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lllumina Protein Prep

Solucao baseada em NGS para insights mais profundos sobre o proteoma

Meca 9,5 mil proteinas humanas exclusivas em
uma Unica amostra de plasma ou soro usando o
ensaio protedbmico SomaScan® com leitura de NGS

Va da amostra aos resultados em < 2,5 dias com
apenas quatro horas de trabalho efetivo apds
um fluxo de trabalho simplificado e automatizado

Analise dados protedmicos com analise secundaria
integrada por meio do DRAGEN™ Protein
Quantification e do lllumina Connected Multiomics

A

Somente para pesquisa.
N&o deve ser usado para procedimentos de diagndstico.
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Introducgao

As proteinas desempenham um papel fundamental na
biologia humana, refletindo um panorama em tempo
real dos estados de salde e doengas. Os insights

da protedmica atuam como uma conexdo essencial
entre gendtipo e fendtipo, proporcionando uma
compreensdo mais detalhada dos mecanismos das
doengas €, em ultima instancia, contribuindo para

a previsdo, monitoramento e prevengao de sua
progressédo. Ensaios protedmicos de alto rendimento
com leituras baseadas em sequenciamento de Ultima
geragdo (NGS) permitem estudos protedmicos de
grande escala e tém a capacidade de conectar
conjuntos de dados gendmicos e protedmicos,
acelerando a pesquisa multidmica.

O lllumina Protein Prep € uma solugdo protedmica
abrangente de alto rendimento que integra
sequenciamento confidvel da lllumina por quimica
de sintese (SBS) com a alta sensibilidade do ensaio
protedmico Standard BioTools SomaScan.

Esse ensaio protedmico inovador usa SOMAmer
Reagents® (aptamero modificado de baixa
velocidade) para captura de proteinas para obter alta
especificidade para proteinas-alvo em comparagao
com abordagens baseadas em anticorpos.’

Figura 1: Visdo geral da solug&o lllumina Protein Prep

Combinar esse ensaio protedmico avangado com
leitura baseada em NGS e o poder de bioinformatica
do software de andlise de dados da lllumina fornece
aos pesquisadores uma solugdo simplificada de
amostra para insights para avaliar 9,5 mil proteinas
humanas exclusivas em uma Unica amostra de plasma
ou soro (Figura 1).

Conteudo abrangente

O ensaio lllumina Protein Prep permite a descoberta e
quantificagdo de 9.464 proteinas humanas exclusivas
em amostras de plasma ou soro usando 10.326
SOMAmer Reagents. Esse contetido abrangente”

tem como alvo proteinas humanas em um conjunto
diversificado de processos fisiopatologicos,

incluindo cancer, inflamagéo, imunologia e fungéo
cardiometabdlica. O contelido abrange os principais
alvos moleculares, incluindo receptores, quinases,
fatores de crescimento e horménios, abrangendo
proteinas secretadas, intracelulares e extracelulares
em mais de 200 vias bioldgicas.

* Menu completo de proteinas disponiveis mediante solicitacdo.
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Sequenciamento escalavel
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e o NovaSeq 6000 System
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Analise de dados
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o pipeline do DRAGEN
Protein Quantification
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Gerar insights

Visualizagdo e estudos de
modalidades combinadas
no lllumina Connected
Multiomics?®

A solugdo proteémica de alto rendimento usa o ensaio protedémico SomaScan para detecgdo de proteina de altoplex de amostras de

soro ou plasma, seguido pela preparagdo e sequenciamento da biblioteca lllumina no sistema NovaSeq 6000 ou NovaSeq X. A andlise

de dados é realizada com a analise secundaria integrada por meio do DRAGEN Protein Quantification e do lllumina Connected Analytics,
seguida por analise terciaria opcional com o lllumina Connected Multiomics para obter insights biologicos mais profundos. O ensaio de
protedmica e o fluxo de trabalho de preparacdo da biblioteca sdo automatizados no lllumina Protein Prep Automation System, um sistema
Tecan Fluent 780 personalizado, para fornecer resultados consistentes e reproduziveis. O lllumina Connected Multiomics estara
disponivel no segundo semestre de 2025.
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Todos os SOMAmer Reagents usados no lllumina
Protein Prep passaram por caracterizagéo rigorosa

e a especificidade do reagente SOMAmer para

sua proteina cognata foi confirmada por métodos
ortogonais, como espectroscopia de massa e ensaio
enzimatico imunoabsorvente (ELISA)." Mais de

7.400 SOMAmer Reagents tém pelo menos uma
forma adicional de validagao ortogonal. Com o
contetdo incluido na solugéo lllumina Protein Prep,
os pesquisadores podem acessar insights profundos
sobre o cendrio protedmico, permitindo a descoberta
de novos biomarcadores, alvos de medicamentos e
insights sobre mecanismos da doenga.

