FOLHA DE ESPECIFICAGOES

Sistemas de
Seqguenciamento
NextSeq 1000 e
NextSeq 2000

Ampla gama de aplicagoes
e simplicidade operacional
com desempenho
comprovado

« Utilitario de plataforma abrangente com flexibilidade
e escalabilidade para expandir aplicagdes de bancada

« Fluxo de trabalho simplificado desenvolvido pela
quimica XLEAP-SBS™ e analise secundaria integrada
do DRAGEN™

» Desempenho robusto e dados de alta qualidade
fornecidos por um lider global renomado

illumina .2
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SISTEMAS DE SEQUENCIAMENTO NEXTSEQ 1000 E NEXTSEQ 2000

Introducao

O sequenciamento de Ultima geragao (NGS, Next-
Generation Sequencing) revolucionou a pesquisa
bioldgica, expandindo o alcance e a profundidade

das aplicagbes de sequenciamento que os laboratérios
podem realizar. A comunidade cientifica pode fazer

e responder a perguntas cada vez mais complexas.

Em todo o espectro da pesquisa oncoldgica e de
microbiomas, e em outras aplicagdes emergentes,
mais cientistas estdo buscando aproveitar o poder

da tecnologia NGS.

A lllumina tem o compromisso de manter um

histérico comprovado de fornecimento de solugdes,
possibilitando que os cientistas avancem e acelerem
seus objetivos de sequenciamento. Durante décadas,

a lllumina tem liderado o desafio de melhorar os recursos
de sequenciamento, expandindo aplicagdes de bancada,
simplificando fluxos de trabalho e maximizando

a precisao.

Com os Sistemas de Sequenciamento NextSeq 1000 e
NextSeq 2000, a lllumina continuou esse compromisso
com ainovagéo (figura 1, tabela 1). Essas plataformas
de bancada lideres de mercado s&do impulsionadas
pela tecnologia quimica e de informatica integrada
para o sequenciamento por sintese (SBS, Sequencing
by Synthesis) da Illumina. Os usuarios podem obter

a produtividade, a qualidade dos dados e o custo
necessario para atender as suas necessidades, desde
pequenos a grandes lotes e aplicagdes simples com uso
intensivo de dados, tudo em um sistema de bancada.
O suporte especializado e consistente adicional e 0s
laboratdérios estao preparados para a carga de trabalho
atual e para futuras aplicagdes emergentes.

Desempenho robusto e fluxo
de trabalho simplificado

Quimica de SBS de alto desempenho

Os sistemas NextSeq 1000 e NextSeq 2000 sao
impulsionados pela quimica XLEAP-SBS, que é mais
rapida, de alta qualidade e mais completa, construida
sobre a base consolidada da quimica de SBS Illumina
padrdo. Os nucleotideos XLEAP-SBS usam corantes de
ultima geracao e novos ligantes e blocos que sdo mais
resistentes ao calor. Eles mostram uma redugao de 50x
na hidrdlise e clivagem de bloco 2,5x mais rapida para
reduzir o faseamento e o pré-faseamento. A polimerase
XLEAP-SBS foi projetada para incorporar nucleotideos
mais rapidamente e com uma fidelidade inigualavel.
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Figura 1: NextSeq 2000 Sequencing System: o NextSeq 2000
System oferece recursos de design inovadores, quimica
avancgada, bioinformatica simplificada e um fluxo de trabalho
intuitivo que possibilita a mais ampla gama de aplicacdes e
flexibilidade de escala em um sistema de sequenciamento
de bancada.

Os tempos de resposta mais rapidos com a tecnologia
quimica XLEAP-SBS podem resultar em economia de
tempo de um dia inteiro” em comparagdo com 0s tempos
de corrida do SBS padrdo.

