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iHlumina

BeadChip Global Screening Array-24 v3.0

de Infinium™

Matriz rentable, potente y de gran calidad para estudios genéticos poblacionales.

Puntos destacados

e Contenido mundial optimizado
Tiene una base multiétnica a nivel genémico, variantes de
investigacion clinica, marcadores de control de calidad (CC)
y adicion de contenido personalizado

e Amplias aplicaciones de investigacion clinica
Posibilita el genotipado en estudios de enfermedades
complejas, investigacion en farmacogendmica, caracterizacion
de estilos de vida y bienestar y mucho mas

¢ Flujo de trabajo de gran productividad
Permite procesar con gran productividad miles de muestras
a la semana en estudios poblacionales

e Ensayos solidos y de gran calidad
Mantiene la misma calidad de los datos de las matrices de
genotipado lllumina, con unos indices de llamada > 99 %
y una reproducibilidad > 99,9 %

Introduccioén

El BeadChip Global Screening Array-24 v3.0 de Infinium es una matriz
de genotipado avanzada que ofrece una solucion rentable, flexible y

de gran valor para estudios genéticos a nivel poblacional, cribado de
variantes e investigacion médica de precision (tabla 1). Con el sistema
iScan™, el software de andlisis integrado y el ensayo de cribado de
gran productividad (HTS, High-Throughput Screening) Infinium, este
BeadChip de 24 muestras de gran densidad (figura 1) facilita contenido
optimizado (figura 2) de una amplia gama de aplicaciones, ofrecido

con los mismos datos reproducibles de gran calidad que llevan
proporcionando las matrices de genotipado lllumina durante mas de un
decenio. El kit de matriz de cribado mundial incluye envases comodos
que contienen BeadChip y reactivos de amplificacion, fragmentacion,
hibridacion, marcado y deteccion de variantes genéticas con el flujo

de trabajo optimizado Infinium de gran productividad.

Tabla 1: Informacién del producto?

Caracteristica Descripcion
Especie Humana
Numero total de marcadores® 654 027
Capacidad para tipos de bolas 100 000

personalizados
Numero de muestras por BeadChip 24

Cantidad necesaria de ADN

de entrada ADN genodmico de 200 ng

Proceso quimico del ensayo
Compatibilidad con instrumentos

Productividad de muestras maxima
de iScan?

Tiempo de exploraciéon por muestra

Infinium HTS

Sistema iScan

~5760 muestras/semana

1,3 minutos

a. Los valores aproximados, los tiempos de lectura y el rendimiento maximo pueden variar en
funcién del laboratorio y de las configuraciones del sistema.

Para uso exclusivo en investigacion. Prohibido su uso en procedimientos de diagnéstico.

Figura 1: BeadChip Global Screening Array-24 v3.0 de Infinium.
Basado en la plataforma de confianza Infinium HTS de 24 muestras.

Ausente en 1000G = 3053
Rara = 7275

Ausente en 1000G = 36 986

Baja frecuencia = 96 420

Rara = 68 431
Comuin =78 548

118 826

Baja frecuencia = 11 477

CC =9735

513 547

Comun = 294 578

M Columna a nivel genémico M Investigacion clinica M CC

Figura 2: Resumen del contenido. El contenido gendmico ofrece

una amplia gama de aplicaciones de investigacion clinica y cribado de
variantes genéticas. En el gréfico circular se muestra la proporcién de la
matriz seleccionada para cubrir todo el genoma, investigacion clinica y
control de calidad (CC). El anillo exterior resume la frecuencia ponderada

de alelos mundiales de referencia de las variantes Unicas contenidas en el
1000 Genomes Project (1000G)." Las variantes que no proceden del 1000G
estan sefialadas. Los recuentos representan variantes Unicas.
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Tabla 2: Contenido de gran valor

