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lHlumina
Microbial
Amplicon Prep

Solution de préparation de
librairies polyvalente pour

la surveillance de la santé
publique et la recherche
microbiologigque

. Prise en charge des primers définis par l'utilisateur pour

le séquengage des agents pathogénes représentant
une menace pour la santé publique

« Couverture pangénomique de haute qualité de
plusieurs espéces microbiennes

« Prise en charge des entrées d’ADN et d’ARN a partir
de divers types et sources d’échantillons

illumina“
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Introduction

La pandémie de COVID-19 a mis en lumiere la nécessité
de mettre en place des systémes efficaces de surveillance
des agents viraux pour identifier, surveiller et controler

les épidémies. La surveillance génomique a I'échelle de

la population des maladies infectieuses endémiques

et émergentes, y compris celles causées par le SARS-
CoV-2"3, le virus Zika*®, le virus Ebola® et le virus Mpox’
(anciennement la variole du singe), est désormais possible
grace a la technologie de séquencgage de nouvelle
génération (SNG).

La trousse Illumina Microbial Amplicon Prep est un

test basé sur le séquencage de débit faible a moyen

qui augmente le pouvoir de découverte des projets

de recherche microbiologique et sur les maladies
infectieuses. Grace a cette trousse, qui tire parti du flux de
travail éprouvé lllumina COVIDSeq" Assay, les chercheurs
peuvent utiliser des primers définis en laboratoire ou
disponibles dans le commerce pour le séquengage

ciblé des virus et sélectionner des régions de diverses
especes microbiennes plus grandes, y compris les
bactéries ou les parasites. Cette solution de préparation
de librairies polyvalente prend en charge un large éventail
d’applications de recherche en santé publique, notamment
la surveillance des agents pathogénes dans les différentes
régions au fil du temps, la détection des variants, la
classification des souches pathogénes, l'identification des
marqueurs de résistance microbienne et bien plus encore.

Excellente performance sur
les especes microbiennes

lllumina Microbial Amplicon Prep peut étre associé a

des primers bien définis pour fournir la couverture de
séquence des génomes viraux, y compris les virus a ARN
et a ADN (figure 1). Cette trousse permet le séquengage
ciblé de génomes entiers ou de certaines régions des
virus, selon I'application. Pour les espéces microbiennes
ayant des génomes plus grands, il est possible d'utiliser
des primers pour certaines régions.

lllumina Microbial Amplicon Prep peut étre utilisé avec
I’ARN ou I’ADN extrait de diverses sources telles que des
cultures microbiennes, des prélévements nasopharyngés,
des prélevements cutanés, des prélevements nasaug,
des échantillons d’eaux usées et autres. L'utilisation
d’ADN ou d’ARN d’entrée de haute qualité, associée a des
étapes de nettoyage et de purification supplémentaires
apres I'extraction, est recommandée pour une préparation
réussie des librairies.
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Flux de travail rationalisé

lllumina Microbial Amplicon Prep est une solution de
préparation de librairies basée sur la PCR hautement
multiplexée et destinée a étre utilisée avec des cibles
microbiennes. Cette trousse est élaborée a partir du

flux de travail de I'lllumina COVIDSeq Assay robuste,
comprenant I'isolation du matériel génétique par
séquencage et 'analyse des données pour la détection
et la caractérisation des espéces microbiennes (figure 2).
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Figure 1: Couverture pangénomique des virus a ARN et a ADN :
[llumina Microbial Amplicon Prep fournit une couverture du génome
supérieure a 95 % a un apport de 800 copies virales pour les virus
a ARN de la dengue (A) et Zika (B). (C) La courbe de couverture du
virus Mpox démontre la compatibilité avec les virus a ADN.
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Figure 2 : Flux de travail d’lllumina Microbial Amplicon Prep : dans le cadre d’un flux de travail rationalisé, les librairies sont préparées a l'aide
de la trousse lllumina Microbial Amplicon Prep, séquencées sur n'importe quel systéme de séquencgage de paillasse d’lllumina et analysées
dans DRAGEN Targeted Microbial App pour la détection du virus, I'appel des variants et le typage des souches. * La trousse comprend les
index pour la préparation de librairies. Les oligos primers sont vendus séparément.

