FICHA DE DADOS

Infinium"™
CytoSNP-850K
v1.4 BeadChip

Cobertura abrangente de genes
relevantes para citogendmica
para aplicacdes constitucionais
e de pesquisa de cancer

« Incorporainformagdes da comunidade internacional
de citogendmica e literatura revisada por colegas.

e Inclui ~850 mil SNPs com redundéncia de 15x
e cobertura enriquecida para 3.262 genes sensiveis
a dosagem.

« Oferece altas relagdes sinal-ruido usando sondas SNP
longas de 50mer para alta especificidade do alvo.

« Fornece dados reproduziveis com uma ampla variedade
de tipos de amostras, incluindo amostras FFPE.
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Somente para pesquisa. Nao deve ser usado para procedimentos
de diagndstico.
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INFINIUM CYTOSNP-850K V1.4 BEADCHIP

Introducao

Sabe-se que variagdes genéticas estruturais e numéricas
influenciam a apresentagao de um fendtipo. A determinagao
precisa do perfil de aberragées cromossémicas, como
duplicacdes, delecoes, rearranjos desequilibrados

e auséncia de eventos de heterozigosidade (AOH)

de copia neutra, é crucial para estudos associados

a cancer e doenga genética. O Infinium CytoSNP-850K
v1.4 BeadChip (Figura 1) usa a quimica comprovada do
ensaio Infinium para oferecer a sensibilidade e a ampla
cobertura necessarias para entender o impacto dessas
variantes genéticas.

O Infinium CytoSNP-850K v1.4 BeadChip inclui informagdes
sobre genes citogenéticos relevantes da comunidade
internacional para aplicagdes constitucionais e de

pesquisa de cancer. A lista de genes contém conteldo
atualizado da International Collaboration for Clinical
Genomics (ICCG)' e do Cancer Cytogenomics Microarray
Consortium (CCMC),2 fornecendo uma visdo abrangente

da atividade citogendmica.

O Infinium CytoSNP-850K v1.4 BeadChip oferece
desempenho robusto em uma ampla variedade de tipos
de amostras, incluindo amostras de tecido fixadas em
formalina e embebidas em parafina (FFPE). As matrizes
processadas podem ser digitalizadas com alta
reprodutibilidade usando um iScan™ System ou NextSeq™
550 System (Tabela 1). Para uma analise de dados
excepcional, o CytoSNP-850K BeadChips é compativel
com o BlueFuse™ Multi Software.

Cobertura inclusiva

O Infinium CytoSNP-850K v1.4 BeadChip contém
aproximadamente 850 mil polimorfismos de nucleotideo
unico (SNPs) selecionados empiricamente abrangendo

o genoma (Tabela 2 e Tabela 3). Essa alta densidade de
SNPs permite a analise de alta resolucdo para a descoberta
de aberracdes cromossdmicas significativas. O design
inteligente, com base nas Ultimas atualizacdes da literatura
revisada por pares, fornece cobertura enriquecida para
3.262 genes de relevancia conhecida em aplicagdes
constitucionais e de pesquisa de cancer.

Para maior sensibilidade, o Infinium CytoSNP-850K

v1.4 BeadChip aproveita a comprovada tecnologia
de ensaio Infinium.
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Figura 1: Infinium CytoSNP-850K v1.4 BeadChip — O Infinium
CytoSNP-850K v1.4 BeadChip de 8 amostras fornece genes
relevantes para citogendmica para estudos constitucionais

e de cancer com contetdo da ICCG e do CCMC.

O uso de sondas SNP de 50mer promove alta
especificidade a sequéncia alvo. Isso facilita a identificagdo
aprimorada de mosaicos de baixo nivel® e a estimativa
precisa do ponto de corte para variagées do numero de
copias (CNVs) e AOH. A alta redundancia de beads de 15x
aumenta a relagdo sinal-ruido, facilitando a identificagdo de
chamadas CNV e AOH com alta confianca. Determinagcdes
precisas de CNV podem ser feitas com apenas 10 sondas
consecutivas, demonstrando o alto nivel de desempenho
do ensaio Infinium.