Contenido

Cobertura de genes
de ACMG? 59 de 2016

Todas las anotaciones
de ACMG 59

ACMG 59 patogénico

ACMG 59
probablemente
patogénico

ACMG 59 benigno

ACMG 59
probablemente
benigno

VUS de ACMG 59

Genes principales y
ampliados ADME® y
CPIC

Genes principales y
ampliados ADME y
CPIC +/-10 kb

AlMP

APOE*

Genes del fenotipo
sanguineo®

Variantes de ClinVar®
ClinVar patogénico

ClinVar probablemente
patogénico

ClinVar benigno

ClinVar probablemente
benigno

ClinVar VUS
Genes COSMIC?
Todo CPIC®

CPIC-A

CPIC-A/B
CPIC-B

CPIC-C

CPIC-C/D

CPIC-D

N.° de Aplicacion en investigacion/
marcadores® Nota
21 730
15208
7023
3039 Variantes de importancia clinica
conocida identificadas a partir de
muestras clinicas de WGS y WES
567
932
2205
Absorcion, distribucion,
14 608 metabolismo y eliminacion
del farmaco
17 551 Incluye regiones de regulacion
2003 Marcadores informativos

de ascendencia

Enfermedades cardiovasculares,
18 enfermedad de Alzheimer y
funciones intelectuales

1931 Fenotipos sanguineos
45998
15213
6584 )
Relaciones entre variacion,
7820 fenotipos y salud humana
4668
5548
301 888 Mutaciones somaticas del cancer
231
114
1
17 Variantes con posibles pautas
para optimizar la terapia
14 farmacoldgica.
15
70

. Elnimero de marcadores de cada categorfa puede estar sujeto a cambios

. Segun célculos internos

a
b,
¢. EI MHC ampliado es una region de 8 Mb
d

. Todos los genes conocidos

Contenido

Genes GO° CVS

Base de datos
de variantes
gendmicas™

eQTLs'"

SNP dactilares'?

Exoma de
gnomAD'™®

Genes HLA™

MHC ampliado'“°

Genes KIR*

SNP neandertales'™

Cobertura genética
de cribado de
portadores/recién
nacidos

Catélogo GWAS
del NHGRI-EBI'™®

PharmGKB'"®
todos

PharmGKB nivel 1A
PharmGKB nivel 1B

PharmGKB nivel 2A
PharmGKB nivel 2B
PharmGKB nivel 3

PharmGKB nivel 4
UTR 3' de RefSeg®
UTR 5' de RefSeq

Todas las UTR
de RefSeq

RefSeq
RefSeq +/-10 kb

Promotores RefSeq

Regiones de
empalme RefSeq

N.° de
marcadores

105 219

507 399

2704

566

64 575

455

8367

27

1528

25 827

16 160

4125

30

17

60

1300

154
14 313
6519

20214

336 086
392 003

14 976

3536

Aplicacion en investigacion/Nota

Enfermedades cardiovasculares

Variacion gendmica estructural

Locus gendmicos que regulan los niveles
de expresion del ARNm

Identificacion humana

Resultados de WES y WGS de individuos
no relacionados de diferentes estudios

Defensa frente a las enfermedades,
rechazos de trasplantes y trastornos
autoinmunitarios

Defensa frente a las enfermedades,
rechazos de trasplantes y trastornos
autoinmunitarios

Trastornos autoinmunitarios y defensa
frente a las enfermedades

Ascendencia neandertal y migracion
de las poblaciones humanas

Genes asociados a enfermedades
infantiles incluidas en el panel de
secuenciacion'® de enfermedades
hereditarias TruSight™

Marcadores del GWAS publicado

Variacion genética humana asociada
a respuestas a farmacos

Regiones no traducidas 3'¢

Regiones no traducidas 5'¢
Regiones no traducidas®

Todos los genes conocidos
Regiones de regulacién®

2 kb de subida para abarcar las regiones
promotoras®

Variantes en las ubicaciones de corte
y empalme?