Inovagdes que possibilitam o aumento
da produtividade

Os sistemas NextSeq 1000 e NextSeq 2000 aproveitam
0s avangos em oOptica, design de instrumentos e quimica
de reagentes para miniaturizar o volume da reagao

de sequenciamento, aumentando a produtividade e
reduzindo o custo por corrida. Essa miniaturizagao
fornece escalabilidade para varias quantidades de
producao, mantendo os mesmos altos padrdes de
qualidade de dados que os de outras plataformas da
lllumina. Inovagdes adicionais incluem laminas de fluxo
com padrdo de alta densidade de cluster e um sistema
Optico de superresolugdo que produz dados de imagem
altamente precisos com maior resolu¢do e sensibilidade,
em comparagdo com sistemas de bancada tradicionais.

Os sistemas NextSeq 1000 e NextSeq 2000 oferecem
um fluxo de trabalho simplificado pronto para uso
(figura 2). O hardware DRAGEN integrado possibilita
uma analise secundéaria rdpida e a compactagéo de
dados. O instrumento inclui clusterizagéo integrada

e prepara arquivos FASTQ como parte da corrida de
sequenciamento. Ndo sdo necessarios equipamentos
ou etapas extras.

* Por exemplo, os tempos para uma corrida de 2 x 150 bp de
lamina de fluxo P3 s&o oito horas mais rapidos com reagentes
XLEAP-SBS em comparagdo com o SBS padréao.
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SISTEMAS DE SEQUENCIAMENTO NEXTSEQ 1000 E NEXTSEQ 2000

Tabela 1: Parémetros de desempenho dos sistemas NextSeq 1000 e NextSeq 2000

Duragao NextSeq 1000/2000 P1 NextSeq 1000/2000 P2 NextSeq 2000 P3 NextSeq 2000 P4
da leitura XLEAP-SBS Reagents XLEAP-SBS Reagents XLEAP-SBS Reagents? XLEAP-SBS Reagents?

Saida por lamina de fluxo®

Leituras tipo

single-end 100 milhdes 400 milhdes 1,2 bilhdo 1,8 bilhdao
1% 50 bp - - - 90 Gb
2x50bp 10 Gb 40 Gb 120 Gb 180 Gb
2 %100 bp - 80 Gb 240 Gb 360 Gb
2 x 150 bp 30Gb 120 Gb 360 Gb 540 Gb
2 %300 bp 60 Gb 240 Gb - -
Pontuacdes de qualidade®

1x50bp, 2% 50bp, 2 %100 bp, 2 x 150 bp = 90% das bases acima de Q30

2 x 300 bp = 85% das bases acima de Q30

Tempo de corrida

1% 50 bp - - - 12 h
2 x 50 bp 8h 12h 18 h 20 h
2 x 100 bp - 19 h 31h 34 h
2 x 150 bp 17h 22 h 40 h 44 h
2 x 300 bp 34h 42 h - -

a. Laminas de fluxo P3 e P4 disponiveis apenas no NextSeq 2000 System.

b. Especificagdes de produtividade com base em uma Iamina de fluxo Unica com o uso da biblioteca de controle lllumina PhiX e densidades de clusters compativeis.

c. Aspontuagdes de qualidade sao baseadas na biblioteca de controle lllumina PhiX; o desempenho pode variar de acordo com o tipo e a qualidade da biblioteca, o tamanho
doinserto, a concentragdo de carregamento e outros fatores experimentais.

Gerenciar > Preparar > Sequenciar > Analisar > Monitorar

3

I © S
Rastrear amostras Preparar bibliotecas com Carregar bibliotecas Analisar usando Aumentar a eficiéncia
e gerenciar execucoes um amplo ecossistema preparadas no cartucho de analise secundaria do do laboratério com o
de modo fécil e eficiente de kits de preparagédo sequenciamento e inseri-lo DRAGEN transmitir servigo de desempenho
com opgdes na nuvem de bibliotecas no NextSeq 1000 System para a nuvem, obtendo do instrumento lllumina
e manuais. compativeis. ou NextSeq 2000 System. flexibilidade de analise. Proactive.