Deteccéao de proteinas sensivel
e precisa

O lllumina Protein Prep usa aptameros modificados
com taxa de dissociacdo lenta, ou SOMAmer Reagents
como moléculas de afinidade de proteina para obter
sensibilidade e especificidade excepcionais na
detecgao de proteina em uma ampla faixa dinamica.?
Esses aptameros, que sdo pedacgos curtos de DNA de
fita Unica com modificagdes hidrofdbicas, fornecem
um alto grau de correspondéncia de forma ao alvo da
proteina, permitindo o discernimento entre proteinas
praticamente idénticas. Ao contrario dos anticorpos
policlonais, que podem ser variaveis em estrutura e
desempenho, os SOMAmer Reagents sdo baseados
na cinética de ligagdo, fornecendo sensibilidade
femtomolar? e excelente reprodutibilidade com um
baixo coeficiente de variancia (CV) mediano de ~5,5%"
(Tabela 1).

1 CV mediano esperado calculado usando amostras de doadores saudaveis.

Tabela 1: Resumo das métricas de desempenho

esperadas®
Ccv Ccv Ccv CV de
mediano | mediano | mediano | corridas
Lt durante a entre de corridas| total 90°
corrida corridas total percentil
Plasma 4,7% 5,3% 5,8% 8,7%
Soro 4,7% 5,0% 5,0% 7,4%
a. CV mediano esperado calculado usando amostras de doadores
sauddveis.

Ensaio de NGS baseado
em hibridizacao

A primeira etapa no fluxo de trabalho do lllumina
Protein Prep é o ensaio SomaScan, que transforma
quantitativamente a disponibilidade de epitopos
proteicos em uma amostra bioldgica em um sinal de
DNA especifico baseado em SOMAmer Reagent.?

A etapa inicial de ligagdo entre 0 SOMAmer Reagent
e a proteina é seguida por uma série de etapas

de captura e limpeza de beads para converter
concentragdes relativas de proteina em abundancias
de SOMAmer Reagents (Figura 2). Em seguida, os
SOMAmer Reagents sdo convertidos em bibliotecas
de sequenciamento com cddigo de barras usando
uma abordagem baseada em hibridizagédo (Figura 3).
Os pares de sondas sdo hibridizados em SOMAmer
Reagents em uma etapa de incubagao durante a noite
antes de serem capturados em beads magnéticos.
Cada SOMAmer Reagent tem um par exclusivo de
sondas, uma das quais carrega um codigo de barras
correspondente a um SOMAmer Reagent especifico.
As sondas nédo ligadas sdo lavadas para garantir que
a abundancia relativa dos SOMAmer Reagents seja
convertida na abundancia da sonda com cédigo de
barras. Os indexes de PCR séo adicionados para
vincular indices de amostras para o sequenciamento
e sdo amplificados para criar bibliotecas indexadas
individualmente com coédigo de barras. Todo o ensaio
lllumina Protein Prep € automatizado em uma Unica
plataforma, o lllumina Protein Prep Automation System.
As amostras sdo agrupadas e sequenciadas no
Sistema NovaSeq™ 6000 ou NovaSeq X.

Fluxo de trabalho escalavel
e simplificado

A solugdo lllumina Protein Prep usa um fluxo de
trabalho simplificado e completo (Figura 1) que
comecga com amostras de plasma ou soro humano,
seguido por captura de proteina altamente sensivel
usando SOMAmer Reagents inovadores e preparacao
de biblioteca da lllumina. Todo o fluxo de trabalho é
automatizado no lllumina Protein Prep Automation
System, permitindo que os laboratérios passem de
amostras para resultados em menos de 2,5 dias com
~4 horas de trabalho efetivo (Tabela 2). As bibliotecas
sdo sequenciadas no NovaSeq 6000 System (lamina
de fluxo S4) ou no NovaSeq X System (lamina de fluxo
10B), com 170 amostras e 22 controles por corrida.

A lamina de fluxo NovaSeq X Series 25B acomoda
340 amostras e 44 controles por corrida.
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Figura 2: Captura de proteina usando o ensaio SOMAScan
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estreptavidina e sdo eluidos para quantificagdo relativa através do NGS.