Abreviaturas: ACMG: American College of Medical Genetics; ADME: absorcion, distribucién, metabolizacion y eliminacion; AIM: marcador informativo de ascendencia; APOE:
apolipoproteina E; COSMIC: catalogo de mutaciones somaticas en el cancer; CPIC: Clinical Pharmacogenetics Implementation Consortium; EBI: European Bioinformatics Institute;
eQTL: locus de rasgos cuantitativos de la expresion; gnomAD: base de datos de agregacion de genomas; GO CVS: anotacion ontoldgica de genes del sistema cardiovascular; GWAS:
asociacion de genoma completo; HLA: antigeno leucocitario humano; KIR: receptor inmunoglobulinoide de linfocito citolitico; MHC: complejo principal de histocompatibilidad; NHGRI:
instituto nacional de investigacion del genoma humano; PharmGKB: Pharmacogenomics Knowledgebase; RefSeq: base de datos de secuencias de referencia del NCBI; UTR: region no
traducida, VUS, variante de importancia desconocida; WES, secuenciacion del exoma completo; WGS, secuenciacion del genoma completo.
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Tabla 3: Informacion de los marcadores

Categorias de marcadores N.° de marcadores

Marcadores exénicos? 85 342
Marcadores intrénicos? 262173
Marcadores sin sentido® 5904
Marcadores con cambio de sentido® 51188
Marcadores sinénimos® 9273
Marcadores mitocondriales® 1138
Inserciones y deleciones® 10118
Cromosomas X Y PAR/homologo
sexuales® 27176 4138 879

a. RefSeq: Base de datos de secuencias de referencia del NCBI.%° Acceso: Mayo de 2020.
b. Comparado con el UCSC Genome Browser.* Acceso: Mayo de 2020.

c. NCBI Genome Reference Consortium, Version GRCh37.2" Acceso: Mayo de 2020.
Abreviaturas: indel: insercién/delecion; PAR: region pseudoautosémica.

Amplia adopcién

El BeadChip Global Screening Array-24 v3.0 de Infinium aprovecha el
éxito de la version consensuada de la version comercial del producto
que ha adoptado ampliamente una comunidad de investigadores de
patologias humanas, redes sanitarias, empresas de pruebas genéticas
para el consumidor y proveedores de servicios de gendmica. Una
comunidad global de usuarios que impulsa el descubrimiento a través
de la colaboracién y el intercambio de datos ha encargado mas de

15 millones de muestras de la matriz de cribado global.

Contenido mundial optimizado y de alto valor

El Infinium Global Screening Array-24 v3.0 BeadChip combina contenido
de todo el genoma de origen multiétnico y muy optimizado, variantes
depuradas de investigacion clinica y marcadores de CC de una amplia
gama de aplicaciones de investigacion clinica y cribado de variantes
(tabla 2 y tabla 3). Estas aplicaciones son, entre otras, estudios

de asociaciones patolédgicas y elaboracion de perfiles de riesgo,
investigacion en farmacogendmica, caracterizacion de enfermedades,
caracterizacion de estilos de vida y bienestar, y descubrimiento

de marcadores en investigacion de enfermedades complejas.

Contenido seleccionado por expertos que
posibilita aplicaciones de investigacién clinica
El contenido de investigacion clinica del BeadChip Global Screening
Array-24 v3.0 de Infinium se ha disefiado en colaboracion con expertos
en gendémica médica utilizando varias bases de datos de anotacion®?'
para crear un panel informativo y rentable para las aplicaciones de
investigacion clinica (tabla 2 y figura 3).

Las variantes incluidas en la matriz constan de marcadores

con asociacion de enfermedades conocidas tomados de ClinVar,®

la Pharmacogenomics Knowledgebase (PharmGKB),'” y la base de
datos del National Human Genome Research Institute (NHGRI)-EB.
Ademas de los marcadores asociados a enfermedades, el BeadChip
Global Screening Array-24 v3.0 de Infinium contiene SNP con
marcadores de atribucion de alelos del HLA, region de MHC ampliado,
el gen KIR y contenido exénico de la base de datos gnomAD.'®

Para uso exclusivo en investigacion. Prohibido su uso en procedimientos de diagnéstico.

