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Multiomics ha transformado los experimentos de
secuenciacion tradicionales al proporcionar analisis genéticos
y de proteinas simultaneos a una profundidad incomparable.
Ofrecemos una biblioteca completa de productos, que incluye
anticuerpos, paneles y hashtags celulares para el multiplexing
de muestras para permitir la deteccion de proteinas mediante
secuenciacion. Explore las capacidades de los reactivos
TotalSeq™y vea como se integran a la perfeccion en flujos

de trabajo nuevos y existentes para descubrir qué hace cada
célula unica.
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Deteccion de ARN
proteinas de celula
unica

Los anticuerpos oligo-conjugados TotalSeq™ permiten la medicion de proteinas a nivel de una
sola célula en aplicaciones que integran la deteccion simultanea de acidos nucleicos y proteinas,
como CITE-Seq o REAP-Seq. Seintegran a la perfeccion enlos flujos de trabajo de secuenciacion
de ARN de célula unica existentes, incluyendo los meétodos de captura que usan la hibridacion
poli(dT) — ARNm poli(A), asi como los flujos de trabajo disponibles en 10x Genomics.



Generacion simultanea de datos de Multiomica

Aumentan el poder de los experimentos de célula unica combinando datos protedmicos y

transcriptomicos.

Tasas de error reducidas

Las colas de anticuerpos derivados de
TotalSeq™ no son propensos a tasas de
error.

Agrupamiento celular e identificacion
mejorados:

Algunas moléculas de ARN se expresan a
niveles bajos o las variantes son dificiles

de detectar anivel de ARN, como CD54Ay
CD54RO0. Eluso de anticuerpos TotalSeq™
supera estas limitaciones lo que proporciona
una mejor identificacion celular.

Deteccidn ultra-alta de parametros de
proteinas:

Detecta proteinas en una escala paralela
de manera masiva mediante el multiplexing
con 100 o mas anticuerpos en un unico
experimento.

Mayor eficacia:

Combina facilmente varias muestras
con nuestros anticuerpos celulares de
fragmentacion para mejorar los flujos de
trabajo y reducir el coste experimental.

Diversas aplicaciones:

Con una amplia gama de dianas humanas
y de raton disponibles, puede usar los
anticuerpos TotalSeq™ en una variedad de
areas de investigacion, que incluyen:
-Medicina personalizada o de precision
-Investigacion sobre el cancer
-Investigacion con células madre
-Inmunologia basica y aplicada

-Descubrimiento de biomarcadores

-Caracterizacion de tipos celulares nuevos
€sCasos

-Neuroinmunologia

-Investigacion sobre vacunas

Procesamiento de la muestra

Preparar suspension
celular

Tenir con anticuerpos
TotalSeq™

Preparar librerias (cDNA, ADT y/o
HTO)

Particion de células
unicas

Procesamiento de datos y Andlisis

Secuenciacion de librerias

Procesar y dlinear datos

Demuiltiplex y Andlisis con MAS

®;

Flujo de trabajo simultaneo de deteccion de proteinas y ARN de célula unica

Mas informacion: biolegend.com/en-us/totalseq/single-cell-rna
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Formatos de anticuerpos para analisis de ARN y

proteinas de célula unica

Aprovechando nuestra cartera de clones de anticuerpos de confianza, ofrecemos la mayor
seleccion de anticuerpos con oligo-secuencias especificas de la region variable del anticuerpo.
Los anticuerpos estan disponibles en multiples formatos para que pueda disefiar experimentos
personalizados para responder a sus preguntas de investigaciones exclusivas.

Cada anticuerpo TotalSeq™ esta
conjugado con un oligonucleétido unico
que contiene un/a:

1. Secuencia de captura

2. Secuencia con secuencia especifica de
la region variable del anticuerpo (Antibody
Barcode) especifica de clon.

3. Molde para PCR (PCR Handle) compatible
conreactivos e instrumentos de
secuenciacion lllumina®.

El oligonucleotido TotalSeq™ que esta
conjugado con nuestros anticuerpos también
se denomina cola derivada de anticuerpo
(ADT) o un oligonucleétido hashtag (HTO)
dependiendo de la aplicacion y el uso.

