SPEZIFIKATIONEN

NextSeqg 1000
Sequencing
System und
NextSeq 2000
Sequencing
System

Breiter Anwendungsumfang
und einfache Bedienung
mit bewahrter Leistung

« Umfassende Plattform, die die notwendige
Flexibilitat und Skalierbarkeit zur Erweiterung des
Anwendungsspektrums bei Tischsystemen mitbringt

o Optimierter Workflow mit XLEAP-SBS™-Chemie
und DRAGEN™-Sekundéaranalyse im Gerat

e Zuverldssige Leistung und hochwertige Daten von
einem bewahrten weltweit fihrenden Anbieter
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NEXTSEQ 1000 SEQUENCING SYSTEM UND NEXTSEQ 2000 SEQUENCING SYSTEM

Einleitung

Die NGS (Next-Generation Sequencing, Sequenzierung
der nachsten Generation) hat die biologische
Forschung revolutioniert, indem sie den Umfang

und die Tiefe der Sequenzierungsanwendungen
erweitert hat, die Labore durchflihren kdnnen.

Damit kann die Forschungsgemeinschaft immer
komplexere wissenschaftliche Fragen stellen und
pbeantworten. Im gesamten Spektrum der Onkologie-
und Mikrobiomforschung sowie in anderen neuen
Anwendungsbereichen méchten mehr Wissenschaftler
die Leistungsfahigkeit der NGS-Technologie nutzen.

[llumina stellt stets Losungen bereit, mit denen
Wissenschaftler neue Sequenzierungsziele setzen und
schneller erreichen kdnnen. Dank der Erweiterung des
Einsatzbereichs von Tischgeraten, der Rationalisierung
von Workflows und der Maximierung der Genauigkeit
ist lllumina seit Langem flhrend bei der Optimierung
der Sequenzierungskapazitaten.

Mit dem NextSeq 1000 Sequencing System und dem
NextSeq 2000 Sequencing System hat Illumina dieses
Engagement fUr Innovationen fortgesetzt (Abbildung 1,
Tabelle 1). Auf diesen marktflihrenden Tischplattformen
kommen die leistungsstarke SBS-Chemie (Sequencing

by Synthesis, Sequenzierung durch Synthese) und
gerateinterne Informatikldsungen zum Einsatz. Anwender
profitieren von einem Durchsatz, einer Datenqualitat und
einem Kostenniveau, die ihren Anforderungen gerecht
werden, von kleinen bis hin zu groBen Batches und von
einfachen bis hin zu datenintensiven Anwendungen — alles
auf einem Tischsystem. Mit dem zugehdrigen fachkundigen
Support erhalten Labore alles, was sie fur derzeitige
Workloads und zukUnftige Anwendungen bendtigen.

Zuverlassige Leistung und
optimierter Workflow

Leistungsstarke SBS-Chemie

Das NextSeq 1000 System und das NextSeq 2000 System
nutzen XLEAP-SBS-Chemie, eine schnellere, hochwertigere
und robustere SBS-Chemie, die auf der bewahrten
herkdmmlichen SBS-Chemie von Illumina aufbaut.

Die aktuellen Farbstoffe sowie die neuen Linker

und Blocke der XLEAP-SBS-Nukleotide sind
hitzebestandiger sowie 50-mal stabiler in wassriger

Lésung und zeigen eine 2,5-mal schnellere

Blockspaltung, was Phasierung und Vorphasierung
verringert Die XLEAP-SBS-Polymerase integriert Nukleotide
schneller und mit héherer Genauigkeit als je zuvor.
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Abbildung 1: Das NextSeq 2000 Sequencing System: Das
NextSeq 2000 System zeichnet sich durch innovative Merkmale,
fortschrittliche Chemie, vereinfachte Bioinformatik und einen
intuitiven Workflow aus, wodurch ein bislang unerreichtes
Spektrum an Anwendungen und eine flexible Skalierung auf
einem Tischsequenziersystem zur Verfiigung stehen.

