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IDseek®: La próxima revolución en el análisis forense 
del ADN

NimaGen ofrece una variedad de kits de preparación de 
bibliotecas forenses MPS que funcionan bajo el mismo principio. 
Las bibliotecas de diferentes kits pueden combinarse en un 
único experimento IlluminaR, para hacer un uso eficiente de su 
capacidad de secuenciación. Cada kit consta de dos partes. Una 
parte específica del ensayo, que incluye las mezclas de sondas 

específicas de la diana y la RC-PCR Master Mix, y una parte 
universal: La(s) placa(s) IDX, que contiene(n) cebadores únicos 
de doble índice previamente marcados y deshidratados. Todas 
las placas IDX se pueden romper en 8 orificios, para maximizar 
la eficiencia.

Los métodos de secuenciación de ADN suelen implicar múltiples 
pasos, ya sea la clásica secuenciación Sanger o la MPS. 
RC-PCR de Nimagen es una tecnología innovadora que permite 
la preparación de bibliotecas MPS en un único flujo de trabajo 
en tubo cerrado, con una manipulación extremadamente baja. 
La amplificación multiplex dirigida, la adición de adaptadores y la 
indexación se producen simultáneamente en una única reacción 
de tubo cerrado. simplemente añada su
 
ADN a los tubos de indexación predispensados y ejecute la 
reacción de PCR en su termociclador.
Como consecuencia directa de la Indexación Dual Única en 

el primer paso de la preparación de la librería (“Indexación 
Temprana”), y de la amplificación en un solo paso, el riesgo de 
intercambio de muestras, contaminación de la PCR y errores 
de pipeteo se minimizan drásticamente. Además, la cinética de 
reacción de la RC-PCR da como resultado una alta sensibilidad 
y especificidad, debido a que los cebadores específicos se 
sintetizan durante la reacción, por lo que las concentraciones de 
cebadores y amplicones son más acordes.

La preparación de bibliotecas específicas MPS nunca será tan 
fácil. Vea la animación en vídeo del principio de funcionamiento 
en www.rcpcr.com.

Introducción:
Después de más de treinta años de análisis de ADN en medicina 
forense usando métodos clásicos, como la PCR seguida del 
análisis de fragmentos por electroforesis capilar (CE), nuevas 
tecnologías basadas en la secuenciación paralela masiva (MPS) 
están cambiando el campo. Además de revelar rastros complejos 
de ADN mezclado, puede obtener mucha más información 
y utilizarse con muestras de baja calidad y muy degradadas. 
Los métodos actuales de preparación de bibliotecas MPS son 

complicados y suelen incluir numerosos pasos operativos, flujos 
de trabajo propensos a errores, mayor riesgo de contaminación 
por amplicones e intercambio de muestras.

Con la introducción de la novedosa e innovadora tecnología 
Reverse Complement PCR (RC-PCR), NimaGen abre las puertas 
a la comunidad forense para realizar la transición de la clásica 
CE a la MPS de la forma más segura, rápida y sencilla posible, sin 
ningún riesgo.

Preparación de bibliotecas IDseek® MPS: ¿Cómo funciona?

Tecnología

El primer ensayo MPS con potencial para competir 
con el CE en el trabajo forense rutinario

Diferentes flujos de trabajo MPS versus CE

Preparación de bib. MPS/std MPS / Nested PCR MPS / RC-PCRCE

Amplificación de PCR Amplificación de PCR 1 RC-PCRAmplificación de PCR

End-rep. / A-tailing Purificación AgrupaciónPreparación de CE

Ligadura de adaptador Amplificación de PCR 2 PurificaciónElectroforesis

Purificación Purificación Cuantificación

SecuenciaciónCuantificación Normalización

Agrupación Agrupación

Cuantificación Secuenciación

Secuenciación
Los pasos en rosa se realizan para cada muestra por  separado.
Los pasos en verde se llevan a cabo una vez por ciclo.
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Combine el Panel de sondas con la mastermix, dispense en la placa IDX, añada el ADN de la muestra e inicie 
el programa RC-PCR

En el primer paso de recocido, las colas de la sonda RC-PCR se hibridan con las colas de los cebadores IDX, 
seguido de la extensión de los cebadores IDX con secuencias de cebadores específicas del gen. Este paso 
sintetiza cebadores indexados funcionales que incluyen adaptadoresIlluminaR. En los ciclos siguientes, se 

amplifican las regiones diana y se crean más cebadores.