Figura 2: fluxo de trabalho intuitivo da biblioteca para a andlise: os sistemas NextSeq 1000 e NextSeq 2000 fornecem um fluxo
de trabalho abrangente que inclui a facil configuragéo de corrida, um amplo ecossistema de kits de preparagéo de bibliotecas
compativeis, operagdo pronta para uso e analise secundaria integrada.
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SISTEMAS DE SEQUENCIAMENTO NEXTSEQ 1000 E NEXTSEQ 2000

Desempenho real excepcional

Além das especificacdes do sistema, € importante
considerar o desempenho real ao avaliar qual sistema
de sequenciamento da lllumina é mais adequado

para necessidades experimentais especificas.

As especificagdes do produto da lllumina sao
tradicionalmente definidas para garantir o desempenho
dentro ou acima das especificagdes. Quando a
produtividade excede as especificagdes, o custo real
por amostra diminui.

N° de bases

Os laboratdrios que usam os kits SBS padréo e os kits
XLEAP-SBS alcangam consistentemente dados muito
acima das especificagdes quanto ao rendimento e a
porcentagem de bases em ou acima de Q30 (% = Q30)
em seus sistemas NextSeq 1000 e NextSeq 2000.

Uma revisdo do desempenho histérico de acordo com
as especificacbes para kits SBS padrao em milhares de
execugdes demonstra que mais de 89% das execucdes
reais atingiram a produtividade e a porcentagem = Q30
acima das especificagbes (tabela 2). Da mesma forma,
uma analise de centenas de corridas reais mostra que os
dados gerados através de kits XLEAP-SBS apresentam
desempenho consistente acima das especificagdes
(tabela 3). Além disso, estudos internos da lllumina
demonstram que dados de alta qualidade com 80%

> Q40 sao obtidos com reagentes P4 XLEAP-SBS
(figura 3).

700 milhdes

600 milhdes.

500 milhdes

400 milhdes

300 milhdes

200 milhdes

100 milhdes

Q-score previsto

Figura 3: dados de alta qualidade gerados nos sistemas
NextSeq 1000 e NextSeq 2000 usando a tecnologia XLEAP-
SBS: o histograma de Q-score filtrado gerado pela Illlumina
demonstra que os reagentes P4 XLEAP-SBS tém 80% ou mais
bases em ou acima de Q40. O Q40 foi medido com o uso de
um software interno de andlise em tempo real que fornece
pontuacdes Q-scores nao combinadas.

Tabela 2: Exemplos de dados reais gerados com o uso de reagentes SBS padréo

Média em Média entre os
NextSeq 1000/2000 Reagents Parametro Especificacéo execugoes 10% mais altos
recentes das execugodes
Filtro de passagem - - -
NextSeq 1000/2000 P2 Reagent kits de clusters 400 milnGes 498 milnces 558 milhoes
(200 and 300 cycles)
Pontuagdo Q30 85% 90% 96%
Filtro de passagem . - o
NextSeq 1000/2000 P3 Reagent kits de clusters 1.2 bilhdo 1,3 bilhdo 1.4 bilhdo
(200 and 300 cycles)
Pontuagdo Q30 85% 90% 94%

Tabela 3: Exemplos de dados reais gerados com o uso de reagentes XLEAP-SBS

Média em execugdes

NextSeq 1000/2000 Reagents Parametro Especificacéo
recentes
Filtro de passagem A A
NextSeq 1000/2000 P2 XLEAP-SBS de clusters 400 milhoes 523 milnces
Reagent kits
Pontuagao Q30 90% 93%
Filtro de passagem 1,2 bilhdo 1,3 bilhdo
) de clusters ! !
NextSeq 2000 P3 XLEAP-SBS Reagent kits
Pontuagao Q30 90% 94%
Filtro de passagem 1,8 bilhdo 1,9 bilhdo
) de clusters ! !
NextSeq 2000 P4 XLEAP-SBS Reagent kits
Pontuagdo Q30 90% 93%
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SISTEMAS DE SEQUENCIAMENTO NEXTSEQ 1000 E NEXTSEQ 2000

Plataforma integrada facil de usar

Os sistemas NextSeq 1000 e NextSeq 2000 utilizam

um cartucho de reagente integrado que inclui fluidos

e suporte de residuos, simplificando o carregamento

da biblioteca e o uso do instrumento (figura 4).
Descongele e prepare o cartucho de reagente,

carregue a lamina de fluxo e as bibliotecas preparadas
no cartucho e insira o cartucho montado no instrumento.
As etapas de desnaturacgao e diluicao ocorrem
automaticamente na placa.