B gnomAD | 64 575 1 Catdlogo NHGRI-EBI-GWAS | 16 160

M ClinVar | 45998 M Cobertura de MHC-HLA-KIR | 8454

M PGx-PharmGKB | 4125

Figura 3: Contenido de investigacion clinica. El contenido de investigacion
clinica ha sido seleccionado por expertos a partir de bases de datos que
cuentan con reconocimiento de la comunidad cientifica; con ellas se ha
creado una matriz muy informativa para aplicaciones de investigacion clinica.
Algunos recuentos de variantes pueden cambiar.

Amplio espectro de marcadores de
farmacogenémica y contenido exdnico

El BeadChip Global Screening Array-24 v3.0 de Infinium proporciona
cobertura para las variantes de farmacogendémica que guardan

relacion con los fenotipos de absorcion, distribucion, metabolizacion

y eliminacion (ADME) tomados de la PharmGKB' y las directrices

del Clinical Pharmacogenetics Implementation Consortium?® (CPIC,
consorcio de implantacion de farmacogenética clinica) (figura 4).
También incorpora contenido exénico diverso de la base de datos
EXAC,'® incluidos marcadores interpoblacionales y especificos de
poblaciones (tabla 4) con funcionalidad o pruebas soélidas de asociacion.

CPIC todos

4317

Variantes de bases
de datos publicas de PGx

14 608

Cobertura PGx de genoma completo

Figura 5: Amplio espectro de marcadores de farmacogenémica.

El contenido de investigacion clinica incluye una lista exhaustiva de
marcadores de farmacogendmica seleccionados a partir de las directrices
del CPIC y de la base de datos PharmGKB.'® Variantes de bases de datos
publicas de PGx, variantes anotadas en PharmGKB, PharmVar, CPIC;

la cobertura de PGx del genoma completo incluye marcadores ubicados
en genes ADME ampliados o genes de CPIC de nivel A, incluidos SNP

con etiquetas de atribucion selectivos y etiquetas de variacion del nimero
de copias (CNV) CPIC de nivel A.
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Tabla 4: Contenido exénico global

Poblacion(es)? N.° de marcadores

EUR 52 980
EAS 31375
AMR 45 977
AFR 43122
SAS 40 298

a. www.internationalgenome.org/category/population

Cobertura de una amplia gama de categorias
patolégicas

El contenido de investigacion clinica del BeadChip Global Screening
Array-24 v3.0 de Infinium permite validar asociaciones patolégicas,
perfiles de riesgo, investigacion para cribado preventivo y estudios de
farmacogenomica. La seleccion de variantes incluye una variedad de
clasificaciones de patologia obtenidas de ClinVar y el American College
of Medical Genetics and Genomics (ACMG, colegio estadounidense
de genética médica y gendémica) (figura 5A).2 El BeadChip cubre
exhaustivamente fenotipos y clasificaciones patolégicas de ClinVar
(figura 5B) y del catdlogo NHGRI-EBI GWAS (figura 6).

Proceso bioldgico
B Medicién corporal
Cancer
B Enfermedad cardiovascular o medicion
Trastorno del sistema digestivo
M Medicién hematoldgica
Trastorno del sistema inmunitario
Medicion inflamatoria
Medicion de lipidos o lipoproteinas
B Medicion de enzimas hepaticas
Trastorno metabodlico
Trastorno neurolégico
Otra enfermedad, medicién o rasgo
Respuesta a farmacos

Figura 4: Categorias patolégicas de NHGRI. El contenido de investigacion
clinica de la matriz de diversidad global incluye marcadores de una gran
variedad de categorias patologicas de la base de datos de NHGRI.

Marcadores de CC para la identificacion,
el seguimiento y la estratificacién de
muestras

El BeadChip Global Screening Array-24 v3.0 de Infinium contiene
marcadores de control de calidad (CC) para estudios a gran escala,
que permiten identificar, llevar un seguimiento, determinar los ancestros
y estratificar las muestras (figura 7).

