NGS

Helicobacter VIASURE
pvlori Resistance

VS-HPRO116PHRUO*

Solucién integral de NGS para la secuenciacién de Helicobacter pylori'y
sus mutaciones de resistencia a los antimicrobianos mediante
secuenciacion de amplicones especificos.

Diseflada para laboratorios de rutina y optimizada para garantizar
la eficiencia, la fiabilidad y una implementacién sin complicaciones.

Tecnologia

Enriquecimiento selectivo basado en amplicones.

Garantiza una alta sensibilidad y reproducibilidad con
una cantidad minima de ADN.

Flujo de trabajo

Enriquecimiento e indexacién Tiempo (o

@ Pooling ?:,IJLL}L? de

@ Secuenciacion

@ Andlisis bioinformdtico ~4 horas
con V-Xplora

Caracteristicas
de rendimiento

e Identificacion sin cultivo directamente a partir de biopsias
gdstricas o muestras de heces.

* Deteccién simultdnea de multiples mutaciones asociadas
a la resistencia.

* Minimos requisitos de cantidad de ADN.
e Procesamiento multiplex de hasta 16 muestras.

* Reduccidn del tiempo de manipulacién gracias a un flujo
de trabajo optimizado.

Reactivos y
formato

» Reactivos liofilizados y predosificados.
e Formato listo para usar.

* Protocolo en un solo tubo para el enriquecimiento
y la indexacion.

*Sélo para uso en investigacion (RUO). No para uso en procedimientos de diagndstico.



Compatibilidad
con plataformas

NGS

VIASURE

Disefiado para tecnologias de secuenciacién de lectura corta.

e Validado en plataformas lllumina y AVITI™

(Element Biosciences).

La compatibilidad con otras plataformas (por ejemplo, MGlI)
puede requerir pasos adicionales de conversién de bibliotecas.

Regiones diana

Antibidtico Gen Mutaciones clave
Claritromicina 23S rRNA A2143G, A2142G, A2142C
Fluoroquinolonas gyrA N87K/I, DOIN/Y/G

rdxA / frxA Mutaciones truncadas y con

Metronidazol desplazamiento del marco de lectura

Amoxicilina pbplA S414R, T556S, N562Y
Tetraciclina 16S rRNA A9B5T + G966T + A967C
Rifabutina rpoB Non-synonymous mutations

Analisis de Mediante el software VIASURE V-Xplora:
datos : . :
¥ Flujo de trabajo de FASTQ a informe
v Deteccidn e interpretacion automatizadas de variantes
¥ Uso de bases de datos seleccionadas y procesos
predefinidos
v Generacion estandarizada de informes
v Herramientas de visualizacién para la exploracién de datos
eee M < > 2 Sochor e v rome ) + 0
No requiere
experiencia en
bioinformdtica
Visualizacidn del resistoma basada en Circos en todo el genoma.
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