Préparation de librairies

La trousse Illlumina Microbial Amplicon Prep comprend
les réactifs nécessaires pour la conversion de '’ADNc,
I'amplification et la préparation des librairies. La trousse
est compatible avec les primers définis en laboratoire ou
les ensembles de primers disponibles dans le commerce,
vendus séparément. La longueur des amplicons
recommandée est de 400 paires de bases, mais des
amplicons plus longs peuvent étre nécessaires avec
certaines cibles.

Séquencgage

Les librairies préparées peuvent étre séquencées dans
tout systeme de séquencage d'lllumina. Cependant,

la configuration a faible débit du test lllumina Microbial
Amplicon Prep en fait une solution idéale pour les
plateformes de paillasse, comme les systémes iSeq™ 100,
MiniSeq™, MiSeq™, NextSeq” 500, NextSeq 550,

NextSeq 1000, et NextSeq 2000. Des longueurs de lecture
de 2 x 101 pb et 2 x 151 pb sont recommandées.

Analyse des données

lllumina DRAGEN" Targeted Microbial App est une
application disponible gratuitement sur BaseSpace™
Sequence Hub. Cette application facile a utiliser permet
d‘aligner les lectures sur les génomes de référence,

de réaliser des appels de variants et de générer

une séguence consensus génomique représentant

la population des especes d’acide nucléique dans
I'’échantillon (figure 3). Lorsqu’elles sont disponibles,

les bases de données externes conservées sont
accessibles pour d'autres analyses de lignées.

Destiné a la recherche uniquement. Ne pas utiliser a des fins de diagnostic.

Sérotype 1 du virus de la dengue

—— Couverlure de lecture (X)

== Médiane

. Sel de profondeur
de couverture

A nseriion

g

§

W Suppression
® substitution A

Substitution G
@ Substiution T
@ subsitution C

Profondeur de couverture [Lectures]

2000 4000 6000 8000 10000

(NC_001477.1)
Pasition du génome entier (pb)

Figure 3 : Courbe de couverture du génome du virus de la
dengue générée a l'aide de I'lllumina DRAGEN Targeted Microbial
App : la courbe de couverture générée par I'lllumina DRAGEN
Targeted Microbial App est interactive. Elle permet de basculer
entre les échelles logarithmiques, d’inclure ou d’exclure les lignes
de couverture médianes et/ou les données de substitution/
suppression. Chaque cercle représente un polymorphisme
mononucléotidique (SNP) qui varie du génome de référence.
Chaque couleur indique s'il s'agit d’'une substitution A, G, T ou

C. Les insertions et les suppressions sont également signalées
par des triangles. La courbe de couverture montre un consensus
génomique unique associé a la meilleure occurrence de la base
de données de référence (NC_001477.1). Les courbes interactives
peuvent étre téléchargées sous forme de fichiers PNG comme
indiqué ci-dessus.
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Résumé

La trousse Illumina Microbial Amplicon Prep permet aux
chercheurs en santé publique de protéger la santé de leur
communauté en fournissant une solution intégrée pour

la préparation de librairies microbiennes. Ce test flexible
est compatible avec les primers définis par I'utilisateur

et prend en charge les entrées d’ARN ou d’ADN extraites
d'une large gamme de sources d’échantillons. Lintégration
avec des plateformes innovantes de séquencgage de
nouvelle génération (SNG) offre une qualité, une flexibilité
et une évolutivité exceptionnelles des données pour

assurer une surveillance de la santé publique tres efficace.

En savoir plus
lllumina Microbial Amplicon Prep

Génomique microbienne

Renseignements relatifs a la commande

Produit N° de référence

Illumina Microbial Amplicon Prep

(48 échantillons) 20097857

illumina“
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