Die Durchlaufzeiten mit XLEAP-SBS-Chemie sind im
Vergleich zu den Laufzeiten bei Verwendung herkémmlicher
SBS-Chemie kirzer’, was ganze Tage einsparen kann.

Produktivitatssteigerung dank Innovationen

Das NextSeq 1000 System und das NextSeq 2000 System
zeichnen sich durch fortschrittliche Entwicklungen in den
Bereichen Optik, Geratekonstruktion und Reagenzienchemie
aus, die den Umfang der Sequenzierungsreaktion
verkleinern und zugleich die Ausgabeleistung erhéhen
sowie die Kosten pro Lauf reduzieren. Diese Verkleinerung
ermdoglicht die Skalierbarkeit flr unterschiedliche
Ausgabemengen. Die Datenqualitat ist dabei ebenso hoch
wie bei anderen Illumina-Plattformen. Weitere Innovationen
umfassen strukturierte FlieBzellen mit hoher Clusterdichte
und ein extrem hochaufldsendes Optiksystem. Die Bilddaten
sind denen von herkdmmlichen Tischsystemen in Bezug

auf Auflésung und Sensitivitat Uberlegen.

Das NextSeq 1000 System und das NextSeq 2000 System
zeichnen sich durch einen vereinfachten Load-and-Go-
Workflow aus (Abbildung 2). Die gerdteeigene DRAGEN-
Hardware sorgt fur die schnelle Sekundaranalyse und
Datenkomprimierung. Die Clusterbildung erfolgt ebenso
wie die Vorbereitung der FASTQ-Dateien im Rahmen

des Sequenzierungslaufs im Gerat. Zusatzlichen Geréate
oder Schritte sind nicht erforderlich.

* Beispielsweise ist ein Lauf mit einer P3-FlieBzelle mit
2 x 150 bp bei Verwendung von XLEAP-SBS-Reagenzien
acht Stunden kirzer als mit herkémmlicher SBS-Chemie.

Nur fur Forschungszwecke. Nicht zur Verwendung in Diagnoseverfahren.



NEXTSEQ 1000 SEQUENCING SYSTEM UND NEXTSEQ 2000 SEQUENCING SYSTEM

Tabelle 1: Leistungsparameter des NextSeq 1000 System und des NextSeq 2000 System

NextSeq 1000/2000 NextSeq 1000/2000 NextSeq 2000 NextSeq 2000

rEeeLagE P1XLEAP-SBS Reagents® P2 XLEAP-SBS Reagents®  P3 XLEAP-SBS Reagents®® P4 XLEAP-SBS Reagents®

Ausgabe pro FlieBzelle®

Single-End-Reads 100 Mio. 400 Mio. 1,2 Mrd. 1,8 Mrd.
1% 50 bp - - - 90 Gb
2 x50bp 10 Gb 40 Gb 120 Gb 180 Gb
2 x 100 bp - 80 Gb 240 Gb 360 Gb
2 x 150 bp 30Gb 120 Gb 360 Gb 540 Gb
2 x 300 bp 60 Gb 240 Gb - -

Qualitats-Scores?

1x50bp,2x%x50bp = 90 % der Basen Uber Q30

2 x 100 bp, 2 x 150 bp = 85 % der Basen Uber Q30

2 x 300 bp = 80 % der Basen Uber Q30

Laufzeit

1x50 bp - - - 12h
2x50bp 8h 12 h 18 h 20 h
2 %100 bp - 19h 31h 34 h
2 x 150 bp 17 h 22 h 40 h 44 h
2 x 300 bp 34h 42 h - -

a. XLEAP-SBS-Reagenzien fir P1-, P2- und P3-FlieBzellen sind ab dem 2. Quartal 2024 erhéltlich.

b. P3-und P4-FlieBzellen sind nur fur das NextSeq 2000 System verfugbar.

c. Die Ausgabesperzifikationen basieren auf einer einzelnen FlieBzelle unter Verwendung einer lllumina-PhiX-Kontrollbibliothek bei unterstitzten Clusterdichten.
d. Die Qualitats-Scores basieren auf einer lllumina PhiX-Kontrollbibliothek. Die Leistung kann je nach Bibliothekstyp und -qualitat, InsertgréBe, Ladekonzentration

und anderen Versuchsfaktoren variieren.

