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Trousse TruSeq"™ Genotype N.

Une solution souple et rentable de génotypage par séquencgage ciblé pour toutes espéces

végétales et animales.

Points forts

® Panel personnalisable
Jouissez d’'un rendement de génotypage constant grace au
contenu congu parles services a la carte d’lllumina.

® Solution souple
|dentifiez de nouveaux variants et mettez facilement a jour le
contenu de votre panel avec de nouveaux renseignements
de génotypage.

® Flux de travail intégré
Ayez acces a la préparation rationalisée de librairies, au
séquencage fiable et a I'analyse de données conviviale.

Introduction

La trousse TruSeq Genotype N, est une solution souple et rentable
pour effectuerle génotypage par séquengage ciblé pour les études
surla filiation et la pureté ainsi que la prise de décisions sur
I’'amélioration génétique de toutes especes végétales et animales
non humaines (tableau 1). La trousse TruSeq Genotype N, est
congue et optimisée pour fonctionneravec 5 000 marqueurs tout au
plus et elle s’adapte facilement a des centaines, voire des dizaines de
milliers, d’échantillons.

Une solution pratique et compléte

Le flux de travail intégré d’lllumina pour le séquengage d’amplicons
permet aux laboratoires d’accéder a une solution pleinement prise en
charge, de la conception aux analyses (figure 1). La trousse TruSeq
Genotype N, est congue et optimisée pour étre utilisée surles
systémes de séquencage de la série MiniSeq“°, MiSeq'P et
NextSeq"P, sans autres instruments supplémentaires. Un bassin
unique de spécialistes techniques et de spécialistes de terrain pourla
conception, la préparation des librairies, le séquencage et 'analyse
des données, ainsi que I'expertise combinée des membres de
I’équipe d’assistance d’lllumina assurent une résolution rapide des
problemes et réduisent les éventuels temps morts au sein du
laboratoire.

Une conception de test fiable

La trousse TruSeq Genotype N.est un test de séquencage

entierement personnalisable. Le service a la carte d’lllumina offre le

soutien a la conception pour toutes les sondes d’oligonucléotides pour

la trousse TruSeq Genotype N, afin d'assurer un rendement uniforme.

Le service a la carte d’llumina offre aux clients les options suivantes :

® inclusion de multiples types de marqueurs, entre autresles
polymorphismes simple nucléotide, les insertions et les
suppressions (indels), dans un seul panel;

®  mise ajourdes panels existants sans utiliser beaucoup
d'échantillons;

®  conception de panels méme enl'absence d'une séquence
complete de référence.

Communiquez avec un représentant d’lllumina pour accéderau
service a la carte d’lllumina.
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Figure 1 : Fluxde travail de la trousse TruSeq Genotype N. : La trousse TruSeq Genotype N, fournit une solution exhaustive entierement prise en charge pour le génotypage
par séquencage a partir d'une sonde grace a la préparation de librairies, au séquencage et a I’analyse de données du service a la carte d’lllumina.

Destiné a la recherche uniquement. Ne pas utiliser dans le cadre d’examens diagnostiques.
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Flux de travail rationalisé

L'un des élémentsimportants du séquencage nouvelle génération
d’llumina estla préparation de grande qualité de la librairie. Les
protocoles de préparation de librairies d’lllumina s’adaptent a divers
besoins, des petits laboratoires traitant de faibles volumes aux stations
de travail de préparation de librairies entierement automatisées des
grands laboratoires ou centres de génomique. Différentes méthodes
sont utilisées pour saisirles régions d’intérét de I’ADN et préparerles
librairies de séquencage.

Le test TruSeq Genotype N, utilise une méthode de génération
d’amplicons. La génération d’amplicons s’appuie surI’hybridation et
ensuite surl’extension-ligation, ce qui crée un modele a brin unique, a
partir d’une population d’ADN génomique (ADNg) a double brin, qui par
la suite est amplifié au moyen de la PCR (figure 2). Le protocole de
préparation de la librairie peut étre réalisé en moins de 2,5 heures de
manipulation (figure 3).

Créez des sondes de capture d’oligos
personnalisées adjacentes a chaque région d’intérét

Sonde personnalisée 1 Sonde personnalisée 2
\ Région d'intérét

Tube des amplicons personnalisés (CAT)

Les sondes CAT s’hybrident avec les régions
adjacentes d’intérét dans de ’ADNg non fragmenté
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N
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P7 \ Index 1 \ / Index 2 ’ P5
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Figure 2 : Chimie d’amplicons : La trousse TruSeq Genotype N. s’appuie sur une
méthode fondée sur I’extension et la ligation pour préparer des librairies
personnalisées et prétes au séquencage.