Além da facilidade de uso, o design do cartucho
totalmente integrado melhora a eficiéncia durante toda
a corrida de sequenciamento. Ao miniaturizar muitas
das reagdes de sequenciamento, o design exclusivo:

« Reduz os custos operacionais
« Melhora a reciclabilidade
« Minimiza o volume de residuos

Os reagentes nunca deixam o cartucho, resultando em
um design de instrumento seco que nao requer limpeza,
permite a manutengéao simplificada do instrumento e
otimiza a eficiéncia do instrumento.

Figura 4: cartucho de reagente dos sistemas NextSeq 1000 e
NextSeq 2000: o cartucho integrado inclui reagentes, fluidos e
suporte para residuos. Basta descongelar e preparar o cartucho
de reagente, inserir a lamina de fluxo, carregar a biblioteca e
introduzir o cartucho no instrumento.

Somente para pesquisa. Nao deve ser usado para procedimentos de diagndstico.

Flexibilidade para fazer mais,
escalabilidade para crescer mais

Os sistemas NextSeq 1000 e NextSeq 2000 oferecem
amplo utilitario de plataforma com a flexibilidade de
expandir aplicagdes e escalabilidade de forma eficiente.
Com resultados rdpidos e precisos, saidas de 10 Gb até
540 Gb e opgdes de informatica integrada, os sistemas
NextSeq 1000 e NextSeq 2000 sao ideais para uma
ampla variedade de aplicagdes (tabela 4, tabela 5) em
metagendmica, transcriptémica espacial, estudos com
lamina Unica e muito mais.

Amplitude das aplicacdes

O NextSeq 2000 System oferece quatro tipos de laminas
de fluxo (P1, P2, P3 e P4) e 14 configuragdes de kit,
enquanto o NextSeq 1000 System oferece' dois tipos

de laminas de fluxo (P1e P2) e sete configuragdes de kit
(tabela 1). Duragdes de leitura de 1 x 50 bp a 2 x 300 bp
aceitam uma ampla variedade de aplica¢gdes e tamanhos
de estudo (tabela 4):

« Kits de 600 ciclos para aplicacbes dependentes
da duragdo da leitura, como montagem
de novo de genomas completos pequenos,
metagendmica direcionada, metagenémica shotgun,
metatranscriptémica e determinagao de perfis de
repertoério imunolégico

» Kits de 300 ou 200 ciclos para sequenciamento
de painéis direcionados, exomas e painéis grandes,
transcriptomas, DNA tumoral circulante e genomas
completos grandes

» Kits de 100 ou 50 ciclos para aplica¢des focadas em
contagem, como expressao génica, determinagao
do perfil de lamina Unica e espacial

A lamina de fluxo P4 do NextSeq 2000 fornece

até 1,8 bilhdo de leituras single-end por corrida,
maximizando o processamento em lotes e alimentando
projetos ricos em dados, como o sequenciamento

de exoma, a multibmica e a analise de lamina Unica

e espacial.

T Para garantir a escalabilidade futura, os clientes que
comprarem um NextSeq 1000 System podem atualizar
facilmente para o NextSeq 2000 System.
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SISTEMAS DE SEQUENCIAMENTO NEXTSEQ 1000 E NEXTSEQ 2000

Opcdes de analise simplificadas

Os sistemas NextSeq 1000 e NextSeq 2000 oferecem
acesso a um software de anadlise integrado, local e
baseado na nuvem, proporcionando aos usudrios a
flexibilidade de analisar dados de uma maneira que
atenda as suas necessidades (figura 5).

As corridas podem ser configuradas localmente ou na
nuvem. Para a configuracao local, os usuarios podem
criar sua propria planilha de amostras ou aproveitar um
modelo Illlumina predefinido, conforme a preferéncia.

