normalizacién/
agrupamiento de bibliotecas

Pub. No. 770-2020-010-A ESP | 1



Disenar contenido | Preparar biblioteca | Secuenciar | Analizar datos

lllumina DNA Prep for Enrichment (exoma de lllumina o personalizados)
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Figura 2: lllumina DNA Prep with Enrichment ofrece el flujo de trabajo de enriquecimiento mas rapido de lllumina. Los tiempos de flujo de trabajo se basan
en el procesamiento de 12 muestras con enriquecimiento de 12 unidades de plexado. El tiempo puede variar dependiendo del equipo empleado, el nimero de
muestras procesadas, los procesos de automatizacion o la experiencia del usuario.

Tabla 2: Comparacion de flujos de trabajo de enriquecimiento de lllumina

Illlumina DNA Prep
with Enrichment

Opcién de ADN integrada® N
Intervalo amplio y flexible de cantidad J

de entrada de ADN

Normalizacion de bibliotecas incluida® V
Compatible con FFPE N
Entrada de ADN 10-1000 ng
y entuscimiento de bsictecas’ Aprox. 651
Tamafio de fragmento® 150-220 pb

24 indices individuales
y 96 indices dobles

Juegos de indices de muestras 384 indices dobles Unicos

. Protocolos de lisis integrados disponibles para sangre y saliva
. Las bibliotecas se normalizan con =50 ng de ADNg de entrada

o 0 T o

El flujo de trabajo de enriquecimiento
mas rapido de lllumina

La solucion lllumina DNA Prep with Enrichment admite el uso de
sistemas de manipulacion de liquidos para automatizar la preparacion
de bibliotecas y produce el flujo de trabajo con el menor nimero de
pasos y mas rapido en conjunto de toda la gama de soluciones de
enriquecimiento de lllumina (figura 2 y tabla 2).

Entrada de ADN integrada

La extraccion de ADN puede procesarse directamente desde
muestras de sangre completa o saliva. El kit de reactivos para lisis
Flex opcional, optimizado y validado para utilizar muestras de sangre
completa e lllumina DNA Prep with Enrichment, se integra en el

flujo de trabajo para obtener la maxima eficiencia. Los protocolos

de lisis cuentan con reactivos basados en bolas y requieren menos
de 30 minutos de participacion activa.

Rendimiento optimizado en los sistemas
de secuenciacion de lllumina

La solida y sencilla solucion lllumina DNA Prep with Enrichment
proporciona resultados fiables en todos los sistemas de secuenciacion
de lllumina puesto que ofrece un >90 % de lecturas en objetivo,

un >95 % de uniformidad y una baja tasa de duplicacion de PCR
(tabla 3). lllumina DNA Prep with Enrichment es compatible con varios
paneles de enriquecimiento de lllumina y es una solucion optimizada
para sistemas de productividad baja, media y alta (figura 3 y tabla 4).
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. El uso de ADN FFPE degradado puede dar como resultados tamafos de fragmento menores
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Figura 3: Rendimiento optimizado en todos los sistemas de
secuenciacion de lllumina. La solucion lllumina DNA Prep with Enrichment
es compatible con todos los sistemas de secuenciacion de lllumina, incluidos
los sistemas de alta productividad y de escala de produccion que aparecen
aqui representados. En esta ilustracién no se muestran los sistemas

iSeq™ 100, MiniSeq™ ni MiSeq™.

Datos precisos

lllumina DNA Prep with Enrichment produce fragmentos de tamano
muy uniforme y homogéneo con una amplia gama de cantidades

de entrada de ADN, y presenta rendimientos de biblioteca uniformes
y homogéneos." Ademas, ofrece un enriquecimiento de lectura
completada y una elevada uniformidad de cobertura para paneles
personalizados, fijos y de exoma (figura 4). lllumina DNA Prep with
Enrichment permite recuperar con precision y exactitud variantes

de nucledtido unico (SNV) (figura 5 y tabla 3) e inserciones/deleciones
(indel), en comparacién con otras soluciones de enriquecimiento

de lllumina.

Para uso exclusivo en investigacion. Prohibido su uso en procedimientos de diagnoéstico.
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Tabla 3: Comparacion del rendimiento entre los flujos de trabajo de enriquecimiento de lllumina?