Verwalten > Vorbereiten > Sequenzieren > Analysieren > Uberwachen

2

I
Mit cloudbasierten oder Bibliotheken mithilfe Vorbereitete Bibliotheken Analyse mithilfe gerateinterner Effizienz des Labors mit dem
lokalen Optionen Proben eines umfangreichen in die Sequenzierungskartusche DRAGEN-Sekundéranalysefunktionen Gerételeistungsservice
verfolgen sowie Laufe Okosystems kompatibler laden und in das NextSeq 1000 durchfiihren oder Daten zur Illumina Proactive steigern
problemlos und Bibliotheksvorbereitungskits System oder das NextSeq 2000 flexibleren Analyse in die
effizient verwalten vorbereiten System einsetzen Cloud streamen

Abbildung 2: Intuitiver Workflow von der Bibliothek zur Analyse: Das NextSeq 1000 System und das NextSeq 2000 System zeichnen
sich durch einen umfassenden Workflow mit anwenderfreundlicher Laufkonfiguration, einer breiten Palette an zugehdrigen
Bibliotheksvorbereitungskits, Load-and-Go-Betrieb und integrierter Sekundaranalyse im Gerat aus.

Nur fur Forschungszwecke. Nicht zur Verwendung in Diagnoseverfahren. M-NA-00008 DEU v6.0 | 3



NEXTSEQ 1000 SEQUENCING SYSTEM UND NEXTSEQ 2000 SEQUENCING SYSTEM

Anwenderfreundliche integrierte Plattform

Das NextSeq 1000 System und das NextSeq 2000 System
verflgen Uber eine integrierte Reagenzienkartusche,

die Reagenzien, Fluidik und Abfallaufnahme enthalt und
damit das Laden von Bibliotheken und die Verwendung
des Gerats vereinfacht (Abbildung 3). Es missen lediglich
die Reagenzienkartusche aufgetaut und vorbereitet
sowie die FlieBzelle und die vorbereiteten Bibliotheken

in die Kartusche geladen werden. AnschlieBend wird die
zusammengesetzte Kartusche in das Gerat eingesetzt.
Denaturierung und Verdinnung erfolgen automatisch

im Gerat.

Zusatzlich zu der einfachen Bedienung verbessert

der vollstandig integrierte Aufbau der Kartusche die
Effizienz des gesamten Sequenzierungslaufs. Dank der
Verkleinerung zahlreicher Sequenzierungsreaktionen
bietet die einzigartige Konstruktion folgende Vorteile:

» Niedrigere Betriebskosten
» Verbesserte Recycelbarkeit
« Verringerung der Abfallmengen

Die Reagenzien verbleiben in der Kartusche. Folglich
handelt es sich um ein trockenes Gerat, bei dem

kein Waschlauf erforderlich ist. Das verringert den
Wartungsaufwand und erhoht die Effizienz des Gerats.

Abbildung 3: NextSeq 1000- und NextSeq 2000-
Reagenzienkartusche: Die integrierte Kartusche enthalt
Reagenzien, Flissigkeitssysteme und die Abfallaufnahme.
Es missen lediglich die Reagenzienkartusche aufgetaut und
vorbereitet, die FlieBzelle eingesetzt, die Bibliothek geladen
und mit der Kartusche im Gerat platziert werden.

4 | M-NA-00008 DEU v6.0

Flexibilitat zur Erweiterung,
Skalierbarkeit fur Wachstum

Das NextSeq 1000 System und das NextSeq 2000 System
bieten eine umfassende Plattform, die die notwendige
Flexibilitat zur Erweiterung des Anwendungsbereichs
sowie fur die effiziente Skalierung mitbringt. Mit schnellen,
genauen Ergebnissen, der Ausgabe von 10 Gb bis 540 Gb
sowie integrierten Informatikoptionen eignen sich das
NextSeq 1000 System und das NextSeq 2000 System fir
einen breit gefacherten Anwendungsbereich (Tabelle 2,
Tabelle 3), der u. a. Metagenomik, rdumlich aufgeldste
Transkriptomik, Einzelzellstudien und vieles mehr umfasst.

