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Partek” Flow -
Software

Benutzerfreundliche
Bioinformatikplattform
zur Analyse von
Multiomik-Daten

« Einfache Analyse von Multiomik-Datensatzen
Uber eine intuitive Benutzeroberflache

« Zuverlassige Ergebnisse mit robusten
Datenanalysealgorithmen

« Einfachere Interpretation biologischer Daten mit
interaktiven und anpassbaren Visualisierungen

illumina
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Schnellere Auswertung
von Multiomik-Daten

In der Forschung kommen zunehmend Multiomik-
Verfahren zum Einsatz, die Erkenntnisse zu mehreren
Bereichen der Biologie liefern sowie Genotyp

und Phanotyp besser in Beziehung zueinander

setzen. Multiomik liefert anhand der Kombination

von Genomik-Daten mit Daten anderer Verfahren

(z. B. zu Genexpression, Genregulation und
Proteinspiegel) einen umfassenderen Uberblick

Uber die Zellfunktion und ermoglicht weitreichendere
biologische Erkenntnisse. Die Analyse der hohen,

bei Multiomik-Studien generierten Datenmengen
erfordert in der Regel jedoch fortgeschrittene
Bioinformatikkenntnisse. Darlber hinaus stellt die
Zusammenfuhrung der Ergebnisse und die Visualisierung
von Daten aus mehreren Assays Labore vor erhebliche
Kapazitatsprobleme.

Speziell im Hinblick auf die Bewaltigung dieser
Herausforderungen bietet lllumina Partek Flow,

eine benutzerfreundliche Bioinformatikplattform

far die Analyse und Visualisierung von Einzelzellen,
Genexpression, ChlP-Seq (Chromatin-
Immunprazipitation gefolgt von Sequenzierung),
raumlicher Transkriptomik und anderen Daten aus

der Multiomik-Forschung. Diese intuitive Genomik-
Analysesoftware ermdglicht Forschern unabhéngig
von ihren Vorkenntnissen die optimale Auswertung von
Daten — mithilfe der unkomplizierten Benutzeroberflache,
zuverlassigen Statistikalgorithmen, aussagekréaftigen
Visualisierungen und innovativen Genomik-Tools far
die Datenanalyse.

Vorbereiten » Sequenzieren »  Analysieren
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Integrierte Losung

lllumina ermdglicht mit seiner umfassendem Palette

an Gemomik-Tools Multiomik-Analysen mit auf aktuelle
Trends und Fortschritte in der Multiomik-Forschung
abgestimmten Workflows. Partek Flow ist mit im
Rahmen von Illlumina-NGS-Workflows (Next-Generation
Sequencing, Sequenzierung der nachsten Generation)
generierten Daten kompatibel (Abbildung 1) und
ermoglicht hochauflésende Multiomik-Ergebnisse.

Die Software eignet sich fur Eingabedateien, die mit
der DRAGEN™-Sekundaranalyse oder Drittanbieter-
Plattformen erstellt wurden, und bietet damit
maximale Flexibilitat.

Benutzerfreundliche Oberflache

Die intuitive grafische Benutzeroberflache von Partek
Flow eignet sich ideal fir Anwender mit begrenzter
Erfahrung im Bereich der Bioinformatik (Abbildung 2).
Einfache Point-and-Click-Aktionen und Kontextmenus
mit relevanten Optionen vereinfachen das Erstellen von
Pipelines. Leicht verstandliche Dialogfelder erlautern die
jeweils aktuellen Analyse- und Visualisierungsschritte,
sodass Anwender Daten problemlos analysieren konnen.
Daruber hinaus bietet Partek Flow Zentrallaboren und
Anwendern mit Bioinformatikkenntnissen fortschrittliche
Tools, anpassbare Pipelines und Benutzersteuerung.
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Abbildung 1: Partek Flow lasst sich in lllumina-NGS-Workflows integrieren: Partek Flow eignet sich fur Dateien, die mit der
DRAGEN-Sekundaranalyse und anderen handelslblichen Plattformen fur die Analyse von Multiomik-Daten, Visualisierung und

biologische Interpretation erstellt wurden.
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Abbildung 2: Benutzeroberflache der Partek Flow-Software:
Die grafische Oberflache ermoglicht Anwendern die
Durchfiihrung von Analysen mit einfachen Point-and-Click-
Aktionen. Partek Flow kann auf einem Server, einem Cluster
oder in der Cloud installiert und Uber einen beliebigen Browser
auf lhrem bevorzugten Gerat aufgerufen werden.

