FICHA DE DADOS

Software
Partek™ Flow"

Plataforma de bioinformatica
para analise de dados
multiomicos facil de usar

« Analise facilmente conjuntos de dados multidmicos
com uma interface de usuéario intuitiva

« Obtenha resultados confidveis com algoritmos
robustos para analise de dados

« Simplifique a interpretagao bioldgica com
visualizag®es interativas e personalizaveis

illumina
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Acelere insights de dados
multibmicos

Os cientistas estdo adotando cada vez mais abordagens
multidmicas para impulsionar a descoberta em varios
niveis da biologia e conectar melhor o gendtipo ao
fenotipo. Ao combinar dados gendmicos com dados

de outras modalidades que medem a expressao

génica, a regulagdo génica e os niveis de proteina,

a multidmica fornece uma visao mais holistica da fungao
celular e permite insights bioldgicos mais profundos.

No entanto, analisar os grandes volumes de dados
gerados em estudos multibmicos normalmente requer
conhecimento avangado em bioinformatica. Além disso,
integrar resultados e visualizar dados de varios ensaios
representa um gargalo significativo para os laboratérios.

A lllumina oferece o software Partek Flow, uma
plataforma de bioinformatica intuitiva que facilita a
analise e visualizagdo de célula Unica, expressao génica,
sequenciamento de imunoprecipitacao de cromatina
(ChIP-Seq), transcriptémica espacial e outros dados
utilizados em pesquisas multidmicas, auxiliando na
superagao desses desafios. Este software intuitivo

de analise genémica possibilita que pesquisadores

de diferentes niveis de habilidade obtenham o maximo
de insights dos dados, por meio de uma interface facil
de usar, algoritmos estatisticos avancados, visualizagbes
detalhadas e ferramentas gendmicas de Ultima geracao
para analise de dados.
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Solucao integrada

A lllumina disponibiliza um conjunto completo de
ferramentas genémicas, projetadas para realizar
analises multibmicas, com fluxos de trabalho que
apoiam tendéncias emergentes e avangos na pesquisa
multiémica. O software Partek Flow é compativel com
dados gerados através de fluxos de trabalho lllumina
NGS (Figura 1) e possibilita a apuragéo de insights
multidmicos de alta resolugéo. O software acomoda
arquivos de entrada do DRAGEN™ secondary analysis
ou de qualquer plataforma de terceiros, oferecendo
maxima flexibilidade.

Interface facil de usar

O software Partek Flow oferece uma interface grafica
intuitiva ideal para pessoas com pouca experiéncia em
bioinformatica (Figura 2). Acdes simples de apontar

e clicar e menus contextuais apresentam opgdes
relevantes que simplificam o processo de criagao

de pipelines. Os didlogos claros explicam as etapas

de analise e visualizacdo a medida que acontecem,
permitindo que os usuarios realizem analises de dados
com confianga e facilidade. Além disso, o software
Partek Flow oferece aos laboratérios centrais e aos
profissionais em bioinformatica acesso ferramentas
avancadas, pipelines personalizéveis e controles

de usuario.
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Figura 1: o software Partek Flow se integra aos fluxos de trabalho do Illumina NGS: o Partek Flow comporta arquivos de dados gerados
com o DRAGEN secondary analysis e outras plataformas comercialmente disponiveis para andlise de dados multidmica, visualizagao

e interpretacéo bioldgica.
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Figura 2: interface do usuario do software Partek Flow:

a interface grafica permite que os usuarios realizem analises
com gestos simples de apontar e clicar. O software Partek Flow
pode ser instalado em servidor, cluster e nuvem e pode ser
acessado de qualquer navegador em seu dispositivo preferido.

Com o software Partek Flow, os pesquisadores

podem gerar visualizagdes prontas para publicagao,
compartilhar pipelines de anadlise personalizados com
colaboradores, integrar dados multiémicos e fenotipicos,
expandir coortes com conjuntos de dados publicos
selecionados para fortalecer os estudos, e realizar
analises estatisticas, tudo em uma Unica plataforma.

Ferramentas poderosas
de analise multibmica

A integragdo de descobertas a partir de modalidades
complementares, incluindo gendémica, transcriptémica,
epigendmica e protedmica, em conjuntos de dados
multiémicos, fornece uma imagem mais abrangente
da fungao celular e ajuda a extrair mais informacoes
de alta qualidade de cada amostra. O software Partek
Flow oferece suporte abrangente para aplicagcoes
multidmicas e é compativel com uma ampla gama

de entradas (Tabela 1). O software inclui ferramentas
de andlise criadas com algoritmos estatisticos padrao
de mercado publicamente disponiveis para que 0s
pesquisadores possam ter confianga em seus resultados
(Tabela 2).

Em cada etapa do processo, desde dados brutos até

a identificagao de variantes, o software Partek Flow
fornece relatérios abrangentes de GQ/CQ para verificar
a qualidade dos dados e ferramentas e remover dados
de baixa qualidade.