Breite des Anwendungsbereichs

FUr das NextSeq 2000 System stehen vier FlieBzellentypen
(P1, P2, P3 und P4) und 14 Kitkonfigurationen zur Verfligung.
Beim NextSeq 1000 System'sind es zwei FlieBzellentypen
(P1und P2) und sieben Kitkonfigurationen (Tabelle 1).
Read-Langen von 1 x 50 bp bis 2 x 300 bp eignen sich

fur eine Vielzahl von Anwendungen und StudiengréBen
(Tabelle 2):

« Kits fir 600 Zyklen fir Anwendungen, bei denen
es auf die Read-Lange ankommt, wie De-novo-
Assemblierung kleiner Genome, gezielte Metagenomik,
Shotgun-Metagenomik, Metatranskriptomik und
Immunrepertoire-Profiling

» Kits flr 300 oder 200 Zyklen zur Sequenzierung
von gezielten Panels, Exomen und groBen Panels,
Transkriptomen, zirkulierender Tumor-DNA und
groBen Genomen

« Kits fuir 100 oder 50 Zyklen fur Zahlungsanwendungen
wie Genexpressions-, Einzelzell- und rdumliches Profiling

Die NextSeq 2000 P4-FlieBzelle liefert bis zu 1,8 Milliarden
Single-End-Reads pro Lauf, maximiert die Batcherstellung
und eignet sich fur Projekte mit hohen Datenvolumen wie
Exomsequenzierung und Multiomik sowie Einzellzell- und
raumliche Analyse.

T Kunden, die ein NextSeq 1000 System erwerben,
koénnen dieses bei Bedarf einfach auf ein NextSeq 2000
System aufristen und dieses so fir umfangreichere
Anwendungen einsetzen.

Nur fur Forschungszwecke. Nicht zur Verwendung in Diagnoseverfahren.



NEXTSEQ 1000 SEQUENCING SYSTEM UND NEXTSEQ 2000 SEQUENCING SYSTEM

Rationalisierte Analyseoptionen

Das NextSeq 1000 System und das NextSeq 2000 System
ermoglichen den Zugriff auf gerateeigene, lokale und
cloudbasierte Analysesoftware, sodass Anwender Daten
wie gewiinscht analysieren kdnnen (Abbildung 4).

Laufe konnen lokal und in der Cloud konfiguriert werden.
Bei der lokalen Konfiguration kénnen Benutzer ein eigenes
Probenblatt erstellen oder eine praktische, vorausgeftlite
Vorlage von lllumina verwenden. Die Konfiguration

in der Cloud erfolgt mithilfe der Run Planner-App in
BaseSpace” Sequence Hub. Nach der Fertigstellung werden
die Laufkonfigurationsdaten in das NextSeq 1000 System
und das NextSeq 2000 System importiert. AnschlieBend
starten Anwender den gewdinschten Lauf.

Die optimierte Geratesoftware zeichnet sich gegentber
friheren Tischsystemen durch eine Ubersichtlichere
Benutzeroberflache und eine verbesserte Darstellung
von Gerate- und Laufstatus aus.

Das NextSeq 1000 System und das NextSeq 2000

System stellen Dateien in branchentblichen Formaten
bereit, die in zahlreichen LIMS (Laborinformations- und
Managementsystemen) zur Anwendung kommen, und
ermaoglichen so die automatische Probenverfolgung sowie
ein automatisches Datenmanagement. Die Sekundaranalyse
kann im Rahmen der Laufkonfiguration eingerichtet werden,
sodass weniger Benutzereingriffe erforderlich sind.

