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AmpliSeq para Enfermedades Infecciosas
Obtenga mas datos en menos tiempo

iontorrent

La secuenciacion masiva (NGS) puede ayudarnos a identificar y comprender la evolucién de los
agentes de enfermedades infecciosas. Mediante el uso de la secuenciacion dirigida, los
investigadores ahora pueden identificar eficazmente los microbios dentro de una poblacion mixta,
realizar investigaciones sobre muestras de brotes, estudiar posibles factores de virulencia y patrones
de transmision, y descubrir mutaciones que puedan estar asociadas a la resistencia a los
medicamentos.

Flujo de trabajo rapido de secuenciacion dirigida
muestra a los datos en menos de 24 horas

Simple y versatil
enciacion secuenciacion de virus, bacterias u hongos a partir de materiales bioldgicos, sin
2sidad de cultivar

Escalabilidad
les de diferentes tamafios con diferentes capacidades de chip para escalar a sus
2sidades de investigacion

Flujo de trabajo rapido mediante la secuenciacion dirigida

La tecnologia lon AmpliSeq™ hace que la secuenciacion dirigida sea mas sencilla que nunca para la
seleccion de objetivos y la construccion de bibliotecas. La tecnologia lon AmpliSeq se basa en la PCR
ultra-multiplex y requiere tan solo 1ng de acido nucleico de entrada para seleccionar conjuntos de
genes o genomas microbianos completos, lo que hace que la secuenciacion de muestras de
cantidad limitada o degradadas sea rutinaria en los sistemas de secuenciacién lon Torrent™.

0I0I0IS

Construccion Preparacion Generacion Anadlisis
de la libreria de la plantilla de datos de datos

Paneles Sistema Sistema S5 Software

lon AmpliSegq™ lon Chef™ lon GeneStudio™ Torrent Suite™
para la investigacion
de enfermedades
infecciosas




Secuenciacion sencilla y versdtil

La tecnologia lon AmpliSeq proporciona un método sencillo de enriquecimiento para la
secuenciacion dirigida de materiales bioldgicos archivados que no han sido cultivados. Es muy eficaz
para identificar variantes sin el tiempo y el coste asociados a enfoques mas exhaustivos como la
secuenciacion del genoma completo. Elija entre los paneles fijos predisefiados (Tabla 1) o personalice

el suyo propio utilizando el lon AmpliSeq™ Designer.

Organismos B Mycobacterium Mycobacterium
Organismos SARS-CoV-2 antimicrobio-resistentes SrdaniEiacs XMR tuberculosis tuberculosis
(AMR) 9 (MTB) (MTB)
N° de Amplicones 247 815 1.009 109 145
Ne de Grupos 2 2 2 2 2
. . 8 genes susceptibles
>99% del 21 especies bacterianas
G : 9
seicdonados  BETOMadel o tcos N384 AVRgenes 2% OB e Ebola
SARS-CoV-2 in 31 antibiotic classes ! ’ ! f
pncA, rpoB, and rpsL
Carga Minima 1-10 ng RNA 5-10 ng RNA 5-10 ng DNA/cDNA 10-100 ng DNA 10 ng RNA

Tabla 1. Paneles lon AmpliSeq para la investigacién de enfermedades infecciosas.

Escalabilidad para sus necesidades dindmicas de investigacion

La potencia combinada de la tecnologia lon AmpliSeq y la secuenciacion lon Torrent proporciona un
sistema de secuenciacion dirigida escalable que se adapta a sus necesidades de investigacion.
Multiples chips de lon ofrecen diferentes capacidades de secuenciacién, de modo que los
experimentos se puedan llevar a cabo de forma rentable, sin necesidad de agrupar las muestras.
Ademas, con el sistema lon GeneStudio S5, puede secuenciar paneles de genes, asi como genomas
virales y bacterianos en un unico instrumento de sobremesa de forma rapida y eficiente (Tabla 2).

Chip lon 520™ Chip lon 530™ Chip lon 540™ Chip lon 550™
200 bp 0.6-1 Gb 3-4 Gb 10-15 Gb 20-25 Gb
Output
400 bp 1.2-2 Gb 6-8 Gb N/A N/A
Reads 3-5 millones 15-20 millones 60-80 millones  100-130 millones

Rendimiento del chip del Sistema S5 lon GeneStudioTM.
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