SOMAmer Reagents (azul) contém um ligante fotoclivavel e biotina. SOMAmer Reagents ligados a beads de estreptavidina sdo usados
para capturar proteinas especificas (amarelas) de uma mistura complexa de proteinas no soro ou plasma. As proteinas ndo ligadas sédo
lavadas e as proteinas ligadas sdo marcadas com biotina. Em seguida, a luz UV é usada para quebrar o ligante fotoclivavel e liberar
complexos SOMAmer-proteina de volta na solugdo. Durante a etapa de incubagéo, complexos ndo especificos se dissociam, enquanto
complexos especificos permanecem ligados. A inclusdo de concorrentes polianidnicos durante a etapa de incubagdo impede a religacdo
néo especifica de proteinas dissociadas. Complexos especificos de reagentes de proteina-SOMAmer sdo capturados em novos beads de

Figura 3: Quimica de convers&o lllumina Protein

Prep NGS
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Apods o ensaio SomaScan, as abundéncias do SOMAmer
Reagent sdo convertidas em bibliotecas prontas para
sequenciamento com codigo de barras usando uma
abordagem baseada em hibridizagao.

Apos a conclusdo do sequenciamento, o pipeline
DRAGEN Protein Quantification € iniciado
automaticamente, gerando contagens de expressao
de proteina normalizadas e relatorios de controle

de qualidade. Esses arquivos de dados gerados sdo
analisados facilmente com plataformas de andlise
tercidria, incluindo o lllumina Connected Multiomics,
permitindo insights bioldgicos mais profundos sobre
0 proteoma.

Analise integrada de dados

Os laboratorios podem analisar dados facilmente
usando um pipeline de analise de dados secundarios
protedmicos totalmente integrado que inclui NGS

e métodos de normalizagdo especificos do ensaio
protedmico. Apds o sequenciamento, o pipeline

do DRAGEN Protein Quantification & iniciado
automaticamente por meio do lllumina Connected
Analytics, uma plataforma segura, simplificada e
baseada na nuvem para expandir a analise secundaria
e reduzir os pontos de contato manuais. A integragao
com a plataforma lllumina Connected Multiomics
simplifica a visualizagao de dados e permite estudos
de modalidades combinadas.

Leia a nota técnica de normalizacao de dados
do lllumina Protein Prep para saber mais.
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Resumo

A solugdo lllumina Protein Prep € um fluxo de trabalho
abrangente de protedmica completa com leitura

de NGS para estudos de proteinas em larga escala.
Esse ensaio de alto desempenho utiliza SOMAmer
Reagents inovadores para detectar 9,5 mil proteinas
humanas exclusivas de uma Unica amostra de plasma
ou soro com sensibilidade femtomolar e excelente
reprodutibilidade. O contelido abrangente do lllumina
Protein Prep contém reagentes de afinidade proteica
rigorosamente validados, que abrangem processos
bioldgicos importantes, incluindo cancer, inflamagéo,
imunidade, fungdo cardiometabdlica e muito mais.
Ao combinar o ensaio protedmico de altoplexo

com uma leitura de NGS, a solugao lllumina Protein
Prep permite a integragdo de dados protedémicos
com dados gendmicos e transcriptdmicos, abrindo
caminho para uma pesquisa multidmica de

alto impacto.

Tabela 2: Especificagfes do lllumina Protein Prep

Parametro Especificagao

Tipo de amostra Plasma ou soro

Volume de entrada 55l

N.° total de SOMAmer

Reagents K=

N.° de proteinas 9.464 proteinas humanas
humanas direcionadas exclusivas

Faixa dinamica > 10 log (fM a mM)

Ateé 384 reagfes por semana:
» 170 amostras + 22 controles
por corrida em laminas de

: fluxo NovaSeq 6000 S4 ou

Rendimento NovaSeq X %‘B

+ 340 amostras + 44 controles
por corridas em laminas de

Saiba mais =

lllumina Protein Prep
Protedmica baseada em NGS
NovaSeq 6000 System
NovaSeq X Series

DRAGEN secondary analysis

lllumina Connected Analytics
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Informagdes para pedidos

Produto N.° do catalogo
lllumina Protein Prep 9.5K Plasma
(96 samples) 20137827

lllumina Protein Prep 9.5K Serum

(96 samples) 20137828
lllumina Protein Prep Automation
System 20116818
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