a lllumina DNA Prep lllumina DNA Prep lllumina DNA Prep
b
Parametro with Enrichment with Enrichment with Enrichment WSSl el S Nextera DNA Exome
Panel Panel de exomas Panel de exomas X Panel de exomas Y Panel de e>l<omas Panel de e>l<omas
de lllumina de lllumina de lllumina
Tamanio del panel 45 Mb 39 Mb 33 Mb 45 Mb 45 Mb
Tamario de la sonda 80 pb 120 pb 120 pb 80 pb 80 pb
Lectura de enrlqueqmnento 85 9% o1 % o % 85 % 75 9%
completada (en objetivo)®
Mediana de longitud
de fragmento Aprox. 200 pb Aprox. 200 pb Aprox. 200 pb Aprox. 150 pb Aprox. 200 pb
Cobertura a 20x 93 % 96 % 97 % 90 % 85 %
Uniformidad de cobertura® 95 % 97 % 98 % 85 % 85 %
Profundidad de lectura 30 millones de grupos 25 millones de grupos 20 millones de grupos 40 millones de grupos 40 millones de grupos
por muestra que superan el filtro que superan el filtro que superan el filtro que superan el filtro que superan el filtro
Precision de SNV 99 % 99 % 99 % 99 % 99 %
Recuperacion de SNV 94 % 94 % 95 % 89 % 91 %
a. Los datos representados son datos comparativos a modo de ejemplo. Las especificaciones de rendimiento reales pueden variar en funcién de la profundidad de lectura y el tipo
de muestra.
b. Elandlisis se realizo sobre 48 muestras (todas ellas muestras NA12878 de Coriell) por condicion experimental. El andlisis de los datos se realizé mediante la aplicacién BaseSpace™
Enrichment.

c. Consulte la guia del usuario de la aplicacion BaseSpace? para obtener mas informacion.

Tabla 4: Pri tivi m tr: r cel flui Enriquecimiento de lecturas . .
abla ' oductividad dg ues_ as por celda de flujo || completadas (en objetivo) Uniformidad de cobertura
con lllumina DNA Prep with Enrichment

iSeq 100 MiniSeq . Serie 90
Sistema System ity s NextSeq 550 80
Panel v2 70
Medio Alto v2 Nano/ v3 Medio Alto = 60-
Micro e
- 50
™ el
Paneles fijos < 401
TruSight™ One NR NR 2 1 00 8 12 36 304
20 -|
TruSignt One NR NR 1 0 o0 1 7 24 104
Expanded
04
TruSight
Cancor 4 8 24 12 1/4 24 96 384 R N I s & @Qq, 69+ &4
s & s IS & +°6‘
TruSight @‘? \Vgo Q’bb% QQQQ 0%\6? /\(9’ & @(bb?' K 2% \be’%
Hereditary 4 8 24 12 /4 24 96 384 A AR & F &
T o & Y & <
Cancer AP & <8
Q'b
TruSight ) .
Cardio 4 8 24 12 /4 24 96 384 Paneles personalizados ~ Paneles fijos Paneles de exoma
Paneles personalizados Figura 4: Alta uniformidad de cobertura y enriquecimiento de lectura
2000 sondas 8 16 50 30 28 50 260 384 completada. lllumina DNA Prep with Enrichment ofrece alta uniformidad de
cobertura y enriquecimiento de lectura completada en objetivo para paneles
5000 sondas 2 4 12 8 1212 65 200  personalizados, fijos y de exomas.
10 000 sondas 1 2 6 4 0/1 6 33 100
Serie Sistema . Enriquecimiento de ADN para una amplia
NextSeq550 NextSeq2000 o'tema NovaSeq 6000 .
q q gama de aplicaciones
Panel
. . = = G a oo - Al combinar el rendimiento excepcional del enriquecimiento y la
edio ° precision demostrada de la quimica de secuenciacion por sintesis
(SBS) de lllumina, la solucion lllumina DNA Prep with Enrichment
llumina 5 16 6 20 64 128 1e4 384 admite tanto paneles fijos como personalizados de distintos tamarios,
Exome incluidos los disefiados para la secuenciacion del exoma completo,
Panel de 5 6 . 20 64 108 164 284 afin dg efectufar estudios avanlzadosl en diversas areas (Tlgura 6).
exomas X Ademas, lllumina DNA Prep with Enrichment es compatible con
Panel de sondas y paneles de enriquecimiento de lllumina y de terceros,
6 20 20 50 80 160 205 384 I ; f ; -
exomas Y o que permite la portabilidad de contenido con el consiguiente

Medio = rendimiento medio; Alto = rendimiento alto; NR = no recomendado; aumento de la fleibilidad.

AR = modo de andlisis rapido; RA = modo de rendimiento alto (v4)

Para uso exclusivo en investigacion. Prohibido su uso en procedimientos de diagnodstico. Pub. No. 770-2020-010-A ESP | 3
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Deteccion de variante con Horizon HD799 (Moderado) Deteccion de variante con Horizon HD803 (Grave)
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Figura 5: Llamadas de variante precisas. llumina DNA Prep with
Enrichment ofrece pocos resultados en llamadas de variantes somaticas

en muestras de control de ADN humano FFPE de estirpe celular (A, B) y en
muestras FFPE del mundo real (C, D), con una frecuencia de las variantes
observadas que muestra una correlacion significativa con las frecuencias
de un ensayo de secuenciacion de ortélogos.