Forscher kdnnen mithilfe von Partek Flow
publikationsfertige Visualisierungen erstellen,
anwendungsspezifische Analysepipelines fur
Kollegen freigeben, Multiomik- und Phanotyp-Daten
aggregieren, Studien mit einer umfangreichen Basis
unterfittern, indem Kohorten um kuratierte 6ffentlich
verfligbare Datenbestande erweitert werden,

und statistische Analysen durchfihren — all dies

auf einer einzigen Plattform.

Leistungsstarke
Multiomik-Analysetools

Die Zusammenfihrung von Ergebnissen aus
komplementaren Verfahren wie Genomik, Transkriptomik,
Epigenomik und Proteomik in Multiomik-Datensatzen
liefert ein umfassenderes Bild der Zellfunktion und
tragt zum Gewinn hochwertiger Informationen aus
samtlichen Proben bei. Partek Flow eignet sich fur
eine breite Palette an Multiomik-Anwendungen und
ist mit zahlreichen Eingabedatenformaten kompatibel
(Tabelle 1). Die Analysetools der Software basieren
auf 6ffentlich verflgbaren, branchentblichen
Statistikalgorithmen und liefern Forschern damit
zuverladssige Ergebnisse (Tabelle 2).

Nur fur Forschungszwecke. Nicht zur Verwendung in Diagnoseverfahren.

Bei jedem Prozessschritt — von den Rohdaten bis zum
Varianten-Calling — bietet Partek Flow umfassende
Berichte zur Qualitatssicherung/Qualitatskontrolle

fir die Uberpriifung der Datenqualitit sowie Tools
zum Entfernen von Daten geringer Qualitat.

Die Software ermdéglicht das gleichzeitige
hochauflésende Profiling von Genom, Transkriptom,
Epigenom und Proteom. Anwender kdnnen Multiomik-
Daten wie folgt untersuchen:

» Beurteilung der Beziehungen zwischen
verschiedenen Omik-Ebenen (Abbildung 3)

« Trennung und Kombination unterschiedlicher
Verfahren zur Aufdeckung nicht offensichtlicher
Beziehungen (Abbildung 4)

« Beibehaltung relevanter Informationen flr jede
Omik-Ebene und anschlieBende Zusammenfuhrung
von Matrizen zur Untersuchung sowohl von einzelnen
als auch von kombinierten Daten (Abbildung 5)

Die in Partek Flow enthaltenen Analyse- und
Visualisierungstools eignen sich fur zahlreiche
Anwendungen wie DNA-Sequenzierung, RNA-Seq,
ChIP-Seq/ATAC-Seq usw. (Tabelle 3). Bei Bedarf sind
Add-ons fur die Einzelzell- und réaumliche Analyse
sowie die Signalweganalyse erhaltlich.

Tabelle 1: Unterstltzte Eingabedateiformate

Anwendung Eingabedateiformat?

BAM, BCF, BCL, CBCL, FASTA,
FASTA.GZ, FASTQ, FASTQ.GZ,
SAM, SRA, VCF, VCF.GZ

DNA-
Sequenzierung

BAM, BCL, CBCL, Z&hImatrix
(CSV, TSV, TXT), FASTA, FASTA.GZ,
FASTQ, FASTQ.GZ, SAM, SRA.

RNA-Seq

Zahlmatrix (CSV, TSV, TXT), H5, H5AD,
dinn besetzte Matrix (MTX), Seurat-
Objekte (RDS, QS), BED

Einzelzell-Analyse

Raumliche Analyse 10x Space Ranger, NanoString CosMx

BAM, CBCL, Z&hImatrix (CSV, TSV,
TXT), FASTA, FASTA.GZ, FASTQ,
FASTQ.GZ, SAM, SRA

ChlP-Seq/
ATAC-Seq

CBCL, FASTA, FASTA.GZ, FASTQ,

Metagenomik FASTQ.GZ, SRA

Microarray-Analyse  CEL, Intensitadtsmatrix (CSV, TSV, TXT)

Olink (TXT), SomaLogic (ADAT),

Proteomik Akoya (CSV, TXT)

a. Die Liste ist nicht erschopfend.
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Tabelle 2: In Partek Flow enthaltene statistische Analysen

Anwendung Statistische Analyse

Normalisierung und Skalierung RPKM, TMM, scTransform, Scran-Dekonvolution, TF-IDF-Normalisierung usw.
Dimensionsreduktion PCA, t-SNE, UMAP, SVD

Batch-Effektkorrektur Allgemeines lineares Modell, Harmony- und Seurat3-Integration

