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Technologie wysokoprzepustowe stajg sie obiektem zainteresowania klinicystéw i diagnostéw
na catym Swiecie. Po uzyskaniu rekomendacji FDA i dopuszczenia do stosowania w praktyce
klinicznej pierwszego sekwenatora nastepnej generacji na rynku pojawia sie coraz wiecej paneli
genowych dedykowanych do identyfikacji zmian genetycznych przypisywanych kreslonym
schorzeniom. Z tego wzgledu w marcowym wydaniu newslettera chcieli§my zwréci¢ Panstwa
uwage na coraz powszechniejsze wykorzystanie technologii sekwencjonowania nastepnej
generacji w praktyce klinicznej. W pierwszym dziale naszego periodyku przedstawiamy liste
interesujgcych prac przegladowych, ktére ukazaty sie w ciggu ostatnich kilkunastu miesiecy i sa
poswiecone tej tematyce.

W kolejnych dziatach newslettera informujemy o najnowszych produktach i rozwigzaniach
proponowanych przez partneréw OpenExome oraz przypominamy o zblizajgcych sie konferencjach
naukowych i seminariach.

Zyczymy mitej lektury, czekajac jednoczes$nie na Pahstwa komentarze i sugestie na temat
tresci kolejnych wydan naszego biuletynu.

Zespot OpenExome

Lista artykutow przegladowych ...

. poswieconych wykorzystaniu technologii NGS w
diagnostyce nowotworéow

Produkty
- wazne informacje

NeoPrep Library Prep System

Odczynniki v4 do sekwenatora

Przedstawiamy liste prac przegladowych traktujacych o
stosowaniu technologii NGS w identyfikacji zmian
genetycznych wigzanych 2z okreslonymi schorzeniami
onkologicznymi. Przygotowali§my ponizsze zestawienie dla
zebrania aktualnej wiedzy na temat tej
wysokoprzepustowej technologii oraz z zamiarem zachety

HiSeq

Online Sample Prep
Troubleshooter

Skuteczna deplecja rRNA: Ribo-

Zero i RNAMatchMaker

do zastanowienia sie nad konsekwencjami ich stosowania.
Autorzy cytowanych ponizej artykutéw wskazujg poparte
wynikami fakty, poréwnuja dostepne na rynku platformy do
sekwencjonowania i oceniajg ich skutecznos¢. Dyskutuja
rowniez kwestie opracowania bioinformatycznego danych
uzyskanych z analiz NGS, a takze wskazujg na dylematy
etyczne wynikajgce z mozliwosci uzyskania ogromnej puli
informacji ptynacych z sekwencji genomu pacjenta.

SNPtrace Panel - nowe
rozwigzania dla bankéw tkanek i
komérek
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Kamalakaran S | wsp. Mol Oncol. (2013); 7: 743-55.
PMID: 23769412
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Lolkema MP i wsp. ] Clin Oncol. (2013); 31: 1842-8.
PMID: 23589552

Next-generation sequencing: a powerful tool for the discovery of molecular markers in breast
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Thomas A i wsp. Ann Oncol. (2013); 24: 577-85.
PMID: 23131389

Research and clinical applications of cancer genome sequencing. Ku CS i wsp. Curr Opin Obstet
Gynecol. (2013); 25: 3-10.
PMID: 23108289

Next generation sequencing reveals genetic landscape of hepatocellular carcinomas. Li S i Mao M.
Cancer Lett. (2013); 340: 247-53.
PMID: 23063663




Informacje od partneréw OpenExome

Ilumina

NeoPrep - system do automatycznego przygotowywania bibliotek NGS

Na lato 2014 lllumina zapowiada premiere urzgdzenia NeoPrep Library Prep System
dedykowanego do automatycznego przygotowywania bibliotek NGS. Aparat pozwoli na jednoczesng
prace z 16 prébkami zapewniajac wysoce powtarzalny protokét przygotowania bibliotek oraz
wymagajac niewielkiego naktadu pracy manualnej.

Aby zapewni¢ uzytkownikom wygode pracy doswiadczalnej NeoPrep Library Prep System jest
zintegrowany z oprogramowaniem BaseSpace, a zestawy odczynnikéw NeoPrep sg w pefni
kompatybilne ze wszystkim typami sekwenatoréw Illlumina. Wychodzac od 1 ug RNA/DNA mozna
bedzie przygotowywac préby wg protokotéw zestawdw do przygotowania bibliotek w tym tych
najbardziej popularnych z serii TruSeq i Nextera.

Kolejne bardziej szczegdétowe informacje na temat systemu NeoPrep beda sukcesywnie
umieszczane na stronie producenta.

