
製品シート

Exome 2.0 Plus Comprehensive  
Exome Spike-inのワークフロー 

主な利点
•	 ライブラリコンバージョン不要でAVITIシーク
エンサー互換の高品質ライブラリを実現する
Twistライブラリ調製キット
•	 断片化、ライブラリ調製、インデックス付加、
ターゲットエンリッチメントを全て含むオール
インワン製品
•	 主要クリニカルデータベース登録の遺伝子を
カバーする当社で普及率一の Exome 2.0 + 

Comprehensive Spike-inパネルを含む製品
•	 最大で 16もしくは96サンプルをマルチプレッ
クス可能とするAVITI独自の UDI

ユーザーフレンドリーソリューション：AVITIプラットフォーム互換の NGS
ライブラリ調製およびターゲットエンリッチメント
Element Bioscienceの AVITIプラットフォームでは高品質のシークエンシング
が可能です。そのフレキシブルな特性により、Q30を超えるリードスコアの
確率が 90%を上回っています 1,2。AVITIプラットフォームは、独立した 2つの
フローセルを備え、それぞれのラボに固有のニーズに合わせて柔軟なラン設定
とスループットを実現できます。これによって、サンプルのバッティングを避け、
コストを削減することができます。さらに、Element社の Cloudbreakケミス
トリーを使用することで、直鎖ライブラリから環状ライブラリへ変換する作業
が不要となり、時間と処理手順を短縮することができます。

Twist社は、AVITIプラットフォームでのシークエンシングのために包括的な
エクソームエンリッチメントワークフローをご用意しました。サンプルから
シークエンシングまで、当社の最も完全性の高いエクソームパネルと高パフォー
マンスのライブラリ調製およびターゲットエンリッチメント用の試薬を含んで
います。このワークフローには、Element社の Cloudbreak シークエンシング
テクノロジーと連携するように設計されたアダプターが組み込まれています。
また、独自のコンテンツをエクソームパネルに追加できるようにしています。
このエクソームシークエンシングのための Twist社のワークフローはオールイン
ワン設計であり、AVITIシークエンシングに適合しています。

AVITIシークエンシングのための Twist社で最も包括的な全エクソーム	
エンリッチメントワークフロー

TWIST FOR ELEMENT

Twist Exome 2.0 plus Comprehensive Spike-inパネルに
対するAVITIフローセル能力の効率的な使用
AVITIプラットフォームの 2つの独立したフローセルにおけるエクソームシークエン
シングは、サンプルのスループットに関する多様なニーズを満たすフレキシブルな
プラットフォーム出力を可能にします。Twistの専門的なエクソームデザイン戦略により、
ターゲット領域に対するプローブ配置を、無駄なリード長を増やすことなく、高い
オンターゲット率で効率的に行うことができます。センス鎖とアンチセンス鎖の両方を
キャプチャするTwistの二本鎖プローブは、ターゲットカバレッジで優れた均一性を
示します。効率的なエクソームキャプチャと AVITIプラットフォームの柔軟なアウト
プットを組み合わせることで、1回の測定につき最大で 64のエクソームを処理すること
ができます（両方のフローセルを使用した場合）。
図 1：Twistの効率的なエクソームデザインでは、ターゲット領域 37.64 Mbにわたるエクソーム領域をフローセル
あたり 24～ 32サンプルでシークエンシングすることが可能です。AVITIシークエンシングを実行する際に両方
のフローセルを使う場合、この出力を 2倍にすることができます。
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Elementの AVITIシーケンサーとCloudbreakケミストリを用いた
エクソームシークエンシングの性能
Twist Library Preparationには、断片化、ライブラリ増幅およびエクソームのキャプチャに必要なすべての
エンリッチメント試薬が含まれます。試薬のワークフローは、均一性に優れたカバレッジを提供できるように
最適化されています。AVITIプラットフォームでのエクソームシークエンシングの性能評価として、関連する
Picardメトリクス 3を以下に示します。高いオンターゲット率、ライブラリの多様性および GC含有率が高い
領域と低い領域の両方におけるカバレッジが示されています。

図 2：エクソームシークエンシングのメトリクスの結果は、2つの独立したシークエンシングの測定データから得られたものです。各測定において、
Twistの Standard V2 Hybridization試薬を用いて、8つの個別のゲノムキャプチャを単一の AVITIフローセルにプールしました。

詳しくは、 
twistbioscience.com/ngs  
sales@twistbioscience.com 
をご覧ください。

これらの製品にはTwistの供給規約と条件（www.twistbioscience.com/supply-terms-and-conditions）に記載の一定の使用制限が適用されます。

DOC-001481 改訂1.0版

注文情報 
107685: Twist for Element, Exome 2.0 plus Comprehensive Spike-in Workflow, 2 rxn
107686: Twist for Element, Exome 2.0 plus Comprehensive Spike-in Workflow, 12 rxn
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