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lllumina
COVIDSeg™
Assay

(96 samples)

« Optimierter integrierter Workflow fir die SARS-CoV-2-
Sequenzierung und -Charakterisierung

« Einheitliche Coverage fur das gesamte SARS-CoV-2-
Genom zur prazisen Erkennung von Sequenzvarianten

« Assay fUr niedrigen bis mittleren Durchsatz, der sich
flr die Sequenzierung von Proben in geringer Anzahl
auf Tischgeréaten eignet

illumina

Nur fur Forschungszwecke. Nicht zur Verwendung in Diagnoseverfahren. M-GL-00243 DEU v1.0 | 1




ILLUMINA COVIDSEQ ASSAY (96 SAMPLES)

Einleitung

Waéhrend sich die COVID-19-Pandemie weltweit weiter
ausbreitet!, entstehen immer neue Varianten wie

Alpha B117, Beta, Delta, Gamma und Omikron. Diese und
moglicherweise weitere neue SARS-CoV-2-Stamme haben
das Potenzial, ansteckender oder schwerwiegender zu sein,
und wecken so Bedenken hinsichtlich der Belastung des
Gesundheitswesens, bestimmter Diagnosetests sowie der
zur Bekédmpfung der Pandemie entwickelten Impfstoffe.?
Dies verdeutlicht die Notwendigkeit einer genomischen
Uberwachung mit dem Ziel, neue SARS-CoV-2-Varianten

zu identifizieren und zu Uberwachen. Beim Illumina
COVIDSeq Assay (96 samples) handelt es sich um einen
amplikonbasierten Assay flr die Sequenzierungen der
nachsten Generation (NGS, Next-Generation Sequencing)
mit niedrigem bis mittlerem Durchsatz, mit dem Labore das
Aufkommen und die Prévalenz neuer SARS-CoV-2-Varianten
und -Linien erkennen und verfolgen kénnen.

lllumina COVIDSeq-Workflow

Der lllumina COVIDSeq Assay (96 samples) ist Teil eines
optimierten integrierten Workflows von der Isolierung des
genetischen Materials Uber die Sequenzierung bis hin zur
Datenanalyse flr die Erkennung und Charakterisierung von
SARS-CoV-2 (Abbildung 1).

Bibliotheksvorbereitung

Das Illumina COVIDSeq Assay (96 samples) Kit enthélt

alle Reagenzien, die flr die cDNA-Umwandlung, die
Amplifikation und die Bibliotheksvorbereitung notwendig
sind. Das Kit umfasst den ARTIC v3-Primer-Pool, der

auf dem validierten, 6ffentlich verfigbaren ARTIC
multiplex PCR-Protokoll basiert und zur Erkennung

und Charakterisierung von SARS-CoV-2-RNA dient.

Ein modifizierter, optimierter ARTIC v4-Primer-Pool, mit
dem die virale Genom-Coverage und das Varianten-Calling
verbessert werden, ist als Zubehorprodukt verflgbar.

Sequenzierung

Vorbereitete Bibliotheken kénnen auf einem lllumina-
Sequenziersystem sequenziert werden. Aufgrund

der Konfiguration fur niedrigen Durchsatz ist der
[llumina COVIDSeq Assay (96 samples) jedoch ideal fur
Tischsysteme wie z. B. iSeq™ 100, MiniSeg™, MiSeq™,
NextSeq™ 550, NextSeq 1000 und NextSeq 2000.

Es werden Read-Langen von 2 x 101 bp und

2 x 151 bp empfohlen.

Datenanalyse

Die lllumina DRAGEN™ COVID Lineage App istin
BaseSpace™ Sequence Hub kostenlos erhaltlich.

Die benutzerfreundliche App ermdglicht die SARS-
CoV-2-Erkennung, das Alignment von Reads auf ein
Referenzgenom, das Varianten-Calling sowie die Erstellung
einer Konsensus-Genomsequenz. In Verbindung mit
Pangolin und NextClade bietet die Dragen COVID Lineage
App auBerdem ein Calling fur Linie und Monophylum, das
fiir die meisten Uberwachungsanwendungen benétigt wird.

Einheitliche SARS-CoV-2-Genom-
Coverage

Der lllumina COVIDSeq Assay (96 samples) bietet eine
einheitliche Coverage fur das SARS-CoV-2-Genom,
besonders im Spike-Protein-Locus, einer wichtigen Region
des SARS-CoV-2-Genoms®™® (Abbildung 2). Fir Labore, die
eine ausfuhrliche SARS-CoV-2-Sequenzierung vornehmen
mussen, bietet der ARTIC v4-Primer-Pool eine verbesserte
Coverage im Spike-Protein-Locus fur eine umfangreiche
Charakterisierung neuer Varianten (Abbildung 2).
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Abbildung 1: lllumina COVIDSeqg-Workflow: In einem optimierten, umfassenden Workflow werden SARS-CoV-2-Bibliotheken mithilfe des
lllumina COVIDSeq Assay (96 samples) vorbereitet, auf einem beliebigen Illumina-Tischsegenziersystem sequenziert und schlieBlich mit
der DRAGEN COVID Lineage App fir Viruserkennung, Varianten-Calling und Stammtypisierung analysiert.
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ILLUMINA COVIDSEQ ASSAY (96 SAMPLES)

Bestellinformationen
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Abbildung 2: Einheitliche Genom-Coverage flr die SARS-
CoV-2-Variante B.1.617.2 (Delta): Der lllumina COVIDSeq
Assay (96 samples) bietet eine einheitliche virale Genom- 1.
Coverage fur den Spike-Protein-Locus (hervorgehobene
Region) mit den Primer-Pools ARTIC v3 (oben) und ARTIC v4
(unten). Der ARTIC v3-Pool umfasst Primer flr 11 menschliche
Kontrollgene, der ARTIC v4-Pool dagegen nicht. Beim steilen
Abfall der Coverage beider Primer-Pools bei ca. 22.000 bp
handelt es sich nicht um einen Verlust, sondern tatsachlich
um eine 6-Basen-Deletion.

Zusammenfassung

Die Entstehung und Verbreitung neuer SARS-CoV-2-
Varianten im Verlauf der COVID-19-Pandemie verdeutlicht
die Notwendigkeit einer auf Sequenzierung basierenden
Virustberwachung. Der lllumina COVIDSeq Assay

(96 samples) ist flr geringe ProbenbatchgréBen ausgelegt
und erméglicht eine dezentrale Uberwachung der
Entstehung und Pravalenz neuer SARS-CoV-2-Varianten
und -Linien.

Weitere Informationen

[llumina COVIDSeq Assay (96 samples): illumina.com/
products/by-type/clinical-research-products/covidseq-
assay.html

Technischer Hinweis zur verbesserten Leistung mit dem
[llumina COVIDSeq Assay (96 samples): illumina.com/
content/dam/illumina/gcs/assembled-assets/marketing-
literature/illumina-covidseq-tech-note-m-gl-00408/
illumina-covidseqg-tech-note-m-gl-00408.pdf
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