Sistema basado en poli(dT)

Read1 Barcode UMl [ Polyidm
[ 1 ! |, TotalSeq™-A
e

10x Genomics 3' v3 Repd? B'E':lg“ UNl Polyidm)

J
Read1 Barchbde UMI [sSabinest
p—— TotalSeq™-B
Read1  Bareade  umi s.‘alf.".:::;
[ |
10x Genomics 5
emplate
Switch Oligo (T50) \
- TotalSeq™-C

TotalSeq™-A: Disefiado para funcionar con
cualquier plataforma de secuenciacion que

se base en oligonucleotidos poli(dT) como el
meétodo de captura del ARNm. Los anticuerpos
TotalSeq™-A contienen una secuencia poli(A)
que imita a un ARNm natural.

TotalSeq™-B: La secuencia de captura

es compatible con el kit de la solucion 3 de
expresion de célula unica de cromo de 10x
Genomics con tecnologia Feature Barcode (v3
o posterior).

TotalSeq™-C: La secuencia de captura

es compatible con el kit de la solucion 5

de perfiles inmunolégicos de célula unica

de cromo de 10x Genomics que permite

la creacion de perfiles del repertorio
inmunologico de los receptores de células Ty B
con una resolucion de célula unica.

TotalSeq™-A

el QUELELTAEIER Y AAAAAAAAAAAAAAAAA (+A ) 3"

TotalSeq™-B

LRI NMNNNNNNNGCTTTAAGGCCGGTCCTAGCHARA

TotalSeq™-C
s G (T NNNNNNN NNCCCATATAAGA*A®A 3'



Compare y contraste formatos de anticuerpos

TotalSeq™-A

TotalSeq™-B
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TotalSeq™-C

Compatibilidad
con plataforma de
célula unica10x

Solucion de expresion
geénica de célula unica
(3", v2 o posterior) y

Solucién de expresion
genica de céllula unica
(3", v3 0 posterior) con

Solucion de perfiles
inmunologicos de céllula
unica (5') con tecnologia

Genomics cualquier sistema que tecnologia Feature Feature Barcoding y
emplee el método de Barcoding y software de software de analisis de
captura de cola poli(A) analisis de datos de 10x datos de 10x Genomics

Genomics1

Molde para PCR CCTTGGCACCCGAGAAT GTGACTGGAGTTCAGACGTG CGGAGATGTGTATAAGA

TCCA TGCTCTTCCGATCTNNNNNN GACAGNNNNNNNNNN
NNNN2

Secuenciade Poli-A[(A)30*A*3] NNNNNNNNNGCTTTAAGGC NNNNNNNNNCCCATATA

captura CGGTCCTAGC*A*A4 AGA*A*A4

Compatibilidad de
secuenciacion de
ultima generacion

Compatible con
instrumentos lllumina

1.El software de andlisis de datos de
10x Genomics no admite el analisis de
fragmentacion de célula colaboradora.

2. Nrepresenta secuencias de nucleétidos
cortas aleatorias que evitan los sesgos de
amplificacion.

3. El simbolo * indica un enlace fésforo tioado.
Este se afnade para prevenir la degradacion por
nucleasas.

Compatible con
instrumentos lllumina

Compatible con instrumentos
lllumina

4. Estas secuencias son exclusivas de

los conjugados TotalSeq™-By -Cy se
desarrollaron independientemente de los
reactivos usados por los investigadores del
New York Genome Center (NYGC, CITE-seq.
com). TotalSeq™-B, -C y los anticuerpos
usados por NYGC son todos compatibles
con las soluciones de 10x Genomics, aunque

utilizan diferentes oligo secuencias. Como tal,
los protocolos y reactivos adicionales, que
incluyen los cebadores requeridos, difieren
entre los formatos de anticuerpos. Por favor,
consulte nuestros protocolos cuando use los

reactivos TotalSeq™
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Multiplexing de muestras o Hashtags

Fragmentacion celular

Pruebe uno de nuestros reactivos hashtag para agrupar multiples muestras antes de cargarlas
en una plataforma capaz de aislar una célula unica. Cada reactivo hashtag listo para usar
contiene un conjunto de anticuerpos disefiados para reconocer marcadores de superficie celular
expresados de manera ubicua y que esta conjugado con una secuencia especifica de laregion
variable del anticuerpo unica. Para muestras humanas, nuestros reactivos hashtag reconocen
CD298 y B2-Microglobulina, y para muestras de raton, los anticuerpos hashtag reconocen CD45
y MHC de Clase I H-2.

Beneficios de usar fragmentacion celular:

-Recoge muestras mas pequenas para
alcanzar un numero minimo de células.

-ldentificacion robusta de multipletes

-Minimiza la variabilidad y reduce los efectos

del lote entre muestras. -Optimiza el coste experimental.