A configuragao baseada na nuvem usa a aplicagdo

Run Planner no BaseSpace™ Sequence Hub. Quando

as informacgdes da configuragao de corrida estiverem
prontas, elas serdo importadas para os sistemas
NextSeq 1000 e NextSeq 2000. Em seguida, os usuarios
selecionam e iniciam a corrida de interesse.

O software otimizado do instrumento fornece uma
interface mais limpa e visualizagao aprimorada do
instrumento e do status da corrida, em comparagao
com os sistemas de bancada anteriores.

Os sistemas NextSeq 1000 e NextSeq 2000 produzem
formatos de arquivo padrdo do setor usados por varios
sistemas de gerenciamento de informagdes laboratoriais
(LIMS, Laboratory Information Management Systems)
para rastreamento de amostras e gerenciamento

de informacdes seguros e automatizados. A analise
secundaria pode ser configurada como parte da
configuragéo de corrida, reduzindo o nimero necessario
de pontos de contato do usuario.

Analise precisa e eficiente com analise
secundaria integrada do DRAGEN

A analise secundaria integrada DRAGEN (Dynamic Read
Analysis for GENomics, Andlise de leitura dindmica para
GENomics) oferece uma solugao precisa e eficiente
para identificagao de variantes. A plataforma DRAGEN
usa algoritmos otimizados e acelerados por hardware
para uma ampla variedade de solugdes de analise
gendmica, incluindo a identificagao de bases (BCL,
Base Call), a conversao, a compactagdo, 0 mapeamento,
o alinhamento, a classificagao e a marcagao de
duplicidade de arquivos, bem como a identificagcéao

de variantes.

Tabela 4: Parte das aplicagdes mais abrangentes disponiveis nos sistemas NextSeq 1000 e NextSeq 2000

P1 XLEAP-SBS

P2 XLEAP-SBS P3 XLEAP-SBS P4 XLEAP-SBS

Aplicagao® N.° de N.° de N.° de N.° de
amostras e amostras T amostras T amostras IO

Sequenciamento de genoma completo pequeno

(300 ciclos) 7 17h 30 22h 92 40 h 138 44 h

Genoma de 130 Mb; > 30x cobertura

Sequenciamento do exoma completo (200 ciclos) b R

Aprox. 8 Gb por exoma, cobertura média de 100x 2 7n 10 19h 30 sih 45 34n

Determinagéo abrangente do perfil gendmico B B

de tumor soélido de FFPE (200 cycles) 8 1on 24 sth 36 34n

Total de RNA-Seq (200 cycles) be R

50 milhdes de pares de leitura por amostra 2 7n 8 19h 24 sih 36 34n

mRNA-Seq (200 cycles) be R

25 milhdes de pares de leitura por amostra 4 7h 16 1on 48 sih /2 34n

RNA-Seq de lamina dnica (100 ciclos) 10 8h 4 12h 12 18h 18 20h

5 mil ldminas, 20 mil leituras por lamina

Analise de miRNA-Seq ou RNA pequeno (50 cycles) R R R R R R

11 milhGes de leituras por amostra 9 gn 36 12h 108 18h 163 12

Sequenciamento de RNA 16S (600 ciclos) 384f 34h 3841 42 h - - - -

a. A profundidade de sequenciamento recomendada dependera, em grande parte, do tipo de amostra e do objetivo do experimento e precisara ser otimizada para cada estudo.

b. Kits de 200 ciclos ndo disponiveis para laminas de fluxo P1. Use o kit P1 de 300 ciclos.

c. As duragdes de leitura recomendadas sdo 2 x 75 bp para lllumina Stranded Total RNA Prep e Illlumina Stranded mRNA Prep e 2 x 100 bp para lllumina RNA Prep with Enrichment.
d. Os reagentes P1sdo uma boa opgao para experimentos de controle de qualidade de lamina Unica.
e. Kits de 50 ciclos ndo disponiveis para laminas de fluxo P1, P2 ou P3 XLEAP-SBS. Use kits de 100 ciclos.