Poderoso software de analise

O BlueFuse Multi Software usa algoritmos otimizados

e validados para detectar a alteragdo do numero de

copias e o AOH automaticamente, permitindo uma analise
citogenética molecular répida e precisa. O software
oferece anotagado gendmica avangada, um banco de dados
centralizado de achados histéricos de casos e geragéo

de relatorios abrangentes de variantes identificadas

para facilitar a interpretagdo de dados. Desenvolvida

em coordenagdo com a comunidade de gendmica clinica,
a interface intuitiva do BlueFuse Multi Software fornece uma
estrutura integrada para analisar dados para aplicagdes
citogenéticas moleculares.
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Tabela 1: informag¢des do produto Infinium Tabela 3: informagdes do marcador Infinium
CytoSNP-850K BeadChip CytoSNP-850K v1.4 BeadChip?
Recurso Descri¢do ; ® N° de marcadores

Categorias de marcadores (iScan System)
Espécie Humana

N° total de marcadores 848.902
N° de amostras 8
por BeadChip Genes do RefSeq 467.422
Requisito de RefSeq +/- 10 kb 541.515
dados de DNA 200ng

Genes ADME 15.153
Quimica do ensaio  Infinium HD Super

ADME +/- 10 kb 18.590
Réplicas de SNP 15x%

Genes COSMIC 418131
N° de SNPs para 10
determinar CNV Marcadores HLA 5145
Suporte do iScan Genes HLA 276
instrumento System NEHEERE) Sl Siem

Genes GO 137.873

o

N total0e 848.902 848.902
marcadores Regibes exdnicas 68.801
Rendimento da Regides promotoras 26.814
amostra por 960 128
semana Marcadores de cromossomo X 29.894
Tempo de leitura ) )
por amostra 5 minutos 5 minutos Marcadores de cromossomo Y 1197
Desempenho iScan NextSeq Especificagao Marcadores homologos/PAR 728
de dados System 550 System  do produto

a. Os valores sdo obtidos do arquivo de manifesto do ensaio. As variagdes
se devem a diferentes manifestos/arquivos de produtos necessarios
99,89% 99,90% > 98% para processar o BeadChip para cada instrumento.
b. Em comparagdo com o genoma de referéncia hg19 do problema
do genoma humano.

Taxa de
identificagao

Reprodutibilidade 99,99% 99,99% > 99% Abreviaturas: ADME, adsorgao, distribuigao, metabolismo, excregao;
COSMIC, catédlogo de mutagdes somaticas no cancer; MHC, complexo
Desvio do Log R 0,0929 0,1035 <0,20 principal de histocompatibilidade; HLA, antigeno leucocitario humano;

PAR, regido pseudoautossémica.

Tabela 2: cobertura Infinium CytoSNP-850K v1.4 Sa ! ba mals

BeadChip Citogenbmica
Espacamento da sonda Distancia média Infinium CytoSNP-850K v1.4 BeadChip
Espacamento da sonda da regido-alvo ~1kb )
BlueFuse Multi Software
Resolugao da regido-alvo ~10 kb
Espagamento da sonda da estrutura ~5 kb
gendmica
Espacamento geral da sonda ~1,8 kb
Resolugao geral eficaz ~18 kb
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https://www.illumina.com/techniques/popular-applications/cytogenomics.html
https://www.illumina.com/products/by-type/clinical-research-products/infinium-cytosnp-850k.html
https://www.illumina.com/clinical/clinical_informatics/bluefuse.html
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Informacdes para pedidos

Produto N.°do catdlogo
l(gﬁsnaiumrgl(e:g)tOSNP_SSOK v1.4 BeadChip Kit 20103480
I(?gr;i:nr?p(ljey;)oSNP—%OK v1.4 BeadChip Kit 20103481
Infinium CytoSNP-850K v1.4 BeadChip Kit 20103482
(48 samples)

Infinium CytoSNP-850K v1.4 BeadChip Kit 20103483

(96 samples)
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