Doublet

-9

5 10

15

Se tifleron por separado células PBMCs humanas de un unico donante con 14 Hashtags
TotalSeq™-A y se recogieron en una tunica muestra. Las muestras se sometieron

luego a CITE-seq usando el kit 3’ de expresion celular de célula tinica de cromo de 10x
Genomics v3.1. Las coordenadas UMAP se generaron usando una matriz de recuento
UMl transformada asinh. Se uso la misma matriz para de-multiplexar con el algoritmo
DemuxEM, y los resultados se usaron para colorear los agrupamientos celulares en el

grafico UMAP.

HTO_A0251
HTO_A0252
HTO_A0253
HTO_A0254
HTO_A0255
HTO_A0256
HTO_A0257
HTO_A0258
HTO_A0259
HTO_A0260
HTO_A0262
HTO_A0263
HTO_A0264
HTO_A0265
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Formatos Hashtag y Consideraciones

Ofrecemos reactivos hashtag en nuestros formatos TotalSeq™-A, -B y -C. Los reactivos
hashtag de todos los formatos funcionaran de manera similar, aunque el flujo de trabajo y los
cebadores requeridos difieren.

Reactivos Hashtag TotalSeq™-A -Las librerias con las colas derivadas de
anticuerpos (ADT) y las de oligo hashtag

-anticuerpos de fragmentacion, 14 humanos (HTO) se construyen de forma independiente

y 15 de raton disponibles. lo que puede permitir una mayor
optimizacion de la secuenciacion.

Reactivos Hashtag TotalSeq™-By -C

-Los anticuerpos hashtag se deben

titular durante la tincion para optimizar la

-anticuerpos de fragmentacion, 10 humanos
profundidad de la secuenciacion.

y 10 de raton disponibles en cada formato.
Las librerias con las colas derivadas de
anticuerpos (ADT) y las de oligo hashtag
(HTO) se construyen juntas como una sola
libreria.

Fragmentacion nuclear

La ARN-seq de nucleo unico hace posible caracterizar los estados celulares y la fisiologia

en tejidos que son dificiles de disociar. Esto incluye tejidos ricos en ciertos tipos de células
como neuronas, adipocitos y células musculares. La ARN-seq de nucleo unico también puede
ayudar cuando se requiere el almacenamiento de tejido, ya que es dificil recuperar y obtener
suspensiones unicelulares a partir del material congelado archivado.

Para recopilar nucleos aislados de diferentes muestras desarrollamos reactivos de
fragmentacion nucleares. Nuestros anticuerpos hashtag nucleares reconocen una familia de
proteinas del complejo de poro nuclear y pueden reaccionar de forma cruzada con una amplia
gama de organismos eucariotas, incluidas células humanas, de raton y de rata, asi como con
otros modelos animales como Xenopus y levadura.
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Cocteles de
anticuerpos

Examine mas de 100 marcadores de superficie celular en un solo experimento usando
cocteles liofilizados de anticuerpos TotalSeq™ optimizados. Cada tubo de un solo uso contiene
una cantidad titulada previamente de cada anticuerpo, lo que elimina la necesidad de una
optimizacion adicional y minimiza la variabilidad entre experimentos.



Beneficios de usar cocteles TotalSeq™:

=Se proporciona en un practico tubo de un solo
uso.

=Menor coste en comparacion con la compra
de anticuerpos individuales.

=Anticuerpos previamente titulados para un
rendimiento optimo

n
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—-Minimiza la variabilidad entre diferentes
experimentos, diferentes laboratorios y
durante estudios longitudinales.
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Cocteles universales

Eche un vistazo mas profundo a las células inmunes con nuestros cocteles universales humanos
TotalSeq™ disponibles en los formatos TotalSeq™-A y C. Cada coctel contiene mas de 125
anticuerpos y sus controles de isotipo asociados para la deteccion de proteinas a gran escala.
Dentro del coctel, se ha titulado cada anticuerpo individualmente usando la secuenciacion de
ultima generacion como una lectura para proporcionar una discriminacion 6ptima de poblaciones
celulares positivas y negativas.