*Coming summer 2014

HiSeq SBS Kit v4 and HiSeq Cluster Kit v4 niebawem w sprzedazy

Kolejna zapowiedZ lllumina dotyczy najnowszej wersji odczynnikéw do prowadzenia procesoéw
klastrowania i wtasciwego sekwencjonowania w systemie HiSeq. Producent niebawem rozpocznie
sprzedaz zestawdéw odczynnikéw HiSeq SBS Kit v4 oraz HiSeq Cluster Kit v4. Pozwolg one
uzytkownikom na zwiekszenie przepustowosci urzadzenia, tak aby podczas jednej reakcji (1 run)
mozna byto zsekwencjonowac:

¢ 10 genoméw
¢ 150 bibliotek Nextera Rapid Capture
e 80 transkryptoméw

Odczynniki wersji v4 pozwolg na uzyskanie do 1 terabajta danych w ciggu 6-dni (do 500 Gb w
jednej flow cel). W poréwnaniu do TruSeq SBS v3 zestawy v4 zapewnig wzrost ilosci klastréw o
33%. Wiecej informacji na stronie producenta.

Online Sample Prep Troubleshooter

Uzytkownikéw zestawdw do przygotowywania bibliotek NGS zachecamy do korzystania z
poradnika on-line. Po zalogowaniu sie na stronie producenta znajdziecie Panstwo opis najczesciej
pojawiajacych sie probleméw oraz podpowiedzi jak je zdiagnozowad, a nastepnie rozwigzad.
Polecamy nastepujgce poradniki:

Nextera DNA troubleshooting guide
TruSeg DNA PCR-Free LT troubleshooting quide
TruSeg DNA PCR-Free HT troubleshooting guide

Epicentre

Ribo-Zero specyficzne gatunkowo zestawy do deplecji rRNA

Linia produktéw Ribo-Zero to ztoty standard do wzbogacania bibliotek w kodujgce i niekodujace
RNA na skutek usuniecia (deplecji) rybosomalnego RNA z préby. W zestawach Ribo-Zero producent
stosuje opracowane i zoptymalizowane sondy specyficzne do sekwencji rRNA danego gatunku.
rRNA hybrydyzuje ze specyficzng dla siebie biotynylowang sonda, a nastepnie produkty takiej
hybrydyzacji sg wytapywane przez optaszczone straptavidyng kulki magentyczne. Dzieki
wykorzystaniu statywéw magnetycznych rRNA pozostaje unieruchomine w ,pelecie” kulek
magnetycznych, natomiast w prébie pozostajg pozadane frakcje RNA. WyjSciowym materiatem do
wzbogacania prob w sekwencje kodujace i nie kodujgce jest preparat catkowitego RNA w ilosci 1-5
Hg.


http://www.illumina.com/landing/neoprep-library-system.ilmn
http://www.illumina.com/products/hiseq-sbs-kit-v4.ilmn
http://support.illumina.com/sequencing/sequencing_kits/nextera_dna_kit/troubleshooting.ilmn
http://support.illumina.com/sequencing/sequencing_kits/truseq_dna_pcr_free_lt_sample_prep_kit/troubleshooting.ilmn
http://support.illumina.com/sequencing/sequencing_kits/truseq_dna_pcr_free_ht_sample_prep_kit/troubleshooting.ilmn

Zestawy Ribo-Zero zapewniajg usuniecie rybosomalnego RNA ze skutecznos$cia co najmniej
99% z préb izolowanych z komérek lub tkanek gatunkéw docelowych dla danego zestawu, przy
czym moga byc¢ takze efektywnie uzywane do deplecji rRNA innych gatunkéw. Dla utatwienia
wyboru odpowiedniego zestawu do danego projektu transkryptomicznego producent przygotowat
przewodnik dostepny tutaj.

RNAMatch Maker - wyszukiwarka pomocna w doborze odczynnikéw do RNA-Seq
organizmoéw innych niz modelowe

Czy zestaw Ribo-Zero Gold (Human/Mouse/Rat) pozwoli
na wydajng deplecje rRNA z préby izolowanej z tkanek
RiNA delfina, pajeczakéw lub aligatora? Zamiast ryzykowacd i

kupowa¢ produkt niedopasowany do organizmu, ktérego

aa “c dotyczy Panstwa projekt badawczy, zachecamy do
@ korzystania z wyszukiwarki RNAMatchMaker przygotowanej
) przez firme Epicentre. RNAMatchMaker na podstawie
.. Mam sekwencji rRNA danego organizmu pozwoli dobra¢ taki
. r rodzaj zestawu Ribo-Zero, ktéry zapewni najsilniejsze
powinowactwo sond do sekwencji rybosomalnych, a tym

samym zagwarantuje skutecznos¢ usuwania czgsteczek
rRNA z préby.