Genaue und effiziente DRAGEN-
Sekundaranalyse im Gerat

Bei der gerateinternen DRAGEN (Dynamic Read Analysis
for GENomics)-Sekundaranalyse handelt es sich um
eine genaue und effiziente Losung flr das Varianten-
Calling. Die DRAGEN-PIlattform verwendet optimierte,
hardwarebeschleunigte Algorithmen fur zahlreiche
Genomanalyselésungen wie Konvertierung von Base-
Call-Dateien (BCL), Komprimierung, Mapping, Alignment,
Sortierung, Dublettenmarkierung und Varianten-Calling.

Tabelle 2: Beispiele fur die umfassenden Anwendungsmaoglichkeiten des NextSeq 1000 System und des

NextSeq 2000 System

P1 XLEAP-SBSP

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

Anwendung? Anzahl der Zeit Anzahl der Zii Anzahl der i Anzahl der Tl
Proben Proben Proben Proben

Genom mit 130 Mo > 30-Tache Coverage. L
et b aemers Corsge F VW0 Bh o e
St S S s e
B AR e A S L
s LU N LI S R
;qi;?lcﬁ—s:;dz(}leerpﬁgséyse kleiner RNA (50 Zyklen) of 8 36 12 hf 108f 18 hf 163 12 h
16S-RNA-Sequenzierung (600 Zyklen) 3849 34 h 3849 42 h - - - -

Q 0o T o

with Enrichment.

o

. P1-Reagenzien eigenen sich bestens flr Einzelzellversuche zur Qualitatskontrolle.

f. Kits fur 50 Zyklen nicht verfugbar fir P1-, P2- oder P3-XLEAP-SBS-FlieBzellen. Kits fir 100 Zyklen verwenden.

g. Essind max. 384 eindeutige doppelte Indizes verflgbar.

. Die empfohlene Sequenzierungstiefe ist abhangig von Probentyp und Untersuchungsziel. Sie muss studienspezifisch optimiert werden.
. XLEAP-SBS-Reagenzien fir P1-, P2- und P3-FlieBzellen sind ab dem 2. Quartal 2024 erhaltlich.
. Kits fur 200 Zyklen sind nicht fr P1-FlieBzellen verflgbar. P1-Kit fir 300 Zyklen verwenden.

. Die empfohlenen Read-Langen sind 2 x 75 bp bei lllumina Stranded Total RNA Prep und lllumina Stranded mRNA Prep sowie 2 x 100 bp bei lllumina RNA Prep

Nur fur Forschungszwecke. Nicht zur Verwendung in Diagnoseverfahren.
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NEXTSEQ 1000 SEQUENCING SYSTEM UND NEXTSEQ 2000 SEQUENCING SYSTEM

Die gerateeigene Losung bietet Zugriff auf ausgewahlte Tabelle 3: DRAGEN-Informatikpipelines im
DRAGEN-Informatikpipelines (Tabelle 3), mit denen NextSeq 1000 System und im NextSeq 2000 System
Anwender in nur zwei Stunden Ergebnisse erhalten.

Die DRAGEN-Informatikldsungen nutzen unerreichte Pipeline? Anwendungen

Pipelinealgorithmen, mit denen Anwender Schwierigkeiten

bei der Datenanalyse bewaltigen kdnnen und somit . » Exomsequenzierung
DRAGEN Enrichment ) 4

weniger abhéngig von externen Informatikexperten + Gezielte Resequenzierung

sind. Die integrierte DRAGEN-Analyseldsung ist in den
Geratekosten enthalten. Der Erwerb einer zusatzlichen
Lizenz ist nicht erforderlich.

DRAGEN RNA . Transkriptom—Genexpression
 Erkennung von Genfusionen

DRAGEN Single-Cell « Einzelzell-Transkriptom-

RNA Sequenzierung
Automatische Cloudlntegratlon DRAGEN Germline * Genomsequenzierung
Fir Anwender, die eine cloudbasierte Analyseldsung DRAGEN Amplicon® : gNA—lAmBIikon—Panels
bevorzugen, sind das NextSeq 1000 System und das ezielte Resequenzierung
NextSeq 2000 System in unsere Genomik-Cloud- DRAGEN ORA® o i
Computing-Plattformen BaseSpace Sequence Hub und Compression * Komprimieren von FASTQ-Dateien
[llumina Connected Analytics integriert. Die DRAGEN- _ _ - )
Analyse in BaseSpace Sequence Hub und lllumina a. Inder Cloud sind weitere DRAGEN-Informatikpipelines verfligbar;

vollstédndige Liste unter illumina.com/DRAGEN.