El resultado es una biblioteca MPS lista para secuenciar y compatible con Illumina, en un solo paso. 
Los ensayos IDseekR son altamente específicos y sensibles debido a la síntesis de cebadores durante la 

reacción, manteniendo la concentración de cebadores más acorde con la disponibilidad de la diana.
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Gráfico FDSTools para el marcador D5S818 en el ADN de referencia 2800M

IDseek® Multiplex STR para MPS
Potenciados por PCR de Complemento Inverso

IDseek® OmniSTR™ Global
Perfiles STR autosómicos

Las repeticiones cortas en tándem o microsatélites (STR) son la 
herramienta más utilizada en el análisis forense de ADN para 
generar perfiles genéticos únicos. La ciencia forense utiliza la 
variabilidad de las longitudes de los STR en la población humana, 
lo que permite a los científicos distinguir las muestras de ADN 
y cotejarlas con bases de datos para identificar muestras de 
escenas de crímenes. En el método de análisis clásico, los 
fragmentos de ADN se separan y detectan mediante CE para 

determinar la longitud de los alelos.

Las tecnologías MPS añaden ventajas significativas sobre el análisis 
CE. No está limitada por los canales fluorescentes disponibles, ni 
sufre las restricciones del diseño del cebador al tamaño / longitud 
del amplicón, lo que le permite superar una serie de factores de 
complicación:

El kit OmniSTR™ es un kit de preparación de 
bibliotecas multiplex de reacción única para 
el perfilado de STR autosómicos, que incluye 
todos los loci centrales expandidos de EE. 
UU. y Europa, además de SE33, D4S2408, 
D6S1043, D9S1122, D17S1301, D20S482, 
PentaD, PentaE y DYS391. Todas las dianas 
se han diseñado para amplicones cortos, 
manteniendo al mismo tiempo los sitios más 
informativos en las regiones flanqueantes.

Los perfiles forenses de STR mediante MPS 
tienden a aplicarse en casos especiales 
debido a la elevada inversión de tiempo. 
La inigualable simplicidad, robustez, 
sensibilidad y seguridad de IDseek® facilita 
ahora una aplicación MPS rutinaria, que 
apenas excede el tiempo práctico de CE.

Todos los amplicones de los kits multiplex STR de NimaGen 
están diseñados para cumplir con las longitudes de fragmento 
más cortas posibles y son compatibles con los sistemas Illumina® 
MiSeq™, con lecturas de 2 x 10 pb Unique Dual Index. Esta 
combinación de características de última generación con la 
posibilidad de análisis de datos automatizados sin intervención 
humana hace de este kit la solución ideal para la transición de 
CE a MPS.

Tabla Amplicón IDseek®  OmniSTR™

Marcador Longitud  (HG38) EE. UU. - UE 

AMEL-X  105 • •
AMEL-Y  111 • •
CSF1PO  147 • •
D10S1248  119 • •
D12S391  139 • •
D13S317  144 • 
D16S539 226 • •
D17S1301  134

D18S51  167 • •
D19S433  128 • •
D1S1656  157 • •
D20S482  119

D21S11  209 • •
D22S1045  124 • •
D2S1338  200 • •
D2S441  134 • •

Marcador Longitud  (HG38) EE. UU. - UE 

D3S1358  124 • • 
D4S2408  124

D5S818  144 • 
D6S1043  117

D7S820  185 • 
D8S1179  130 • •
D9S1122  116

DYS391  158

FGA  165 • •
PentaD  175

PentaE  81

SE33  287  •
TH01  83 • •
TPOX  88 • 
VWA  165  •

rada recomendada: 1 ng

Sensibilidad:  Hasta  60 pg

Inhibición:  11 ng de ADN de entrada Probado con ácido tánico (15 μM),  
ácido húmico (400 ng), ADN de E. coli (10 ng)

IDseek® OmniSTR™ Equilibrio de dianas (1 ng)
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    Permite la recuperación de perfiles más completos a partir de muestras complejas 
debido a la reducción del tamaño de los amplicones.

    Proporciona la secuencia de bases completa dentro y alrededor de los motivos de 
repetición, lo que aumenta aún más el poder discriminatorio de los marcadores STR.

    Mayor multiplexación para detectar más STR simultáneamente, evitando la necesidad 
de flujos de trabajo secundarios separados. 

    Diferenciación de perfiles genéticos a partir de mezclas complejas, comúnmente 
asociadas a escenas del crimen.

•	 	Sensible:	100%	de	marcadores	identificados,	incluso	
con 60 pg de ADN de entrada.

•	 	Equilibrio	de	marcadores	optimizado	para	1	ng	de	
ADN	de	entrada,	con	impacto	limitado	en	entradas	
bajas de hasta 60 pg.

•	 	Alto	porcentaje	de	lectura	en	el	objetivo,	incluso	con	
entradas bajas.

•	 	Robusto	y	tolerante	a	inhibidores,	probado	con	
ácido	húmico,	ácido	tánico	y	ADN	bacteriano.