Wystarczy wejs¢ na strone http://www.epibio.com/rnamatchmaker wpisa¢ w okienku
wyszukiwarki sekwencje rRNA (w formacie FASTA) lub podpig¢ plik zawierajacy te sekwencje i w
ciggu kilkunastu-kilkudziesieciu sekund =zostanie zweryfikowana kompatybilnos¢ dostepnych
zestawdéw Ribo-Zero z rRNA okreslonego organizmu. RNAMatchMaker to oszczedno$¢ czasu
(odpowiedz generowana jest niemal natychmiast bez koniecznos$ci konsultowania z dziatem
technicznym producenta) i wydatkéw (nie ma obawy przed kupnem nieodpowiedniego zestawu do
deplecji rRNA) oraz pewnos$¢ poprawnosci dziatania jeszcze przed rozpoczeciem wiasciwego
doswiadczenia.

Fluidigm

SNPtrace™ Panel for Sample ID and QC

Przedstawiamy SNPtrace Panel narzadzie pomocne w prowadzeniu bankéw komoérek i tkanek,
pozwalajgce na oznaczenie zestawu 96 polimorfizmoéw pojedynczych nukleotydéw (SNP) dla kazdej
z préb. Dobdér SNP do panelu zostat wykonany przez dr Andrew Brooksa z Rutgers University Cell
and DNA Repository i uwzglednia rejony sekwencji znane z wysoce polimorficznych mutacji
pozwalajgce na ocene zanieczyszczenia prébki obcym DNA, identyfikacje prébki czy okreslenie
ptci.

Zaleca sie aby genotypowanie z wykorzystaniem panelu SNPtrace byto prowadzone w
systemie BioMark HD lub EP1 przy wykorzystaniu chipéw Dynamic Array 96.96 IFC. Czas analizy
dla 96 préb nie przekracza 4 godzin i wymaga jedynie 15 minut pracy recznej. Zatem SNPtrace
Panel wydaje sie by¢ doskonatym narzedziem dla bankéw tkanek i repozytoribw materiatu
genetycznego. Pozwala on w niedtugim czasie i w sposdb kosztowo efektywny przeanalizowad
tysiace préb. Zainteresowanym polecamy strone z opisem zestawdéw do genotypowania SNP.

Przypominamy o terminach zblizajacych sie ...

... praktycznych dwudniowych szkolen prowadzonych w Cambridge

Istnieje mozliwos¢ uczestniczenia w odpfatnych szkoleniach praktycznych prowadzonych przez
treneréw z firmy lllumina. W najblizszym czasie planowana jest kolejna edyzja kursu "MiSeq:
Making Sense of My Data" w terminie 14-15 maja 2014.

Obok wprowadzenia teoretycznego obejmujgcego postawy technologii sekwencjonowania przez
synteze (SBS), zasade dziatania sekwenatora, reguty planowania dosSwiadczen pod konkretne
aplikacje oraz pierwotng analize uzyskanych wynikéw, uczestnicy szkolenia wykonujg praktyczne
¢wiczenia z wykorzystaniem systemu MiSeq. Zachecamy do wziecia udziatu w szkoleniu.

. seminariow on-line (tzw. webinars) prowadzonych przez specjalistow aplikacyjnych
firmy lllumina

Illumina prowadzi szkolenia on-line dotyczgace prowadzenia badan z wykorzystaniem technologii
sekwencjonowania nastepnej generacji oraz mikromacierzy. W drugiej potowie marca zespoét
lllumina Technical Support przewiduje nastepujgce tematy:

e ocena jakosci danych z mikromacierzy Infinium oraz custom iSelect BeadChips z
wykorzystaniem programu GenomeStudio

e ocena przebiegu i jakosSci reakcji sekwencjonowania z wykorzystaniem Sequence analysis
Viewer (SAV)

» demultipleksowanie sekwencji po reakcji sekwencjonowania

* wprowadzenie do sekwencjonowania RNA


http://www.epibio.com/applications/rna-sequencing/rrna-removal/ribo-zero-and-globin-zero-kit-selection-guide
http://www.fluidigm.com/snptype-assays.html