Proteina

Coctel Universal TotalSeq™-A (ADT) s i o il e o
v1.0 Alto ¥ e B e o i it o i
—Compatible con cualquier plataforma l . : ; | e :
de célula tnica que usa oligonucledtidos Bajo - o s =
poli(dT) como el método de captura de : : ) 3
ARN. e [ D > > >
-Contiene 154 anticuerpos primarios y 9
controles deisotipo. I o
agrupamientos celulares en el grdfico Bajo *-"_a -
UMAP. Z'\'B'fl?)"“a @6 s o0 Das fo consa

, . Alto LA o L ¥ B Xl s
Coctel Universal TotalSeq™-C I 4 1 e . ¥
v10 , : :
-Compatible con v1y v2 Single Cell Bajo he = _ ".p i
Immune Profiling Solution de 10x ARN ————— - Y
Genomics, lo que permite obtener la Alto ; S '
expresion de proteinas de superficie I : a
celular, la expresion de la transcripcion B .;l*w e s
y las secuencias completa de los Bajo :

receptores de células By T emparejadas.
-Contiene 130 anticuerpos primarios y 7

controles de isotipo.
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Cocteles TBNK

Nuestros paneles TBNK estan disefiados para identificar células T, B y NK segun lo definido
mediante la expresion de CD3, CD4, CD8, CD11c, CD14, CD16, CD19, CD45 y CD56. El coctel TBNK
esta disponible en los formatos TotalSeq™-A,B o C.

High

Low

Se tiferon PBMCs humanas con el panel TotalSeq™ Human TBNK que contenia
anticuerpos contra CD3, CD4, CD8, CD19, CD56, CD14, CDTlc, CD16 y se procesaron
usando el kit con tecnologia de secuencia especifica de la region variable del anticuerpo
de 10x Genomics, Single Cell 3’ v3 y secuenciacion lllumina. Los datos de recuento de
proteina se transformaron y se visualizaron en una proyeccion UMAP superpuesta con
los niveles de expresion de proteina para cada componente del coctel. Se identificaron

los agrupamientos basandose Unicamente en la expresion de proteina.

¢Falta un marcador critico para su estudio? Afada anticuerpos individuales a cualquiera
de nuestros paneles para ampliar el panel e incluya los marcadores que necesite.
Explore nuestra amplia seleccion de anticuerpos conjugados individuales para

encontrar mds dianas
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Software de
analisis de
Multiomica (MAS)

El analisis de los datos de multiomica de célula Unica requiere a menudo herramientas avanzadas
y una amplia experiencia. La capacidad para analizar datos con éxito puede depender dela
disponibilidad de recursos y del nivel de comodidad del investigador con la aplicacion. Para facilitar
el andlisis de datos de célula unica hemos desarrollado el software de analisis de multiomica
(MAS), un programa gratuito basado en la nube para explorar rapida y facilmente los datos CITE-
seq sin necesidad de un profundo conocimiento de bioinformatica
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Las caracteristicas del software incluyen:

-Interfaz de usuario simple y facildeusar.  -Realizacion de ventanas similar ala
citometria de flujo basada en la tincion de

-Accesibilidad a traves de cualquier anticuerpos TotalSeq™.

navegador web

-Crea graficos de reduccion de
dimensionalidad UMAP, tSNE o TriMAP.

Vea datos de expresion de Compare agrupamientos para

Cree grdficos interactivos para la fdcil exploracion de los datos de célula unica proteinas y ARN por agrupamlento identificar marcadores de interés
S ; o " 5
[ S— i = e e s
i b B
I ™ - H -
L | - 1 - T e z =
= - L - 1 t &
e v . ' LA
g 3 e i . - . .
— R P '
by o =
e Visualice la expresion de proteina y ARN
gy o e
v i 4
y = = o, & -
= i » |
" ' ™ .r’ ® i T
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Flujo de trabajo MAS recomendado

Redlizar andlisis
de ARN para crear
umbrales para la
inclusion de genes
y normalizar la
expresion génica.

Revisar los
resultados de la
demultiplexacion.

Subir datos a
MAS.

Afiadir ventanas
para limpiar

datos y definir
poblaciones de
células de interés.

Generar grdficos
de reduccion de
dimensionalidad,
incluidos los
grdficos UMAP,
tSNE y TriMap.

Agrupar células
usando algoritmos
de deteccion para
comprender la
heterogeneidad
celular.

Explorar datos y
redlizar andlisis
de expresion
diferencial entre
agrupamientos
celulares.