Conne;teq Anglytms bietet erweiterte Fynktlonen ;ur b. Nur fiir DNA-Proben unterstitzt.
Ergebnisvisualisierung und Tabellensortierung in einer c. ORA, Original Read Archive; DRAGEN ORA Compression l4sst sich
intuitiven Oberflache. In der Cloud finden Anwender fur alle DRAGEN-Pipelines verwenden.

zahlreiche Bioinformatiktools und kénnen Daten weltweit
teilen. Die mit dem NextSeq 1000 System und dem
NextSeq 2000 System generierten Daten sind kompatibel
mit branchenublichen Formaten und lassen sich so
problemlos in die gewilnschte Losung importieren.

Konfigurationsoptionen %, Workflowmanagement %, Sequenzierung > Alignment und > Interpretation
und Primaranalyse Varianten-Calling und Datenanalyse
Lauf in der Cloud planen und h
Lmoil(?;i h::l(r?nflg:ratlon Probenblatt herunterladen oder
d aly Probenblatt manuell generieren Automatisierte Sekundéranalyse im
Gerat mit hardwarebeschleunigten Zugriff auf BaseSpace
DRAGEN-AIlgorithmen Sequence Hub-Apps,
Cloudba§|erte . Gerételeistungsdaten,
Lqufkonflguratlon f Lizenzverwaltung
mit lokaler Analyse Lauf in der Cloud planen Sunq Ir?ngla'fristige
i ieRli eicherldsungen
A I(e'nS(.:h"f?l"Ch ( Automatisierte cloudbasierte Sekundéranalyse 0 P E
nalyseeinstellungen) mithilfe einer standardisierten DRAGEN-Pipeline
und eines standardisierten Workflows/

\_ Aufgabenausfiihrungsdienstes ) Y,

Abbildung 4: Flexible Informatiksuite: Das NextSeq 1000 System und das NextSeq 2000 System bieten Optionen fir
Laufkonfiguration, Laufmanagement und Datenanalyse lokal sowie in der Cloud, sodass Anwender die Sequenzierung
ganz nach Wunsch durchfiihren kénnen.
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NEXTSEQ 1000 SEQUENCING SYSTEM UND NEXTSEQ 2000 SEQUENCING SYSTEM

Bewahrter weltweit
fuhrender Anbieter

Das NextSeq 1000 System und das NextSeq 2000
System zeichnen sich durch die Sicherheit einer im
Einsatz bewahrten Losung aus, bei der Ihnen zudem

ein zuverlassiger Sequenzierungspartner zur Seite
steht. Seit der EinfUhrung im Jahr 2020 wurden Uber
zweitausend Gerate installiert, die die Basis flr Tausende
von Publikationen gebildet haben. Mit einer ausgereiften
globalen Infrastruktur fur die Qualitédtssicherung und
Fertigung setzt lllumina dank umfassendem Support
und unerreichter Produktkonsistenz den Standard fr
NGS-Ldsungen.

Wenn Sie Teil dieser Community werden, erhalten Sie
Zugriff auf ein umfassendes Okosystem aus Anwendungen,
Protokollen und Informatiklésungen, die gemeinsam mit
Tausenden Forschern und Branchenfuhrern aus aller

Welt entwickelt wurden.

Vertrauen in kontinuierliche Innovation

[llumina verfugt Uber langjahrige Erfahrung bei der
Entwicklung von Genomiklosungen, die die kostengunstige
Durchfuhrung von Studien mit dem Durchsatz und Umfang
ermdglichen, die zum Erreichen von Forschungszielen
erforderlich sind. Die Kundenerfahrung steht bei

allen Innovationen im Mittelpunkt. Damit werden

die Probenvorbereitung, die Sequenzierung und

die Analyse von Daten so einfach wie maglich.

