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VIASURE WGS NGS Solution estd disefiada para el andlisis exhaustivo de
genomas bacterianos, lo que permite la identificacién de especies, la
caracterizacién gendmica y el andlisis de la resistencia a los antimicrobianos.

Disefiada para laboratorios de rutina, combina una preparacién optimizada de
bibliotecas con un andlisis totalmente automatizado.

Tecnologia Flujo de trabajo para la preparacién de bibliotecas basado
en la fragmentacién enzimdtica del ADN, seguida de la
construccion de la biblioteca y la indexacidn.

Garantiza una cobertura uniforme para el andlisis
genomico de alta resolucion.

Flujo de trabajo @ Preparacién de la biblioteca.

Tiempo de uso
prdctico:

@ Secuenciacidn.

@ Andlisis bioinformdtico "‘3 O minutos
con V-Xplora.

Un flujo de trabajo optimizado que reduce al minimo los
pasos manuales y la complejidad.

Caracteristicas e Secuenciacién del genoma completo de genomas

de rendimiento bacterianos.
e Ensamblaje del genoma y andlisis posteriores con V-Xplora.

e Deteccidon de genes de resistencia a los antimicrobianos y
mutaciones puntuales.

e Tipificacién de alta resolucién para epidemiologia e
investigacion de brotes.

* Multiplexacién de hasta 16 muestras por ciclo de
secuenciacion.

Reactivos y e Formato listo para usar.
formato « Reactivos liofilizados y ya dosificados.

« Optimizados para garantizar la reproducibilidad y
facilitar su uso.

*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.

¢ Validado en plataformas lllumina y AVITI™
(Element Biosciences).

o La compatibilidad con otras plataformas (por ejemplo, MGl)
puede requerir pasos adicionales de conversiéon de
bibliotecas.

Aplicaciones

¢ Identificacién de especies bacterianas.
¢ Vigilancia de la resistencia a los antimicrobianos.
¢ Andlisis filogenético.

* Investigacion de brotes.

Andlisis de
datos

No requiere
experiencia en
bioinformdtica

Mediante el software VIASURE V-Xplora:

v Flujo de trabajo de FASTQ a informe.

v Ensamblaje y andlisis automatizados del genoma.

v Deteccién de genes y variantes asociados a la resistencia.
v Generacion de informes estandarizados.

¥ Herramientas de andlisis filogenético y comparativo.
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