Mas informacion: Mas informacion: biolegend.com/en-us/totalseq/mas
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Secuenciacion en
masa de epitop

e acido nucleico
BEN-Seq

La secuenciacion en masade ARN se usa comunmente para analizar la expresion de ARN de
una muestra de tejido o poblacion de células heterogéneas. Tradicionalmente, este metodo ha
cerecido de la capacidad para medir simultaneamente proteinas o la resolucion de detectar mas
de unas pocas proteinas en un experimento. Si bien los protocolos de secuenciacion de célula
unica se han adaptado paraincluir la deteccion de proteinas mediante secuenciacion, no se han
desarrollado métodos similares para poblaciones de células completas.
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Etapa 1. Marcaje de
células con anticuerpos

TotalSeq™

+

Lavado de células

Union del
anticuerpo

,,3‘.2

Etapa 2. Kit de extraccion de

Etapa 3. Aislar ADTs y ARNs

ARN con etapa de Proteinasa K TotalSeq™
" Sangre completa Suero Plasma r 2 ™
PBMCs, Capa leucocitaria | Perlas SAV-mag cargadas
con Oligos complementarios
(Almacenamiento, Transporte opcional
a temperatura ambiente,
Digestion con
.’ Proteinasa K libera
ﬁ TotalSeq™ Tag
(- ,
Columna de ) ARN + ADNg
purificacién Aislar:
Centrifugar
Eluido
Afadir Etanol v 3
Tratamiento
con DNAsa
Etapa 4 Prep
de Libreria 'y
Secuenciacion
Purificar y Concentrar:
__ (Tratamiento opcional
conDNAsal)
Colamnade Centn‘fugar
purificacion Lavar 2X '
Eluido
Omitir DNAsa | | Purificar y Concentrar:
(Tratamiento opcional
Columna de con DNAsa )
purificacion
Centrifugar
ARN total Lavar 2X
% -+ Eluido
TotalSeq™ Tag
+ ARN Total Concentrado
ADNg (Incluidos ARNs Pequefio y Micro)
M A .y

Encuentre los protocolos y descargue una nota de aplicacion: biolegend.com/en-us/totalseq/ben-seq

Nuestro flujo de trabajo BEN-seq, desarrollado en colaboracion con lllumina, tifie las células
en suspension usando anticuerpos TotalSeq™-A antes de la secuenciacion en masa de ARN,
permitiendo el perfil simultaneo de proteinas de superficie celular y ARN.
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Deteccion de
proteinas y
ADN de célul

unica

a

Resuelva cuestiones genéticas complejas de genotipo a fenotipo combinando el analisis de ADN
de célula unica con la deteccion de proteinas usando reactivos oligo-conjugados TotalSeq™-D.
La secuenciacion de célula unica aumenta la sensibilidad y permite la resolucion de diferentes
genotipos dentro de una muestra heterogenea, lo que es fundamental para comprender
enfermedades complejas como el cancer.
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La resolucion aumenta con la adicion de medidas de
expresion de proteinas y le permite:

-Realizar inmunofenotipaje simultaneo -Vincular el genotipo al fenotipo mediante
para determinar silas mutaciones estan la deteccion simultanea de SNVs/indels,
asociadas con tipos o estados celulares CNVs y proteinas

especificos.

-Descubrir nuevas dianas.

Descubra variaciones genéticas en muestras heterogéneas usando la plataforma Tapestri
de Mission Bio y afiada los anticuerpos TotalSeq™-D de Bio Legend para correlacionar estas
mutaciones con la expresion de proteinas.

Encuentre los protocolos y descargue una nota de aplicacion: biolegend.com/en-us/totalseq/single-cell-dna

Tefiir muestra con Encapsulamiento celular Liberacion de ADN y Barcoding celular Amplificacion de diana y Secuencia y Andlisis
anticuerpos TotalSeq™-D  en la Plataforma Tapestri Proteinas Prep de libreria
de Mission Bio

Bwrroding Beads and Reagent Mis

2= - -
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Cocteles de anticuerpos

Lalinea de reactivos TotalSeq™-D esta disefiada para ser compatible con la plataforma
Tapestri de Mission Bio. Cada anticuerpo se conjuga con un oligonucleotido que consiste en una
secuencia de captura, una secuencia especifica de la region variable del anticuerpo especifica
del clon y una secuencia molde para PCR compatible con las plataformas de secuenciacion
[llumina®.

Nuestro coctel de Hemo-0Oncologia TotalSeq™-D v1.0 contiene 42 anticuerpos primarios
y 3 anticuerpos de control de isotipo. Cada anticuerpo se ha titulado previamente para un
rendimiento optimo y el coctel se proporciona en practicos tubos de un solo uso.

