
新鮮なトランスクリプトーム
の状態で実験スケジュールを
柔軟に調整できる便利な停止
ポイントを活用しましょう

Asteria scRNA-seq kit

アプリケーションノート

要約 

Scipio bioscience社のAsteria™ シングルセルRNA-seqキットは、装置不
要で、必要な時に新鮮なシングルセルサンプルの処理が可能です。これによ
りやむを得ない固定または解凍したサンプルや核での作業を行わずに済み、
より信頼性の高いトランスクリプトームを得ることができます。Asteria™プ
ロトコルには、ワークフローに柔軟性を持たせるために、実験開始後2時間
で停止するポイントが設定されており、ユーザーは手術の後などでサンプル
のラボへの到着が遅れても、予定外のサンプルを処理することができます。
ここでは、Scipio bioscience社で行った、停止ポイントが結果に影響を与え
ず、サンプルの安定性が35日まで延長されたことの実証結果を紹介します。

A GENTLER AND POWERFUL COMBO ENABLING 
NOVEL CELL TYPES DETECTION AND ANALYSIS

•	 To order an Asteria™ Kit 
(catalog number 001-1000),   
please email us at sales@scipio.bio 

•	 Or find our distributors at:  
scipio.bio/single-cell-distributors/

•	 For technical support, please email us at:  
support@scipio.bio

SCIPIO BIOSCIENCE

This product is for research use only.   
Not for use in diagnostic procedures.

FIND MORE INFORMATION ON SCIPIO.BIO

Try Cytonaut™ Cloud Software  for free 
on cytonaut-scipio.bio

Analyze your data within hours with our plug-and-play 
intuitive software covering the entire pipeline from 

raw data processing to interactive visualisation.

Order your Asteria™ 
benchtop scRNA-seq kit 
for sample preparation 

on scipio.bio

Extract the best data from your fresh single-cell  
samples anywhere thanks to our hydrogel technology  

for optimal transcriptome protection  
and without cell size limitation.

START
HERE!
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シングルセル
懸濁液

開始から2時間

細胞のキャプチャと
ハイドロゲル中での安定化

細胞の溶解、mRNAの逆転写、
シーケンシング

データ解析とクラスタリング



アプリケーション # 1

Asteriaキットでは、サンプル到着後すぐに処理を開始し、2時間後に停止することができます。スケ
ジュールに合わせて翌日以降に再開し、いつでもトランスクリプトームを取得できます。これにより、　
トランスクリプトームに影響を与える可能性のある処理で、デリケートな組織を急速凍結したり、
固定したりする必要もなくなります。

方法
新鮮なヒト末梢血単核細胞（PBMC）を全血から抽出した後、6サンプルに分割し、2人のオペレーターが3サンプルず
つ処理を行いました（図1）。最初の停止点までプロトコルを進め、サンプルを新鮮なまま（D0）残りのプロトコルを
行うか、ドライアイスで急速冷凍し、-80℃で7日間（D7）または35日間（D35）保存した後、プロトコルを再開し、
バーコード付きcDNAを調製しました。6サンプルのシーケンスライブラリを調製し、シーケンシングを行い、得られ
たデータをCytonaut™で解析しました。

結果
いずれの停止条件も、試験したすべての条件の中で、細胞集団に有意な影響を示しませんでした（図2）。停止を行わ
なかった対照条件と比較して、停止条件ではバーコードあたりのトランスクリプト数中央値と細胞関連バーコードあた
りの遺伝子数中央値がわずかに減少していました（図3）。 しかし、両パラメーターは依然として、Asteria™キット
を用いてこれらの細胞に期待される結果の範囲内にあり、遺伝子発現プロファイルに基づく細胞クラスタリングにドリ
フトは観察されませんでした。冷凍することにより変化する可能性のあるcell apoptosis 3およびcold shock
response 4に関する遺伝子発現、なら
びに検出された細胞関連バーコードに
おけるミトコンドリア由来の転写産物
数は、冷凍条件と非冷凍条件との間で
実質的な相対的差異を示しませんでした
（図4）。全体として、D7とD35の両
条件は、D0対照と比較して、サンプル
の質にも多様性にも影響を与えません
でした。

CONCLUSION
On this application we have showed that the 2-hour stopping point 
can be used to pause the Asteria™ protocol without any added 
reagents to the kit, except dry ice, and to stabilize samples for up 
to 35 days with only a minor decrease in recovered transcripts. We 
further demonstrated that this stopping point does not generate 
noticeable cold-shock-induced stress for the cells and can be used 
on fresh samples straight from patient biopsies.

APPLICATION # 2

You plan to process several single-cell samples 
over the course of a month, and you would like 
to send a single batch to the sequencing facility, 
either for logistical reasons or to prevent a batch 
effect. Process your fresh samples as they arrive 
and freeze as you go in the gelation device while 
preserving your transcriptome. Thaw them all at 
the same time to perform the rest of the protocol 
in parallel and generate libraries simultaneously.

図1
すべてのプロト
コルはAsteria
および
Cytonautの
ユーザーガイド
に従って実施さ
れました。

図2
MonacoImmuneData3データ
セットによる自動アノテーショ
ン後の各条件における細胞タイ
プの割合。

FIGURE 4
From top to bottom, box plot of the fractions 
of mitochondrial transcripts, cold shock induced 
transcripts4 and apoptosis transcripts5 for each 
condition (non-null level are expected as some  
genes are involved in other pathways).