f. Estdo disponiveis, no méximo, 384 indices duplos exclusivos.
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SISTEMAS DE SEQUENCIAMENTO NEXTSEQ 1000 E NEXTSEQ 2000

A solugao integrada fornece acesso a pipelines de
informatica selecionados da DRAGEN (tabela 5),
permitindo que os usuarios gerem resultados em apenas
duas horas. A informatica DRAGEN usa os melhores
algoritmos de pipeline da categoria para ajudar o0s
usuarios a superarem gargalos na analise de dados e
reduzir a dependéncia de especialistas em informatica
externos. A analise integrada DRAGEN esté incluida no
custo do instrumento e ndo requer a compra de uma
licenga adicional.

Integragdo automatica com a nuvem

Para usuarios que preferem uma solucao de andlise
baseada na nuvem, os sistemas NextSeq 1000 e
NextSeq 2000 sdo integrados ao BaseSpace Sequence
Hub e a lllumina Connected Analytics, que séo nossas
plataformas gendmicas de computagdo em nuvem.

A analise DRAGEN no BaseSpace Sequence Hub e na
plataforma lllumina Connected Analytics apresenta
recursos avangados de visualizagdo de resultados e de
analise em uma interface intuitiva. Na nuvem, os usuarios
podem acessar uma ampla selegao de ferramentas

de bioinformatica e compartilhar dados globalmente.

Os dados gerados por meio dos sistemas NextSeq 1000
e NextSeq 2000 sdo compativeis com formatos padrao
do setor para uma importagao conveniente na solugao
desejada.

Opcodes de >
configuragao

Gestéao do fluxo >
de trabalho

Sequenciamento >
e andlise primaria

Tabela 5: Pipelines de informatica DRAGEN integrados
aos sistemas NextSeq 1000 e NextSeq 2000

Pipeline? Aplicagoes
DRAGEN * Sequenciamento de exoma
Enrichment completo
* Ressequenciamento direcionado
* Expressao génica de
DRAGEN RNA transcriptoma completo

» Deteccao de fusao de gene

DRAGEN Single-
Cell RNA

» Sequenciamento de transcriptoma
completo em lamina Unica

* Sequenciamento de genoma

DRAGEN Germline completo

* Painéis amplicon de DNA

i b
DRAGEN Amplicon * Ressequenciamento direcionado

DRAGEN ORA®

Compression » Compactagéao de arquivos FASTQ

a. Outros pipelines de informatica DRAGEN est&o disponiveis na nuvem; acesse
illumina.com/DRAGEN para obter uma lista completa.

b. Compativel apenas com amostras de DNA.

c. Arquivo de leitura original (ORA, Original Read Archive); DRAGEN ORA
Compression pode ser habilitado com qualquer um dos pipelines DRAGEN.

Alinhamento
e identificagao
de variantes

> Interpretagado
e andlise de dados

Planejamento da corrida na
nuvem e download da planilha
de amostras ou criacdo desse

registro manualmente

Configuragao de corrida
local com andlise local

Configuracdo de corrida
baseada na nuvem com
andlise local

U Y

Acesso a aplicagdes BaseSpace
Sequence Hub, dados de

desempenho do instrumento,

f gerenciamento de licengas e
solugdes de armazenamento

Andlise secundaria automatizada e
integrada com algoritmos acelerados
por hardware DRAGEN

Planejamento da corrida

na nuvem, incluindo e
configuragdes de analise

&

Andlise secundaria automatizada e baseada na
nuvem através do pipeline padronizado DRAGEN e
do servigo de corrida de fluxo de trabalho/tarefa

~N de longo prazo

AN /

Figura 5: pacote de informatica flexivel: os sistemas NextSeq 1000 e NextSeq 2000 apresentam opgdes de operagao local e
baseadas na nuvem para configuragao e gerenciamento de corridas, além de analise de dados, possibilitando um sequenciamento

personalizado para 0s Usuarios.