Clustering K-Means, graphische und hierarchische Clustering-Analyse

DESeq2, GSA, Hurdle-Modell, LIMMA-trend, LIMMA-voom, negative Binomialregression, Poisson-
Differenzialanalyse Regression, einfaktorielle ANOVA, nichtparametrische ANOVA (Kruskal-Wallis- und Dunn-Tests),
Welch-ANOVA, Multifaktor-ANOVA und Alt-Splicing-ANOVA

Uberlebensanalyse (Kaplan-Meier und Cox-Regression), Korrelationsanalyse,

Sonstiges Biomarkerberechnung, deskriptive Statistik

Alt-Splicing, alternatives SpleiBen; ANOVA, Analysis of Variance (Varianzanalyse); GSA, genspezifische Analyse; LIMMA, lineare Modelle fur Microarray-Daten; PCA, Principal
Component Analysis (Hauptkomponentenanalyse); RPKM, Reads pro Kilobase pro Million gemappter Reads; SVD, Singular Value Decomposition (Singuldrwertzerlegung);
TF-IDF, Term Frequency-Inverse Document Frequency (Vorkommenshaufigkeit, inverse Dokumenthaufigkeit); TMM, Trimmed Mean of M-Values (getrimmter Mittelwert der
M-Werte); t-SNE, t-verteilte stochastische Nachbareinbettung; UMAP, Uniform Manifold Approximation and Projection (einheitliche Manifold-Approximation und -Projektion).
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Abbildung 3: Raumliche Transkriptomik anhand der Kombination von Merkmalexpressionsdaten und Histologie: Die Probenausgabe
aus dem Partek Flow-Data-Viewer zeigt raumliche Transkriptomik-Daten, die basierend auf der BCL2-Expression fur die Gen- (links)
und Proteinexpression (rechts) eingeféarbt wurden.
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Abbildung 4: Untersuchung von mehreren Multiomik-Datenebenen gleichzeitig: Die Probenausgabe von Partek Flow zeigt die
Ergebnisse der Merkmalsverknipfung fir Einzelzell-RNA-Seq- und ATAC-Seq-Datensatze, was die gemeinsame Untersuchung
von Genexpression und potenziellen Regulatoren ermaéglicht.
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Abbildung 5: Umfassende Sicht der Zellfunktion anhand der Zusammenfihrung von RNA-Seqg- und CITE-Seq-Daten:
Die Probenausgabe, die mithilfe von UMAP (Uniform Manifold Approximation and Projection, einheitliche Manifold-Approximation

und -Projektion) fur die Dimensionsreduktion generiert wird, wird fir das gleichzeitige Profiling von Transkriptomik- und Proteomik-Daten

verwendet, was eine duale Ansicht der Zellzustéande bietet. CITE-Seq, Cellular Indexing of Transcriptomes and Epitopes by Sequencing

(Zellindizierung von Transkriptomen und Epitopen durch Sequenzierung).

Nur fur Forschungszwecke. Nicht zur Verwendung in Diagnoseverfahren.

M-GL-03002 DEU v1.0 |

5



PARTEK FLOW-SOFTWARE

Tabelle 3: Durch Partek Flow unterstitzte Anwendungen

Anwendung

Beschreibung

DNA-Sequenzierung

Keimbahn-Calling und Calling somatischer Varianten, Nachweis von SNPs, Indels und CNVs, Annotation
und Klassifizierung von Varianten, Nachweis bekannter und neuartiger Varianten sowie Prognose der
Auswirkungen von Varianten auf die biologische Funktion

RNA-Seq

Bestimmung von unterschiedlich exprimierten Genen und alternativem SpleiBen sowie Visualisierung
von Ergebnissen zur Isoformen-Expression mit dem integrierten Genombrowser

ChIP-Seq/ATAC-Seq

Untersuchung der Genregulation und der Chromatinzugénglichkeit, Zusammenfihrung der Ergebnisse
von ChIP-Seq bzw. ATAC-Seq mit RNA-Seqg-Daten sowie Visualisierung alignierter Reads und erkannter
Peak-Regionen anhand der Chromosomenansicht

Metagenomik

Zugriff mit Kraken2 und leistungsstarken Statistiktools auf ultraschnelle Metagenomik-Klassifizierung
zur genauen Bestimmung von Sequenzierungs-Reads und Bestimmung bedeutsamer Veranderungen
der mikrobiellen Vielfalt

Microarray

Import von Microarray-Daten, Alignment auf ein Referenzgenom oder Quantifizierung in Bezug auf das
Transkriptom, Analyse der Ergebnisse mit leistungsstarken multivariaten Statistikalgorithmen, Vergleich
der Ergebnisse mit NGS-Datensatzen sowie Visualisierung der Ergebnisse

Einzelzell- und
raumliche Analyse?