FIGURE 3
Box plot of the mean number of transcripts (top) and mean 
number of genes (bottom) per cell for each condition.
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APPLICATION # 1

You can start processing your samples immediately as they arrive then stop two hours later. You can resume 
the next day or in the following weeks, whenever fits your schedule, capturing your transcriptome upon 
release. Moreover, it prevents snap-freezing or fixing sensitive tissues with protocols that could impact  
the transcriptome.

METHODS
Fresh Human Peripheral Blood Mononucleic Cells (PBMCs) were extracted from whole blood and split into 6 samples before treatment 
by 2 operators with 3 samples each (Fig.1). After isolation in the hydrogel within 2 hours, samples were processed freshly (D0) or frozen 
and stored for 7 (D7) or 35 (D35) days before resuming to the protocol and generating barcoded cDNA. After library preparation and 
sequencing for the 6 samples, the obtained data was analyzed using the cytonaut-scipio.bio/login.

RESULTS
Both stopping conditions did not show any significant impact on cell populations among all tested conditions (Fig. 2). We did 
notice a slight decrease in median transcript number per barcode and median gene number per cell-associated barcode for 
the stopped conditions compared to the control condition (Fig. 3).  However, both parameters still fall within the range of ex-
pected outcome for these cells with the Asteria™ kit, and no drifts were observed in cell clustering based on gene expression  
profiles. Gene expression related to cell 
apoptosis3 and to cold shock response4

as well as the number of transcripts of
mitochondrial origin in the detected
cell-associated barcodes showed
unsubstantial relative difference
between the frozen conditions and the  
reference (Fig. 4). Overall, both D7 and
D35 conditions did not impact either 
the quality or the diversity of the  
samples compared to the D0 control.

結論
このアプリケーションでは、実験開始後2時間での停止点
を使用することで、キットにドライアイス以外の試薬を追
加することなくAsteria™プロトコルを一時停止でき、回収
されたトランスクリプトのわずかな減少のみでサンプルを
最長35日間安定して保存できることを示しました。さら
に、この停止ポイントは、細胞に顕著な低温ショック誘発
ストレスを発生させず、患者の生検そのままの新鮮なサン
プルに使用できることを実証しました。

アプリケーション # 2

1ヶ月の間に複数のシングルセルサンプルを処理する
予定であり、物流上の理由またはバッチ効果を防ぐ
ために、1つのバッチをシーケンス施設に送りたい場
合、得られた新鮮サンプルを処理し、トランスクリ
プトームを保存しながらゲル化装置で凍結します。
すべてのサンプルが揃ったら、同時に解凍して、残
りのプロトコルを並行して実行し、同時にライブラ
リーを調製することができます。

FIGURE 1
All protocol 
steps are 
performed as 
described in 
the Asteria1 
& Cytonaut2

User Guides.

FIGURE 2
Cell type proportion for each 
condition after automatic 
annotation with the 
MonacoImmuneData3 dataset.

図4
上から、各条件におけるミトコンドリアのトラ
ンスクリプト、コールドショック誘導トランス
クリプト4、アポトーシストランスクリプト5の
分画の箱ひげ図。
いくつかの遺伝子は他の経路に関連しているた
め、ゼロにはならないことが予想されます。

図3
各条件における細胞あたりの平均トランスクリプト
数（上）と平均遺伝子数（下）の箱ひげ図。
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Protect your fresh 
transcriptome and 

organize your schedule
with a convenient  

early stopping point

Asteria scRNA-seq kit

APPLICATION  NOTE

SUMMARY

The Scipio bioscience Asteria™ scRNA-seq benchtop kit facilitates processing 
fresh single-cell samples at time of need for a more authentic transcriptome
by avoiding the compromises of working on fixed or thawed samples, or
nuclei. The Asteria™ protocol includes a stopping point at 2 hours to provide
flexibility in the workflow, enabling the user to process unplanned samples
even arriving late to the lab (i.e. from surgery). Here, we present the results of 
a study conducted at Scipio bioscience demonstrating the sample stability 
extends to 35 days, offering even more flexibility for experimental planning
in your lab and with collaborators and external facilities.

穏やかな細胞分離と強力なソフトウェアのコンボで、
新しい細胞タイプの検出と分析を可能にします

ご注文情報

Asteria シングルセルRNA-seqキット
(型式 001-1000)

SCIPIO BIOSCIENCE

本製品は研究用です。診断用に
は使用しないでください。

FIND MORE INFORMATION ON SCIPIO.BIO

Cytonaut™ ソフトウェアは無料でお試しいただけます
　こちらにアクセス▶ cytonaut-scipio.bio

生データ処理からインタラクティブな視覚化まで、パイプライン全
体をカバーするプラグアンドプレイの直感的なソフトウェアを使用

して、数時間以内にデータを分析します。

Asteria™キットで
装置を使用しない
シングルセル調製を

細胞サイズの制限を受けず、最適なトランス
クリプトーム保護が可能なハイドロゲル技術
により、どこにいても新鮮なシングルセルサ
ンプルから最良のデータを得られます。

START
HERE! 

シングルセル
懸濁液 サンプル調製

Asteria™ キット 
研究者 / コアファシリティ

データ解析
Cytonaut™ ソフトウェア

研究者 / コアバイオインフォマティシャン

ライブラリ調製
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シーケンシング

出版可能な
データ

AT 2 HOURS

20
0S

TA
-1

00
-2

30
71

0