O software permite a determinagao simultanea de
perfis de alta resolugdo do genoma, do transcriptoma,
do epigenoma e do proteoma. Os usuarios podem
explorar dados multidmicos das seguintes maneiras:

« Avaliacao das relagdes entre diferentes camadas
omicas (Figura 3)

« Separagdo e combinagdo de varias modalidades
para descobrir relagées ocultas (Figura 4)

« Retencao de informagdes relevantes para cada
camada 6mica e, em seguida, mesclagem
de matrizes para explorar dados individuais
e combinados (Figura 5)

As ferramentas de analise e visualizagéo incluidas

no software Partek Flow sdo compativeis com uma
variedade de aplicagdes, incluindo sequenciamento
de DNA, RNA-Seq, ChIP-Seq/ATAC-Seq e muito mais
(Tabela 3). Complementos para andlise de célula Unica
e espacial e andlise de vias podem ser comprados
conforme necessario.

Tabela 1: Formatos de arquivo de entrada compativeis

Aplicacao

Formato do arquivo de entrada?®

Sequenciamento
de DNA

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

RNA-Seq

BAM, BCL, CBCL, matriz de contagem
(CSV, TSV, TXT), FASTA, FASTA.GZ,
FASTQ, FASTQ.GZ, SAM e SRA.

Andlise de célula
Unica

Matriz de contagem (CSV, TSV, TXT),
H5, H5AD, matriz esparsa (MTX),
objetos Seurat (RDS, QS) e BED

Analise espacial

10x Space Ranger e NanoString CosMx

ChIP-Seq/ATAC-Seq

BAM, CBCL, matriz de contagem (CSV,
TSV, TXT), FASTA, FASTA.GZ, FASTQ,
FASTQ.GZ, SAM e SRA

Metagendmica

CBCL, FASTA, FASTA.GZ, FASTQ,
FASTQ.GZ e SRA

Andlise de
microarrays

CEL e matriz de intensidade (CSV, TSV,
TXT)

Protedmica

Olink (TXT), SomaLogic (ADAT) e Akoya
(CSV, TXT)

a. Alistando é exaustiva.
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Tabela 2: Andlises estatisticas incluidas no software Partek Flow

Aplicacgao Anadlise estatistica

Normalizagao e escalabilidade RPKM, TMM, scTransform, deconvolugdo de Scran, normalizagdo de TF-IDF, entre outros

Redugdo da dimensionalidade PCA, t-SNE, UMAP e SVD

Remocao do efeito de lote Modelo linear geral, Harmony e integragdo Seurat3

Clusterizagao K-means, andlise de clusterizagéo hierdrquica e baseada em graficos

DESeq@?2, GSA, modelo Hurdle, LIMMA-trend, LIMMA-voom, regressao binomial negativa,
Analise diferencial regressao de Poisson, ANOVA unidirecional, ANOVA nédo paramétrica (testes de Kruskal-Wallis
e Dunn), ANOVA de Welch, ANOVA multifatorial e ANOVA de splicing alternativo

Analise de sobrevida (regressao de Kaplan-Meier e Cox), andlise de correlagao, calculo

Outros de biomarcadores e estatistica descritiva

Alt-splicing; splicing alternativo; ANOVA, andlise de variancia; GSA, analise especifica do gene; LIMMA, modelos lineares para dados de microarrays; PCA, analise de
componentes principais; RPKM, leituras por quilobase por milhdo de leituras mapeadas; SVD, decomposigao de valor singular; TF-IDF, frequéncia do termo-frequéncia inversa
dos documentos; TMM, média truncada de valores M; t-SNE, incorporagao estocastica de vizinhanga t-distribuida; UMAP, aproximagao e projegdo uniformes do coletor.
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Figura 3: recurso de combinagdo de dados da expressdo com a histologia para transcriptomica espacial: a saida da amostra do
visualizador de dados do Partek Flow mostra os dados de transcriptémica espacial coloridos com base na expressao de BCL2 para
expressao de gene (esquerda) e proteina (direita).
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Figura 4: exploragdo de camadas multidmicas de dados simultaneamente: saida de amostra do software Partek Flow que exibe os
resultados de ligagdo de recursos para os conjuntos de dados de RNA-Seq e ATAC-Seq de célula Unica para estudar a expressao génica
e possiveis reguladores conjuntamente.
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Figura 5: obtengdo de uma visado holistica da fung&o celular com dados integrados de RNA-Seq e CITE-Seq: a saida da amostra

gerada com aproximagao e projecgéo uniformes do coletor (UMAP) para redugdo da dimensao é usada para determinar o perfil de dados

transcriptémicos e proteémicos simultaneamente, fornecendo uma visdo dupla dos estados das células. CITE-Seq, indexagéo celular
de transcriptomas e epitopos por sequenciamento.
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Tabela 3: Suporte a aplicagdes disponivel no software Partek Flow

Aplicacao Descrigdo

Sequenciamento

de DNA na fungdo bioldgica

Identificag&@o de variantes de linha genética e somaticas, detecgdo de SNPs, indels e CNVs, anotacdo
e classificagao de variantes, deteccgao de variantes conhecidas e novas e previsao do impacto de variantes