Características

Ejemplo de variación de la secuencia D5S818 en una región flanqueante de una muestra CE homocigota (Promega®, 2800M). Análisis 
realizado con el software FDSTools (Netherlands Forensic Institute, La Haya, NL, doi.org/10.1016/j.fsigen.2016.11.007).

Tabla FDSTools (D5S818 / 2800M)
CE Alelo Alelo MPS Lecturas %delMásAlto %delMarcador  Corrección

12 CE12_ TCTA[12] 1651 → 1751 100.00% 49.49%  (+6.08%)

12 CE12_ TCTA[12]_+16A>G 1608 → 1708 97.55% 48.28%  (+6.24%)



IDseek® mYSTR™ Target Balance (1 ng)

El kit mYSTR™ es un kit de preparación de 
bibliotecas multiplex de única reacción para 
el perfilado de STR del cromosoma Y, que 
amplifica 27 marcadores STR de cromosoma 
Y más Amelogenina, en un solo multiplex. 
Todas las dianas han sido diseñadas para 
amplicones cortos, manteniendo los sitios 
con más información en las regiones 
flanqueantes.
Los perfiles forenses de STR mediante MPS 
tienden a aplicarse en casos especializados 
debido a la cantidad de tiempo que 
demandan. La inigualable simplicidad, 
robustez, sensibilidad y seguridad de 
IDseekR facilita ahora una aplicación 
rutinaria de MPS, que apenas excede el 
tiempo práctico de CE.
.

El uso de MPS para el análisis de ADN mitocondrial (ADNmt) 
añade grandes beneficios para los científicos forenses, 
especialmente para muestras como cabellos, dientes y huesos, 
procedentes de escenas de crímenes o desastres, o muestras 
de ADN antiguas. Asimismo, para el análisis de cualquier 
muestra que contenga cantidades muy bajas o ADN nuclear muy 
degradado, el análisis de ADNmt puede añadir potencia adicional 
en la creación de perfiles genéticos.

Dado que cada célula humana contiene hasta 2.000 
mitocondrias y que el ADNmt es más estable que el ADN nuclear, 
la mayor sensibilidad del análisis de ADNmt puede añadir 
herramientas adicionales a los perfiles genéticos autosómicos o 
cromosómicos Y estándar.

Con la introducción de los ensayos de secuenciación de 
ADNmt IDseek®, es posible secuenciar fácilmente la región 

altamente variable (HVR) o todo el genoma de ADNmt. pueden 
secuenciarse fácilmente, proporcionando información adicional, 
como haplotipos y heteroplasmia.

Como todos los ensayos IDseek®, el flujo de trabajo es 
extremadamente sencillo y seguro. A diferencia de los ensayos 
STR y SNP, los kits de ADNmt tienen dos grupos de sondas por 
muestra, separando los fragmentos superpuestos para obtener 
secuencias de longitud completa después de los alineamientos.

El kit de secuenciación HVR de ADN mitocondrial IDseekR se 
basa en dos (2) reacciones multiplex de 5 amplicones cada una. 
La longitud de los amplicones es de 150 - 230 pb.
El kit de secuenciación de genoma completo del ADN 
mitocondrial IDseek® se basa en dos (2) reacciones multiplex de 
50 amplicones cada una. La longitud de los amplicones es de 
150-250 pb.

IDseek® mYSTR™ 
Perfil STR de cromosoma Y

IDseek® ADN Mitochondrial 
HVR y Genoma Completo

Tabla Amplicón IDseek® mYSTR™

Marcador Longitud  (HG38)

AMEL-X  106

AMEL-Y  112

DYS19 212

DYS385A 261

DYS385B 249

DYS387S1A 231

DYS387S1B 244

DYS389-I 153

DYS389-II 127

DYS390 174

DYS391 159

DYS392 121

DYS393 183

DYS437 205

DYS438 136

DYS439 220

Marcador Longitud  (HG38)

DYS448  243

DYS456  149

DYS458  166

DYS460/461  272

DYS481  140

DYS505  173

DYS522  303

DYS533  220

DYS549  135

DYS570  125

DYS576  129

DYS627  262

DYS635  154

DYS643  144

Y-Gata-H4  200
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Entrada recomendada: 1 ng

Sensibilidad:  Hasta 60 pg

Inhibición:  1 ng de ADN de entrada Probado con ácido tánico (15 μM),  
ácido húmico (400 ng), ADN de E.coli (10 ng)

Las nuevas tecnologías han aumentado el espectro de tipos 
de muestras que pueden someterse a análisis de ADN. 
Aunque varios marcadores de identificación humana ofrecen 
amplificación de amplicones cortos, muchas muestras forenses 
(como restos humanos y evidencia táctil) no siempre contienen 
la suficiente cantidad y calidad de ADN para ser tipificadas con 
las metodologías actuales.