Somente para pesquisa. Nao deve ser usado para procedimentos de diagndstico.
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SISTEMAS DE SEQUENCIAMENTO NEXTSEQ 1000 E NEXTSEQ 2000

Lideranca global comprovada

Os sistemas NextSeq 1000 e NextSeq 2000 oferecem

a certeza de uma solugdo testada em campo e uma
parceria de sequenciamento confidvel. Desde o
lancamento em 2020, mais de dois mil instrumentos
foram instalados e usados para gerar milhares de
publicagcbes. Com uma infraestrutura de fabricacao e

de qualidade global consolidada, a lllumina fornece um
suporte abrangente e a melhor consisténcia de produtos
da categoria, definindo o padréo para solugdes de NGS.

A participacdo desta comunidade da acesso a um
grande ecossistema de aplicagdes, protocolos e
informatica que foram construidos em colaboragdo com
milhares de pesquisadores e lideres de planejamento
do setor em todo o mundo.

Confianga na inovagao continua

A lllumina tem um histérico comprovado de
desenvolvimento de solugdes gendmicas que capacitam
0s pesquisadores na realizagao de estudos de forma
que a produtividade, a escala e 0 preco atendam aos
objetivos da pesquisa. A experiéncia do cliente esta

no centro de todas as inovagdes, tornando o mais facil
possivel preparar amostras, bem como sequenciar e
analisar dados.

Suporte simples e rapido

Construgao modular

Os sistemas NextSeq 1000 e NextSeq 2000 sao
construidos de forma modular, simplificando o servigo

e o suporte. Os sensores integrados monitoram o
desempenho do sistema e alertam os usuarios sobre
possiveis problemas. Isso facilita a solu¢cao de problemas
e 0s reparos dos engenheiros, economizando tempo.

[llumina Proactive

O Illumina Proactive é um servigo seguro e remoto de
suporte ao desempenho do instrumento, projetado para
detectar falhas de risco preventivamente, bem como
para solucionar problemas com mais eficiéncia e evitar
falhas durante a corrida. O servigco complementar ajuda
a minimizar o tempo de inatividade n&o planejado e a
evitar a perda desnecessdria de amostras, antecipando
reparos e alertando o pessoal de campo da lllumina
sobre a necessidade de agendar visitas de manutengao.

8 | M-NA-00008 PTB v13.0

Compromisso COM O Seu Sucesso

Cada compra de sistema inclui uma garantia de servigo
de um ano. Também estao disponiveis solugdes
abrangentes de manutengao, reparo e de qualificagao.
Além disso, a lllumina oferece treinamentos locais,
suporte continuo, consultas telefénicas, webinars e
cursos em varias localidades da lllumina em todo o
mundo. Oferecemos todos 0s recursos necessarios
para acelerar 0 progresso.

Nossa equipe de suporte de nivel internacional é
composta por cientistas experientes e especialistas em
preparagdo, sequenciamento e analise de bibliotecas,
para ajudar vocé a maximizar seu investimento e a
promover o desempenho maximo. Essa equipe dedicada
inclui engenheiros de servigo de campo (FSE, Field
Service Engineers) altamente qualificados, cientistas

de aplicagdo técnica (TAS, Technical Applications
Scientists), cientistas de aplicagdo de campo (FAS, Field
Applications Scientists), engenheiros de suporte de
sistemas, profissionais de bioinformatica e especialistas
em rede de TI. Todos profundamente familiarizados com
0 NGS e com as aplicagdes que os clientes da Illumina
utilizam em todo o mundo. O Suporte técnico estd
disponivel por telefone cinco dias por semana ou on-line,
24 horas por dia, em todo o0 mundo e em varios idiomas.

Resumo

Os sistemas NextSeq 1000 e NextSeq 2000 expandem
as possibilidades com um sistema de sequenciamento
de bancada. Alta flexibilidade e escalabilidade
combinadas com desempenho aprimorado usando

a quimica XLEAP-SBS, possibilitando uma ampla

gama de aplicagdes. Os sistemas NextSeq 1000 e
NextSeq 2000 oferecem tecnologia de NGS comprovada
com simplicidade operacional, um fluxo de trabalho
simplificado, além de analise e suporte abrangentes.