Qualité des données de pointe

La trousse TruSeq Genotype N, est compatible avec les systemes
MiniSeq, MiSeq et NextSeq, lesquels s’appuient surla chimie
éprouvée de Sequencing by Synthesis (SBS) d’lllumina. Plus de 90 %

* Calcul des données internes. lllumina, Inc., 2015.

des données de séquencage dans le monde proviennent de la
chimie de SBS d’lllumina*. Les systemes d'lllumina fournissent le
pourcentage le plus élevé de bases séquencées supérieures a Q30
dans I'industrie' ™. Avec des résultats constamment de haute qualité,
les chercheurs peuvent avoir confiance dans|'exactitude de leurs
données, méme avec des cibles d’intérét difficiles (p. ex., les régions
répétitives, le contenu riche en GC)®.

Analyse des données simplifiée

Les données peuvent étre transmises de fagon transparente des
systémes de séquencgage d’lllumina au BaseSpaceP Sequence
Hub, une plate-forme infonuagique conviviale de génomique qui
offre une gestion simplifiée des données, des outils analytiques de
séquencage et le stockage des données. La trousse TruSeq
Genotype N, utilise I'application TruSeq Amplicon pour rationaliser
I’analyse des panels customisés.

Destiné a la recherche uniquement. Ne pas utiliser dans le cadre d’examens diagnostiques.



Conception du contenu | Préparation de librairie | Séquencage | Analyse de données

Hybridation

Les oligos en amont et

en aval s’hybrident

avec I’ADN.

Durée de manipulation :

15 minutes

Durée totale : 1 heure 35 minutes

e Elimination des
oligos libres
L’ADN est filtré et lavé pour
éliminer les oligos libres.

Durée de manipulation :
20 minutes
Durée totale : 20 minutes

o Extension et ligation
Les oligos liés sont reliés
par ’ADN polymérase
puis ligaturés.

Durée de manipulation :
5 minutes
Durée totale : 50 minutes

Pré-PCR

o Amplification

Les produits sont amplifiés
et les adaptateurs indexés
sont ajoutés par la PCR.
Durée de manipulation :

30 minutes

Durée totale : environ 2 heures

Incubation optionnelle
pendant la nuit

Purification
e de la librairie

Les produits PCR sont
purifiés de tout
composant réactif.
Durée de manipulation :
20 minutes

Durée totale : 50 minutes

Post-PCR 0 Normalisation des
librairies

Les librairies sont normalisées
pour que le groupement ait

une représentation équilibrée.
Durée de manipulation :

30 minutes

Durée totale : 1 heure 20 minutes

0 Regroupement de
librairies

Les librairies normalisées sont
combinées dans un seul tube.
Durée de manipulation :

10 minutes

Durée totale : 10 minutes

Point d’arrét
de sécurité*

Point d’arrét
de sécurité*

* lllumina vous recommande
d’arréter a cette étape et de
reprendre le flux de travail le
lendemain au besoin.

Figure 3 : Flux de travail pour préparer une librairie : La trousse TruSeq Genotype
N. permet de préparer simplement des librairies en moins de trois heures de
manipulation.

Tableau 1 : Spécifications de la trousse TruSeq Genotype N,

Fonctionnalité Spécifications
Espece Toutes especes non humaines
Exigence d’entrée 50ng d’ADN génomique

Multiplexage cible De 16 a 5 000 dans un seul panel

Multiplexage des échantillons 384 maximum

Résumé

La trousse TruSeq Genotype N, est une solution souple et rentable de
génotypage par séquencgage ciblé pour les études sur la filiation et la
pureté ainsi que la prise de décisions. Grace au contenu congu par
I’entremise du service a la carte d’lllumina, la trousse TruSeq
Genotype N, propose un panel entierement personnalisable pourle
génotypage par séquencgage de toutes especes végétales et
animales non humaines. Avec un flux de travail intégré composé de
la préparation de librairies, du séquencgage et de I'analyse de
données, les clients profitent d’une seule source de soutien.

En savoir plus

Pour obtenir de plus amples renseignements sur la trousse TruSeq
Genotype N, et les autres options de génotypage et de séquencage
animal et végétal, visitez le site www.illumina.com/agrigenomics.

Renseignements relatifs a la commande

Nombre Ne° de
d’échantillons référence

Produit

Trousse TruSeq Genotype N, (comprend tous

sse TruS . 96 échantillons, 20018978
les réactifs nécessaires)

jusqu'a 384 index
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