2205 . Lista de genes ClinVar/ACMG 59
vus 5548 Base datos completa de ClinVar

Probablemente .932
benigno | 4568

Benigno l 567
7829

Probablemente IS

patogénico | g5g4
Patégénico
15213
0 2000 4000 6000 8000 10000 12000 14000
Nimero de variantes

Fenotipo sanguineo (1541)
Huellas digitales (420)
Determinacion del sexo (2354)

Marcadores Regiones pseudoautosémicas (879)

de CC

Informativo de la ascendencia (2867)
Mitocondrial (1138)
Ligamiento humano (919)

Secuenciacion forense (6)

Figura 7: Marcadores de CC. Las variantes de CC de la matriz hacen
posibles distintas formas de llevar un seguimiento de las muestras,
por ejemplo, por determinacion del sexo, por ascendencia continental,
por identificacién humana y otras.

Opciones de contenido flexibles

El BeadChip Global Screening Array-24 v3.0 de Infinium se puede
personalizar de forma que incorpore hasta 100 000 tipos de bolas
personalizados o un panel de contenido predisefiado (tabla 5). Se puede
utilizar la herramienta de diseno de ensayos para micromatrices
DesignStudio™ para disefiar objetivos, como SNP, variacion en el
numero de copias (CNV) e indels (inserciones y deleciones).

Tabla 5: Opciones de contenido flexibles
Contenido N.° de

compatible marcadores il siiel
Disefio personalizado de practicamente
Contenido 100 000 todas las dianas (p. €j., SNP, CNV, indel)

con la herramienta de disefio de ensayos
para micromatrices DesignStudio®

personalizado

Contenido de asignacion detallada,
obtenido de la secuenciacion
exémica y el metaandlisis de los

Panel de carga p .
consensos especificos de fenotipos

inmediata ~50 000 .
. - centrados en los rasgos siguientes:

multipatolégico L b L
psiquidtricos, neurolégicos, oncolédgicos,
cardiometabdlicos, autoinmunes,
antropométricos
Marcadores del BeadChip PsychArray-24
de Infinium® asociados a trastornos

Panel de pS|qg|atr|co§ comunes; erltre ellos,

A esquizofrenia, trastorno bipolar,
contenido trastornos del espectro del autismo
centrado en el ~30 000 P ’

trastorno de déficit de atencion con
hiperactividad, trastornos depresivos
importantes, trastorno obsesivo
compulsivo, anorexia, sindrome de
Tourette

PsychArray-24
de Infinium

b. www.illumina.com/informatics/sample-experiment-management/custom-assay-design.html
c.  www.illumina.com/products/by-type/microarray-kits/infinium-psycharray.html

B Endocrino/metabélico
W Cancer
B Recién nacido

Factores de riesgo
para la salud

B Enfermedades
neuroldgicas

B Enfermedades
cardiovasculares y
hematoloégicas

M Otros

Figura 6: Cobertura amplia de categorias patolégicas. (A) variantes ordenadas por rango de clasificaciones patologicas conforme a las notas del American
College of Medical Genetics (ACMG, colegio estadounidense de genética médica) en ClinVar. (B) Contenido de investigacion clinica de la matriz de diversidad
global por categoria en la base de datos de ClinVar. Los recuentos de variantes pueden cambiar.
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Flujo de trabajo de gran productividad

El BeadChip Global Screening Array-24 v3.0 de Infinium utiliza

el formato de HTS de 24 muestras de Infinium altamente flexible,

que permite que los laboratorios redimensionen eficientemente

su trabajo en funcion de sus necesidades. Para un procesamiento
flexible con una gran productividad, el ensayo Infinium HTS brinda la
posibilidad de procesar de cientos a miles de muestras por semana.
El ensayo Infinium HTS ofrece un flujo de trabajo de tres dias rapido
que permite a los laboratorios recopilar datos y comunicarlos
rapidamente (figura 8). El servicio de asesoria lllumina ArrayLab ofrece
soluciones personalizadas a los laboratorios interesados en ampliar sus
operaciones o aumentar la eficiencia y la excelencia operativa.