Dianas del coctel de Hemo-Oncologia TotalSeq™-D v1.0:

CD2 CD11b CD25 CD45RA CD69 cD141

CD4 CcD13 CD33 CD49d CD83 CD303

CD7 CD16 CD38 CD62L cD117 FceRla

Huella digital del agrupamiento de proteinas vs analito y la secuencia especifica de la region
variable del anticuerpo, clasificado por el ADN
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Genotipo

Naive CDd+ T 13 8% -
HOM

Mamory CD4+ T 8.4% -

HET

CDB+ T 11.7% -

WT
NK 9, 7%

CD303+ 0.8% Falta

B 5.8%
Proteina
1.5

Dendritic 1.3% -
CO164+ Mano 5 4%

Ch1d+ Mono 28 9% -

E

FceRIo+ Mono 7 6% -

i

Desconocido 2, 7% -

Se mezclaron las PBMCs de dos muestras de donantes, se mezclaron, se tifieron con anticuerpos
TotalSeq™-D y se procesaron en la plataforma Tapestri de Mission Bio. La visualizacion del mapa
de calor revela el poder de obtener el genotipo y el fenotipo a partir de las mismas células a traves
de miles de células.
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Videos y Seminarios

Vea videos introductorios, tutoriales de
protocolos y seminarios para ayudarle a
comenzar y aprender mas sobre como los
reactivos TotalSeq™ pueden afiadir valor a su
investigacion.

Los seminarios incluyen:

-Protedmica y Transcriptomica simultanea
funcionando con soluciones integrales
-Multiomics TotalSeq™ para células T y B.
-Técnicas multimodales para el fenotipaje de
alto contenido y de alto rendimiento.
-Entender los datos omicos multimodales de
célula unica.

-Biologia de célula unica en tejidos de barrera'y
COVID-19.

Véalo ahora: biolegend.com/en-us/video-library

Blogs y Articulos

Lea nuestro blog para obtener mas
informacion sobre la multiomica de célula
unica, incluidos consejos y trucos parala
titulacion de anticuerpos, los conceptos
basicos de CITE-seq y una descripcion general
de los métodos de aislamiento de célula unica.

Léalo ahora: biolegend.com/en-us/blog

eBook y Notas de
Aplicacion

Descargue nuestro eBook y las notas de
la aplicacion para comprender la utilidad de
los reactivos TotalSeq™ en las aplicaciones
multiomicas.

-eBook: Laevoluciony el futuro de la
proteogenomica de célula unica.

-Expresion correlacionada de proteinas y ARN
usando proteogenomica en masay de celula
unica.

-La multiomica de célula unica revela nuevas
correlaciones entre las variantes genomicas

y la expresion de proteinas en muestras de
pacientes con AML.

Descarguelo ahora: biolegend.com/en-us/literature
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Protocolos

Vea nuestros protocolos téecnicos para obtener
instrucciones paso a paso que describen como
usar nuestros reactivos TotalSeq™ dentro de
los flujos de trabajo de secuenciacion.

Véalo ahora: biolegend.com/en-us/technical-protocols

Publicaciones
destacadas

Multiomics resuelve un claro cambio en el
estado de la enfermedad entre COVID-19 leve
y moderado

Su, Yapeng et al. Cell, 183: 6, 1479-1495 (2020)

Usando un panel de mas de 190 anticuerpos
TotalSeq™, este estudio uso CITE-seq para
identificar nuevas poblaciones de células
inmunes que surgian en pacientes que
experimentan COVID-19 moderado que se
expanden en casos graves.

Un programa regulador de células dendriticas
conservado limita la inmunidad antitumoral

Muaier, B. et al. Nature, 580, 257-262 (2020)

Elblogueo de puntos de controlinmunologico
es un metodo reciente de tratamiento del
cancer que induce una respuesta antitumoral
duradera. Este estudio tiene como objetivo
comprender el mecanismo por el cual se
produce el aumento de lainmunidad sistéemica
delas células T antitumorales despueés del
bloqueo del neoadyuvante PD-L1. Mediante
el uso de la proteogenomica de célula unica,
los autores identifican un programa regulador
de células dendriticas que limita la actividad
antitumoral y se induce por la expresion de
IL-4.

El comprador es el Unico responsable de determinar si el comprador tiene

todos los derechos de propiedad intelectual que son necesarios paralos usos
previstos por el comprador de los productos TotalSeq™ Bio Legend. Por ejemplo,
para cualquier plataforma tecnolégica que el comprador use con TotalSeq™, es
responsabilidad exclusiva del comprador determinar si tiene todos los derechos
intelectuales de terceros necesarios para usar esa plataformay TotalSeq™ con
esa plataforma.
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