Saiba mais

Sistemas de Sequenciamento NextSeq 1000 e
NextSeq 2000
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SISTEMAS DE SEQUENCIAMENTO NEXTSEQ 1000 E NEXTSEQ 2000

Especificagdes dos sistemas NextSeq 1000
e NextSeq 2000

Informacdes para pedidos

N.° do
- - - Produto catélogo
specificagdes

NextSeq 2000 Sequencing System 20038897
Configuragao do instrumento )
Instrumento autdnomo e seco com analise secundaria NextSeq 1000 Sequencing System 20038898
DARAGEN com array de portas programaveis em campo (FPGA, NextSeq 1000 to NextSeq 2000 upgrade 20047256
Field-Programmable Gate Array) integrada

NextSeq 1000/2000 P1 XLEAP-SBS Reagent Kit
Computador de controle do instrumento (100 Cygles)a / ¢ 20100983
Unidade de base: Microsservidor 2U localizado no interior
do instrumento NextSeq 1000/2000 P1 XLEAP-SBS Reagent Kit 20100982
Memdria: 288 GB (300 cycles)?
Disco rigido: SSD de 3,8 TB )
Sistema operacional: Linux CentOS 7.6 NextSeq 1000/2000 P1 XLEAP-SBS Reagent Kit ;14004

(600 cycles)?
Ambiente de operagao
Temperatura: 12 ocg 30 °C NextSeq 1000/2000 P2 XLEAP-SBS Reagent Kit 20100987
Umidade: 20% a 80% de umidade relativa sem condensagao (100 cycles)?
Altitude: 0 a 2.000 metros )
Somente para uso em ambientes fechados z\lz%xgsciglg)gomooo P2 XLEAP-SBS Reagent Kit 20100986
Laser )
Comprimentos de onda: 449 nm, 523 nm, 820 nm z\éeoxgie%é(;gomooo P2 XLEAP-SBS Reagent Kit 20100985
Seguranca: Produto laser classe 1 Y
Dimensdes E\éeoxotscecglzag)clomooo P2 XLEAP-SBS Reagent Kit 20100984
L x P x A: 55 cm x 65 cm x 60 cm y
Peso: 141 kg NextSeq 2000 P3 XLEAP-SBS Reagent Kit
Dimensdes da caixa (100 Cyg‘|es)a g 20100990
L x P x Adacaixa: 92 cm x 120 cm x 118 cm
Peso com a caixa: 232 kg z\lz%xotSquZO(a)O P3 XLEAP-SBS Reagent Kit 20100989
Requisitos de alimentacéo cycles)
Tensao de entrada do instrumento: 100 VCA a 240 VCA NextSeq 2000 P3 XLEAP-SBS Reagent Kit 20100988
Frequéncia de entrada do instrumento: 50/60 Hz (300 cycles)?
Largura de banda para conexao de rede NextSeq 2000 P4 XLEAP-SBS Reagent Kit 20100995
200 MB/s/instrumento para uploads da rede interna (50 cycles)?
200 MB/s/instrumento para uploads do BaseSpace NextSeq 2000 P4 XLEAP-SBS R Ki
Sequence Hub (18>(<)t eql N eagent Kit 20100994
5 MB/s/instrumento para uploads de dados operacionais cycles)
do instrumento NextSeq 2000 P4 XLEAP-SBS Reagent Kit 0100993
Conformidade e seguranga do produto (200 cycles)®
Certificado pelo NRTL, IEC _ :
61010-1 Marcacdo CE ?é%xgscffgég)go P4 XLEAP-SBS Reagent Kit 20100992
Aprovado pela FCC/IC

NextSeq 1000/2000 XLEAP-SBS Read and Index 20112856

Primers®

NextSeq 1000/2000 XLEAP-SBS Index Primer Kit® 20112858
NextSeq 1000/2000 XLEAP-SBS Read Primer Kit* 20112859

a. Oskits de reagentes XLEAP-SBS para os instrumentos NextSeq 1000 e
NextSeq 2000 sdo enviados e armazenados na mesma temperatura que os kits
de reagentes de SBS padréo.
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