Uczestnictwo w seminariach (webinarach) Illumina wymaga dostepu do internetu oraz
aktywnego potaczenia telefonicznego (potgczenie bezptatne). Aby wzig¢ udziat w danym
seminarium nalezy dokona¢ uprzedniej rejestracji droga elektroniczng. Kompletng liste
pazdziernikowych seminariéw oraz linki rejestracyjne znajdziecie Panstwo na stronach www
OpenExome oraz lllumina:

http://support.illumina.com/training/array.ilmn
http://support.illumina.com/training/seguencing.ilmn

... konferencji i sympozjéw w Polsce:

Szkota Wiosenna Studium Medycyny Molekularnej

Kurs teoretyczny: FROM GENE TO PHENOTYPE - Advances in Molecular Medicine
17-19.03.2014. Warszawa

link

IX Multidyscyplinarna Konferencja Nauki o Leku
12-14.05.2014. Korytnica k/Szydtowa, Hotel Cztery Wiatry
link

X Miedzynarodowe Sympozjum "Genetyka llosciowa Roslin Uprawnych"
03-06.06.2014. Jugowice
link

Vil Zjazd Polskiego Towarzystwa Genetyki Cztowieka
08-11.09.2014. Bydgoszcz, Opera Nova
link

Kongres BIO 201 - wspdétorganizowany przez Polskie Towarzystwa Naukowe:
Biochemiczne, Biologii Komodrki, Biofizyczne i Bioinformatyczne

09-12.09.2014. Warszawa, kampus UW przy ul. Krakowskie Przedmiescie 26/28

link

... konferencji zagranicznych:

Mobile Genetic Elements and Genome Evolution
09-14.03.2014. Santa Fe, New Mexico, USA
link

Big Data in Biology
23-25.03.2014. San Francisco, California, USA
link

NGS 2014
31.03-03.04.2014. Oxford, UK
link

Epigenetic Programming and Inheritance
06-10.04.2014. Taos, Boston, Massachusetts, USA
link

Human Genome Meeting 2014. Human genome variation and human health
27-30.04.2014. Geneva, Switzerland
link

Bio-IT World 2014
29.04-01.05.2014. Boston, Massachusetts, USA
link

The 2nd Plant Genomics Congress
12-13.05.2014. London, UK
in

=~

Single Cell Analysis 2014
12-13.05.2014. Cambridge, Massachusetts, USA
link


http://support.illumina.com/training/array.ilmn
http://support.illumina.com/training/sequencing.ilmn
http://www.smm.edu.pl/?nazwa=Szko%B3a Wiosenna
http://science24.com/event/mknol2014/index.html#welcome
http://www.up.wroc.pl/konferencje/19209/x_miedzynarodowe_sympozjum_genetyka_ilosciowa_roslin_uprawnych.html
http://www.7zjazdptgc.pl
http://bio2014.pl
http://www.keystonesymposia.org/14C2
http://www.keystonesymposia.org/14F2
http://lpmhealthcare.com/ngs-2014
http://www.keystonesymposia.org/14D2
http://www.hgm2014-geneva.org
http://www.bio-itworldexpo.com
http://www.globalengage.co.uk/plantgenomics.html
http://www.gtcbio.com/component/conference/single-cell-analysis-agenda

W dniach 12-14 marca firmy Analityk oraz OpenExome byty wystawcami podczas VXI
Miedzynarodowych Targéw Analityki i Technik Pomiarowych oraz Il Targéw Techniki
Kryminalistycznej. Duzym zainteresowaniem cieszyt sie wyktad naszego goscia specjalnego, pani
Nicoli Oldroyd (lllumina). Prezentacja byfa poswiecona wykorzystaniu technologii NGS w genetyce
sadowej, a poprzedzato ja wprowadzenie do metodyki SBS omdéwione przez pana Radostawa
Woéjtowicza (OpenExome). Pani Nicola Oldroyd przedstawiata mozliwosci, ktére oferuje
sekwencjonowanie nastepnej generacji zespotom chcacym analizowaé mitochodrialny i genomowy
DNA cztowieka. Wskazata réwniez przewage jakoSciowa i ekonomiczng NGS nad obecnie
wykorzystywanymi w genetyce sgdowej technikami. Pragniemy tez podziekowad¢ Panstwu za mite
spotkania i interesujgce rozmowy przy naszym stoisku.

Drodzy Czytelnicy! Bedziemy wdzieczni jesli zechcecie podzieli¢ sie z nami swoimi opiniami
dotyczacymi newslettera OpenExome. Jesli nasuwajg sie Panstwu komentarze na temat tresci
kolejnych wydan newslettera lub sugestie tematdéw, ktére warto poruszy¢ w tym periodyku,
prosimy o przesyfanie ich na adres: community@openexome.pl.
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