Ensayo soélido, de confianza y de gran calidad

El BeadChip Global Screening Array-24 v3.0 de Infinium emplea el
proceso quimico de confianza de los ensayos Infinium para ofrecer

los mismos datos reproducibles y de gran calidad (tabla 6) que llevan
proporcionando las matrices de genotipado de lllumina durante mas de
un decenio. La linea de productos Infinium ofrece indices de llamada
elevados y una gran reproducibilidad de numerosos tipos de muestras,
entre ellos, de saliva, de sangre, de tumores solidos, muestras recientes
inmediatamente congeladas e hisopos bucales. Es compatible con los
kits de FFPE, CC y restauracion de ADN de Infinium, lo que permite
genotipar muestras fijadas en formol y embebidas en parafina (FFPE,
Formalin-Fixed, Paraffin-Embedded). Ademas, la elevada relacion sefial/
ruido de las llamadas de genotipado individuales del ensayo Infinium
permiten acceder a llamadas de variantes con nimero de copia (CNV,
del inglés “Copy Number Variant”) del genoma completo.

Tabla 6: Rendimiento de datos y separacion

Rendimiento

N b
de los datos Valor® Especificacion del producto

indice de llamada 99,5 % > 99,0 % de media

Reproducibilidad 99,99 %  >99,90 %

Desviacion de log R 0,15¢ < 0,30 de media®

Separacion

Media Mediana  90.° %°
Separacion (kb)
4,4 2,3 10,7

. Valores derivados del genotipado de 1725 muestras de referencia HapMap.

. Se excluyen los marcadores del cromosoma Y en muestras femeninas.

. Basado en los resultados del conjunto de muestras de GenTrain.

. Valor esperado para proyectos tipicos con protocolos estandares de lllumina. Se excluyen
las muestras tumorales y las muestras que se hayan preparado sin seguir los protocolos
esténdares de lllumina.

o0 oo

Gran precision en la atribucién
en poblaciones mundiales

La gran precision de atribucion aumenta las posibilidades de llevar

a cabo investigaciones patoldgicas a nivel poblacional y de detectar
variantes causales especificas de poblaciones. Aprovechando los datos
disponibles de referencia de todo el genoma de mas de 26 poblaciones
mundiales en Fase 3 del 1000 Genomes Project (1000G, proyecto

de los 1000 genomas),’ el contenido genémico del BeadChip Global
Screening Array-24 v3.0 de Infinium se ha seleccionado de forma que
ofrezca una gran precision en la atribucién de variantes poco frecuentes
y comunes (frecuencias del alelo menos comun [MAF, Minor Allele
Frequencies]) de >1 % (tabla 7, tabla 8).

Metodologia del calculo de atribucién

El rendimiento de atribucién se mide simulando las variantes de
genotipado de Global Screening Array-24 v3.0 en muestras de
1000G (tabla 7, tabla 8). Se selecciond una muestra aleatoria de las
26 poblaciones globales de 1000G, se estratificd por superpoblacion
y se analizaron las variantes con la matriz. Las muestras de 1000G
restantes se trataron como la referencia (los datos de 1000G ya han
sido inferidos en BEAGLE). Se utilizd Minimac3 para la atribucion y se
midi¢ la calidad de atribucion mediante la correlacion r? del archivo de
informacién generado por minimac3.

Para uso exclusivo en investigacion. Prohibido su uso en procedimientos de diagnéstico.

Dia 1 o Amplificacion
El ADN se amplifica 'y

se incuba durante la noche.
Incubacién durante la noche

e Fragmentacion
ElI ADN se somete a una
fragmentacion enzimatica.

Dia 2

e Precipitaciéon
El ADN se precipita
por alcohol.

Resuspension
El ADN se resuspende.

