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Sinapse agora distribui solugcoes SeqWell no Brasil!

Tecnologia de preparacéo de bibliotecas que acelera seus fluxos de trabalho gendémicos.
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+ Auto-normalizacao
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« Pooling antecipado

Fragmentacdo &
ligagao padrao

+ Fragmentacao e ligacao
+ Sem auto-normalizagao

Baseado no workflow ExpressPlex™
- Tagmentagao e amplificagio

normalizagao & ligagao

» Mormalizacao por ligagao
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fragmentar & amplficar

Limpeza

AgriPrep™ Library Prep Kit

Projetado para low-pass whole genome sequencing e SKIM-seq, o AgriPrep™ simplifica
o preparo de bibliotecas com reduc¢édo de até 95% no uso de consumiveis, menos etapas
manuais e um workflow répido de aproximadamente 100 minutos, garantindo eficiéncia,
padronizagéo e alto rendimento de dados.
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« Variantes de baixa frequéncia em
plasmideos e amplicons

+ Sequenciamento de
q + WGS microbiano / pequeno

plasmideos e amplicons

Aplicagdes principais « WGS microblano / pequeno genoma
+ WGS humano / grande genoma
genoma ;
(baixa cobertura)

« Sequenciamento metagenémico

Enzima de transposase TnX Tn5 hiperativa

Amplicons (>350 pb),
plasmideos, PCR de colonia,
DNA genémico

Amplicons (>500 pb), plasmideos,

Tipos de amostra N
DNA gendmico

Tempo total de preparo

100 min (30 mi
(tempo manual) i (DG

155 min (45 min)

5-50 ng (dependendo do tamanho

« Variantes de baixa frequéncia em
plasmideos e amplicons

+ WGS microbiano / pequeno
genoma

+ WGS humano / grande genoma
(baixa cobertura)

Tn5 hiperativa

Amplicons (>500 pb), plasmideos,
DNA genémico

190 min (55 min)

+ Sequenciamento do genoma « Sequenciamento de leituras

humano completo (WGS) longas
+ Sequenciamento do exoma - WGS microbiano / pequeno
humano (WES) genoma

+ Painéis de captura germinativos - Captura hibrida direcionada

humanos - Sequenciamento metagendmico
+ WGS vegetal e animal + painéis - Genomas grandes (baixa
de captura cobertura)

TnX Tn5 hiperativa

DNA gendmico

DNA gendmico

90 min (35 min) 105-225 min* (40 min)

Massa de entrada 1-40 ng do lote) 3-30 ng; 5-25 ng (=10 ng médio) 50-100 ng 150-500 ng
Qualquer indexacéo compativel
Método de indexa¢ado CDI uDI CDI com tagmentag&o ou primers uDI
personalizados
Tamanho do lote 8-96 ou 384* 8-24 96 1-96 1-24%
Numero de amostras por kit 96 / 384 / customizado 96 96/ 384 2496 96
l:lﬁ'mero d? co.mbina.lgées’ ) Até 6144 384 96 / 2304 N/A 96
Unicas de indices disponiveis
easlealieCentl(CLsters) < 4 milhdes < 20 milhdes N/A
suportadas por amostra
*dependendo do protocolo
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