RNA-Seq

Identificagdo de genes expressos de forma diferencial e splicing alternativo e visualizagdo dos resultados
da expressao de isoformas com o navegador de genoma integrado

Exploragao de regulagdo genética e acessibilidade a cromatina, integragdo dos resultados do ChIP-Seq

ChIP-Seq/ATAC-Seq
com a visualizagao cromossémica

ou ATAC-Seq com dados de RNA-Seq e visualizagdo de leituras alinhadas e regides de pico detectadas

Acesso a classificagdo metagendmica ultrarrapida com Kraken?2 e ferramentas estatisticas poderosas para

Metagendmica
significativas na diversidade microbiana

identificagdo taxonémica precisa de leituras de sequenciamento, com a finalidade de descobrir alteragdes

Importagdo de dados de microarrays, alinhamento de genoma de referéncia ou quantificagcao em relagao

Microarray

ao transcriptoma, analise de resultados com poderosos algoritmos estatisticos multivariados, comparagao

de resultados com conjuntos de dados de NGS e visualizagdo de descobertas

Classificagao de células Unicas automaticamente, sobreposi¢do de dados de expressao génica para visualizar

Analise de célula
Unica e espacial®

relagbes espaciais, analise de dados para identificagdo de padrdes na expressao génica ou proteica,
comparacao de populagdes de tipo celular entre amostras, andlise e visualizagdo de varias amostras

conjuntas ou de forma independente e exploragao de clusters em seu contexto espacial

Célculo de enriquecimento da via, detecgdo de vias rompidas ou influentes, pesquisa de vias e genes

Via Partek®
as relagbes genéticas

especificos e genes de cddigo de cores com base em valores-p e alteragdes de dobra para visualizar

a. Pode ser adquirido separadamente como um complemento ao software Partek Flow.

Fluxos de trabalho flexiveis
e escaldveis

O software Partek Flow oferece ferramentas avangadas,
controles de administracdo de usudrios e capacidades
flexiveis de escalabilidade que os laboratérios centrais

e as organizagdes empresariais precisam para

melhorar a eficiéncia operacional. Os laboratérios
podem criar pipelines de andlise personalizados para
padronizar e automatizar as tarefas realizadas com

mais frequéncia e, em seguida, compartilhar facilmente
fluxos de trabalho e dados com colaboradores sem

a necessidade de transferir dados. O software Partek
Flow pode ser instalado em um local centralizado,
permitindo que os laboratorios gerenciem o acesso

do usuario, revisem trilhas de auditoria, priorizem as
tarefas quando necessario e configurem o controle
automatizado por meio da API REST em um ambiente
seguro. Além disso, o software Partek Flow oferece
ferramentas empresariais para armazenar, gerenciar

e analisar colaborativamente grandes conjuntos de
dados gendmicos. Seja pelo uso da implantagdao em
nuvem, do cluster ou do servidor, o software Partek Flow
fornece recursos elasticos de computacgéo e flexibilidade
para escalar fluxos de trabalho e atender a necessidades
em constante mudanga.

6 | M-GL-03002 PTB V1.0

Resumo

O software Partek Flow é uma plataforma de
bioinformatica facil de usar que permite a analise
simplificada de sequenciamento de Ultima geragéo e
dados multibmicos em larga escala por meio de uma
interface do usuario visual. O software é compativel

com vdrias aplicagdes, incluindo sequenciamento

de DNA, RNA-Seq em massa, ChIP-Seq/ATAC-Seq,
analise de célula unica, transcriptébmica espacial,

analise de vias, analise de microarrays e metagendmica.
Algoritmos estatisticos robustos, visualizagdes ricas

em informagdes, interface interativa e ferramentas
gendmicas de ponta permitem que os pesquisadores
analisem seus dados com confianga, sem a necessidade
de experiéncia avangada em bioinformatica. O software
Partek Flow oferece opgdes e ferramentas de instalagéo
flexiveis para acomodar usuarios individuais, laboratérios
centrais e grandes organiza¢gdes empresariais.

Saiba mais

Software Partek Flow

Métodos multibmicos
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Informacgdes para pedidos

Para consultas qualificadas, a lllumina oferece uma
avaliagao gratuita de 14 dias do software Partek Flow,
permitindo que os usuarios trabalhem com dados
disponiveis publicamente ou carreguem seus proprios
dados. Edigdes de laboratdério ou corporativas estdo
disponiveis. Entre em contato com um representante
de vendas da lllumina para obter mais informacoes.

iHlumina

+1(800) 809-4566, ligagao gratuita (EUA) | tel. +1(858) 202-4566
techsupport@illumina.com | www.illumina.com

© 2024 lllumina, Inc. Todos os direitos reservados. Todas as marcas comerciais
pertencem a lllumina, Inc. ou aos respectivos proprietarios. Para obter informagdes

especificas sobre marcas comerciais, consulte www.illumina.com/company/legal.html.
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