Hibridacion
Las muestras se hibridan
en el BeadChip.

© ©

Incubacién durante la noche

Extension y tincion

Las muestras se someten

a una extensién enzimatica

de base y a una tincién
fluorescente.

Adquisicion de imagenes
Los BeadChips se digitalizan
con el sistema iScan.

Dia 3

© © ©0

Analisis y genotipado
El software de lllumina
realiza el anélisis y las
llamadas de genotipo

de forma automatica.

*Si fuera necesario, los usuarios
pueden detenerse en este punto
y reanudar el flujo de trabajo

al dia siguiente.

Figura 8: Flujo de trabajo de 24 muestras de Infinium. Un rdpido flujo de
trabajo de Infinium de tres dias con un tiempo de participacion activa minimo.

Tabla 7: Precision de la atribucion de 1000G en distintos
umbrales de MAF

Precision de atribucion

Poblaciéon

MAF > 5 % MAF =21 % MAF 1-5 %
AFR 0,86 0,84 0,80
AMR 0,90 0,83 0,70
EAS 0,84 0,81 0,72
EUR 0,88 0,86 0,79
SAS 0,91 0,87 0,77

a. En comparacién con la fase 3, versiéon 5 de 1000G. www.internationalgenome.org.
Acceso: 20 de mayo de 2020. Atribuido mediante minimac3.
b. www.internationalgenome.org/category/population

Tabla 8: Niumero de marcadores atribuidos a r>> 0,80 a partir
de 1000G?

N.° de marcadores atribuidos

Poblacion®

MAF > 5 % MAF >1 % MAF 1-5 %
AFR 7186 582 12 181676 4995 094
AMR 5911 729 8411 902 2500173
EAS 4 464 253 5 768 496 1304 243
EUR 5512 064 7 542 581 2030517
SAS 6 005 008 8179 336 2174 328

a. En comparacion con la fase 3, version 5 de 1000G. www.internationalgenome.org.
Acceso: 20 de mayo de 2020. Atribuido mediante minimac3.
b. www.internationalgenome.org/category/population

370-2016-016-G ESP | 5


https://www.internationalgenome.org/
https://www.internationalgenome.org/category/population
https://www.internationalgenome.org/
https://www.internationalgenome.org/category/population

Disenar marcadores | Procesar BeadChip | Analizar datos

Resumen

El BeadChip Global Screening Array-24 v3.0 de Infinium ofrece una
solucioén rentable para estudios genéticos poblacionales, cribado de
variantes e investigacion médica de precision. Se basa en el éxito de

la version consensuada del producto y ha sido ampliamente adoptado,
con mas de 15 millones de muestras solicitadas en todo el mundo.

Con el sistema probado iScan, el ensayo Infinium HTS y el software

de analisis integrado, el BeadChip de 24 muestras de gran densidad
Global Screening Array-24 v3.0 de Infinium ofrece contenido optimizado
para una amplia gama de aplicaciones de investigacion clinica.

Datos para realizar pedidos

Puede solicitar en linea los productos de lllumina Infinium en la pagina
www.illumina.com.

Kit de BeadChip Global Screening Array-24 v3.0 N.° de

de Infinium catélogo
48 muestras 20030770
288 muestras 20030771
11562 muestras 20030772
Kit de BeadChip Global Screening Array-24+ v3.0 N.° de

de Infinium? catalogo
48 muestras 20030773
288 muestras 20030774
11562 muestras 20030775

a. Admite contenido personalizado

Informacién adicional

Puede obtener més informacion sobre el BeadChip Global Screening
Array-24 v3.0 de Infinium, asf como sobre otros servicios y productos
de genotipado de lllumina en www.illumina.com/techniques/
microarrays.html.

En el caso de los laboratorios interesados en una mayor productividad
de procesamiento con el Global Screening Array-24 v3.0 de Infinium,
estos deben ponerse en contacto con el comercial local para obtener
mas informacion sobre las configuraciones del kit de productividad
ultraelevada de Infinium HTS.
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