Resumen

llumina DNA Prep with Enrichment incluye el flujo de trabajo mas
rapido de la gama de soluciones de enriquecimiento de lllumina.

La solucion, facil de usar y con posibilidad de automatizacion, es apta
para usuarios de cualquier nivel de experiencia y, ademas, ofrece un
flujo de trabajo comun para varios disefos de experimento, entre los
que se incluyen paneles fijos, paneles personalizados y secuenciacion
del exoma completo. La tagmentacion en bolas permite utilizar una
amplia gama de cantidades de entrada de ADN vy varios tipos de
muestras. Ademas, lllumina DNA Prep with Enrichment es compatible
con sondas y paneles de enriquecimiento de lllumina y de terceros,

lo que permite la portabilidad de contenido. La innovadora solucion
llumina DNA Prep with Enrichment, combinada con la potencia de
los procesos quimicos de SBS de lllumina, ofrece uno los mejores
resultados en enriquecimiento selectivo y secuenciacion del exoma.

Informacion adicional

Para obtener mas informacion sobre lllumina DNA Prep with
Enrichment, visite www.illumina.com/illumina-dna-prep-enrichment.

Datos para realizar pedidos

Producto N.° de referencia

lllumina DNA Prep with Enrichment, (S) tagmentacion 20025524

(96 muestras)

llumina DNA Prep with Enrichment, (S) tagmentacion 20025523

(16 muestras)

llumina DNA Prep, (S) tagmentacion (96 muestras) 20025520

lllumina DNA Prep, (S) tagmentacién (16 muestras) 20025519

Kit de reactivos para lisis Flex (para lisis de sangre) 20018706

IDT for lllumina DNA/RNA UD Indexes Set A,

tagmentacion (96 indices, 96 muestras) 20027213

IDT for lllumina DNA/RNA UD Indexes Set B,

tagmentacion (96 indices, 96 muestras) 20027214

IDT for lllumina Nextera DNA UD Indexes Set C

(96 indices, 96 muestras) 20027215

IDT for lllumina Nextera DNA UD Indexes Set D

(96 indices, 96 muestras) 20027216

IDT for lllumina Nextera DNA UD Indexes Set A-D

(884 indices, 384 muestras) 20027217

IDT for lllumina DNA/RNA UD Indexes Set C, 29042566
> o Disponible

tagmentacion (96 indices, 96 muestras) o

préximamente

IDT for lllumina DNA/RNA UD Indexes Set D, 29042567
> o Disponible

tagmentacion (96 indices, 96 muestras) o

préximamente

Parjel de‘ e>.<omas de lllumina (8 reacciones de 20020183

enriguecimiento)

TruSight Cancer (8 reacciones de enriquecimiento) FC-121-0202

TruSight One (6 reacciones de enriquecimiento) 20029227

Tru$|ght lOrlwe Expanded (6 reacciones de 20029226

enriquecimiento)

TruSight Cardio (8 reacciones de enriquecimiento) 20029229

Tru$eq I—lierlednary Cancer (8 reacciones de 20029551

enriquecimiento)

TruSeq Negrodegeneratlon (8 reacciones de 20029550

enriquecimiento)

Panel de enriquecimiento personalizado lllumina 20025371

"IDT for llumina DNA/RNA UD Indexes" son versiones modificadas de “IDT for lllumina -
Nextera DNA UD Indexes"; el contenido de los kits sigue siendo el mismo.
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Paneles fijos

* Pase los paneles existentes de enriquecimiento
personalizado de captura rapida de Nextera a
un flujo de trabajo mas rapido.

* Desarrolle nuevos paneles personalizados con
la herramienta DesignStudio™ utilizando lllumina
DNA Prep for Enrichment y las sondas del panel
de enriquecimiento personalizado lllumina.

* Utilice paneles de lllumina o de terceros entre

* TruSight Cancer

* TruSight One

* TruSight One Expanded

* TruSight Cardio

* TruSight Hereditary Cancer
* TruSeq Neurodegeneration
e lllumina Exome

Aplicaciones de
secuenciacion

Personalizados

Exoma completo

* Es compatible con oligonucleétidos de
80 0 120 mer.

* Disponemos de conjuntos de datos para
el panel de exomas de lllumina y de terceros
en BaseSpace Sequence Hub

500 y 675 000 sondas con biotina de una sola

cadena o de cadena doble.

 Utilice la herramienta DesignStudio para
encargar paneles personalizados de entre

2000y 675 000 sondas.

Figura 6: Amplia variedad de aplicaciones con lllumina DNA Prep with Enrichment. lllumina DNA Prep with Enrichment es compatible con una amplia gama
de aplicaciones, entre las que se incluyen paneles fijos, paneles personalizados y secuenciacion del exoma completo.
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