Como consecuencia, las muestras complejas con alta 
fragmentación de ADN pueden no contener suficientes plantillas 
intactas para una amplificación de PCR satisfactoria. Varios 
estudios han informado que los fragmentos de ADN en muestras 
muy degradadas son muy cortos, de hasta aproximadamente 

50 bases de longitud. Sólo una cantidad limitada de marcadores 
de ADN, si los hay, pueden detectarse con fragmentos tan 
cortos. Se han desarrollado varios métodos para mejorar la 
recuperación de ADN a partir de muestras comprometidas, pero 
su éxito ha sido limitado o nulo.

Actualmente, dos innovaciones pueden hacer posible el análisis 
de ADN muy degradado: La PCR de complemento inverso (RC-
PCR) y la MPS. Con el diseño del panel OmniSNPT, se seleccionan 
fragmentos de tan sólo 50-100 nucleótidos de longitud, lo 
que aumenta el éxito de la tipificación de objetivos a partir de 
muestras de ADN muy degradadas.

IDseek® OmniSNP™ 
Tipificación Informativa de Identidad SNP

Cobertura y contenido de SNP de IDseek® OmniSNP™ 
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NimaGen B.V.  
Hogelandseweg 88
6545 AB Nijmegen
Países Bajos

T +31 (0)24 820 0241
E info@nimagen.com
www.nimagen.com

Información sobre el producto y la empresa

Nombre del producto  
Boletín del producto IDseek®

Uso del producto
Sólo para uso de investigación

Versión 1.1 - Junio 2023

Aviso legal:
RC-PCR está protegido por la propiedad intelectual. 
Licencia exclusiva concedida a NimaGen B.V., Nijmegen, 
Países Bajos por SALISBURY NHS FOUNDATION TRUST 
(SALISBURY, WILTSHIRE, GB)
Está estrictamente prohibido producir, distribuir, 
importar o vender métodos o kits basados en RC-PCR 
sin el consentimiento por escrito del propietario de la 
patente.

IDseek® Kits para MPS forense

Kits de preparación de bibliotecas para secuenciación MPS Illumina®, que incluye RC-PCR 
HiFi Master Mix

Número de pieza Descripción

IDS-ASTR96 IDseek® OmniSTR™ Global,  96 rxn 
Kit de perfiles STR autosómicos

IDS-YSTR96 IDseek® mYSTR™,   96 rxn 
Kit de perfiles STR de cromosoma Y

IDS-SNP96 IDseek® OmniSNP™,  96 rxn 
Kit SNP de tipificación informativa de identidad

IDS-HVR96 IDseek® ADN mitocondrial HVR,  96 rxn 
Kit de secuenciación por MPS

IDS-MTC96 IDseek® ADN mitocondrial completo,  96 rxn 
Secuenciación por kit MPS

IDX Placas índice pre-marcadas, secadas y coloreadas para kits RC-PCR

1 Placa índice de 96 pocillos compatible con kits RC-PCR con 1 panel de sondas/muestra

Número de pieza Descripción

IDX096-U01 96 Índices Duales Únicos Secados 96 rxn 
Predispuestos en placa de 96 pocillos. UDI# 0001 - 0096

IDX096-U02 96 índices dobles únicos secos   96 rxn 
Pre-marcados en placa de 96 pocillos. UDI# 0097 - 0192 

IDX096-U03 96 Índices Duales Únicos Secos 96 rxn 
Pre-marcados en placa de 96 pocillos. UDI# 0193 - 0288 

IDX096-U04 96 índices dobles únicos secos  96 rxn 
Pre-marcados en placa de 96 pocillos. UDI# 0289 - 0384

2 placas de índice de 96 pocillos compatibles con kits RC-PCR  
con 2 paneles de sondas/muestra

IDX096-U01D 2 x 96 Índices Duales Únicos Secados  96 rxn 
Predispuestos en dos placas idénticas de 96 pocillos.  
UDI# 0001 - 0096

IDX096-U02D 2 x 96 Índices Duales Únicos Secos  96 rxn 
Predispuestos en dos placas idénticas de 96 pocillos.
UDI# 0097 - 0192

IDX096-U03D 2 x 96 Índices Duales Únicos Secos 96 rxn 
Predispuestos en dos placas idénticas de 96 pocillos.
UDI# 0193 - 0288

IDX096-U04D 2 x 96 Índices Duales Únicos Secos 96 rxn 
Predispuestos en dos placas idénticas de 96 pocillos.
UDI# 0289 - 0384

Información para pedidos