Automatische Klassifizierung einzelner Zellen, Overlay von Genexpressionsdaten zur Visualisierung raumlicher
Beziehungen, Datenanalyse zur Mustererkennung in der Gen- oder Proteinexpression, probenibergreifender
Vergleich von Zelltyppopulationen, Analyse und Visualisierung mehrerer Proben gemeinsam oder unabhangig

voneinander sowie Untersuchung von Clustern in ihrem réaumlichen Kontext

Berechnung der Signalweganreicherung, Nachweis von unterbrochenen bzw. bedeutenden Signalwegen,

Partek Pathwaya

Suche nach spezifischen Signalwegen und Genen sowie Farbcodierung von Genen anhand von p-Werten

und Fold-Changes zur Visualisierung von Genbeziehungen.

a. Separat als Add-on zur Partek Flow-Software erhaltlich.

Flexible, skalierbare Workflows

Dank der fortschrittlichen Tools,
Benutzerverwaltungsoptionen und flexiblen
Skalierungsfunktionen kénnen Zentrallabore

und GroBunternehmen ihre Betriebseffizienz

erhdhen. Labore haben die Mdglichkeit, zur
Standardisierung und Automatisierung haufiger
Aufgaben anwendungsspezifische Analysepipelines
zu erstellen, und kénnen Workflows sowie Daten ohne
Datenlbertragung einfach fur Beteiligte freigeben.
Partek Flow lasst sich zentral installieren, sodass
Labore den Benutzerzugriff verwalten, Audit-Trails
Uberprifen, Aufgaben bei Bedarf neu priorisieren

und die automatisierte Steuerung Uber die REST-

APl in einer sicheren Umgebung einrichten kénnen.
Zudem umfasst Partek Flow fur Unternehmen geeignete
Tools flr die Speicherung, Verwaltung und gemeinsame
Analyse groBer Genomik-Datensatze. Unabhangig
davon, ob die Bereitstellung Uber die Cloud, Cluster
oder Server erfolgt, bietet Partek Flow anpassbare
Rechenressourcen sowie die Flexibilitat fur die
Skalierung zur Erfullung dynamischer Anforderungen.
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Zusammenfassung

Partek Flow ist eine benutzerfreundliche
Bioinformatikplattform, die die einfache Analyse

von NGS- und umfangreichen Multiomik-Daten

mithilfe einer grafischen Benutzeroberflache
ermoglicht. Die Software eignet sich fur vielfaltige
Anwendungsbereiche, darunter DNA-Sequenzierung,
Bulk-RNA-Seq, ChIP-Seq/ATAC-Seq, Einzelzellanalyse,
raumliche Transkriptomik, Signalweganalyse,
Microarray-Analyse und Metagenomik. Robuste
Statistikalgorithmen, aussagekraftige Visualisierungen,
eine interaktive Benutzeroberflache und modernste
Genomik-Tools ermdglichen Forschern die verlassliche
Analyse ihrer Daten, ohne dass hierfur fortgeschrittene
Bioinformatikkenntnisse erforderlich sind. Partek Flow
zeichnet sich durch flexible Installationsoptionen

und Tools fur Einzelanwender, Zentrallabore und
GroBunternehmen aus.

Weitere Informationen
Partek Flow-Software

Multiomik-Verfahren

Nur fur Forschungszwecke. Nicht zur Verwendung in Diagnoseverfahren.
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Bestellinformationen

Bei geeigneten Anfragen bietet lllumina eine
kostenlose 14-Tage-Testversion von Partek Flow, fur
die Anwender 6ffentlich verfigbare Daten verwenden
oder eigene Daten hochladen kdnnen. Es sind Labor-
und Unternehmensversionen verfugbar. Weitere
Informationen erhalten Sie beim Vertrieb von Illumina.

iHlumina

1800 8094566 (USA, gebiihrenfrei) | +1 858 2024566 (Tel. auBerhalb der USA)
techsupport@illumina.com | www.illumina.com

© 2024 lllumina, Inc. Alle Rechte vorbehalten. Alle Marken sind Eigentum von lllumina, Inc.
bzw. der jeweiligen Inhaber. Spezifische Informationen zu Marken finden Sie unter
www.illumina.com/company/legal.html.
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