Einfacher, schneller Support
Modularer Aufbau

Der modulare Aufbau des NextSeq 1000 System und
des NextSeq 2000 System vereinfacht Wartung und
Support. Gerateeigene Sensoren Uberwachen die
Systemperformance und warnen die Anwender bei
maoglichen Problemen. Wartungstechniker kdnnen
Fehlerbehebungen und Reparaturen einfacher
durchfuhren, was Zeit spart.

[llumina Proactive

Bei lllumina Proactive handelt es sich um einen sicheren
Geratesupportservice per Fernzugriff, mit dem sich das
Ausfallrisiko praventiv bestimmen, Lauffehler effizienter
beheben und Ausfalle wahrend Laufen verhindern lassen.
Durch den Hinweis auf anstehende Reparaturen an
[llumina-Servicetechniker, die dann einen Wartungstermin
vereinbaren kdénnen, tragt der kostenlose Service dazu bei,
ungeplante Ausfallzeiten auf ein Minimum zu reduzieren
und den unndtigen Verlust von Proben zu verhindern.

Nur fur Forschungszwecke. Nicht zur Verwendung in Diagnoseverfahren.

Einsatz fur Ihren Erfolg

Bei jedem Systemkauf ist eine einjahrige Servicegarantie
inbegriffen. Zusatzlich sind umfassende Wartungs-,
Reparatur- und Qualifikationsldsungen erhaltlich. Neben
Vor-Ort-Schulungen, fortlaufender Unterstitzung und
Telefonsupport bietet lllumina Webinare und Schulungen
an verschiedenen Standorten von lllumina weltweit an.
Wir verfligen Uber alle Ressourcen, die Sie bendtigen,
um den Fortschritt zu beschleunigen.

Mit dem weltweit unerreichten Support, fur den bei
[llumina ein Team aus Experten fur Bibliotheksvorbereitung,
Sequenzierung und Analyse zustandig ist, profitieren

Sie jederzeit optimal von Ihrem Kauf und halten
Betriebsunterbrechungen auf minimalem Niveau.

Dieses engagierte Team besteht aus hochqualifizierten
Servicetechnikern, Technical Applications Scientists (TAS),
Field Application Scientists (FAS), Systemsupporttechnikern,
Bioinformatikern und IT-Netzwerkexperten, die alle
bestens mit der NGS und den Anwendungen der Illumina-
Kunden weltweit vertraut sind. Den technischen Support
erreichen Sie telefonisch an funf Tagen in der Woche.

Der Onlinesupport steht weltweit rund um die Uhr in
zahlreichen Sprachen zur Verfligung.

Zusammenfassung

Das NextSeq 1000 System und das NextSeq 2000 System
setzen neue MaBstabe fur Tischsequenziersysteme.

Die hohe Flexibilitat und Skalierbarkeit ermoglichen

in Kombination mit der dank XLEAP-SBS-Chemie

hoéheren Leistung eine Vielzahl von Anwendungen.

Das NextSeq 1000 System und das NextSeq 2000
System zeichnen sich durch bewdhrte NGS-Technologie,
einfache Bedienung, einen optimierten Workflow mit
Analyse und umfassenden Support aus.

Weitere Informationen

NextSeq 1000 Sequencing System und NextSeq 2000
Sequencing System
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NEXTSEQ 1000 SEQUENCING SYSTEM UND NEXTSEQ 2000 SEQUENCING SYSTEM

Spezifikationen fir das NextSeq 1000 System
und das NextSeq 2000 System

Bestellinformationen

Produkt Katalog-Nr.
Spezifikationen NextSeq 2000 Sequencing System 20038897
Geratekonfiguration NextSeq 1000 Sequencing System 20038898
Eigenstandiges Gerat ohne Verbrauchsmaterialien mit q q 9>y
BRAGAEN-F)PGA-Sekundéranalyse (Field-Programmable NextSeq 1000 to NextSeq 2000 upgrade 20047256
ate Array
NextSeq 1000/2000 P1 XLEAP-SBS Reagent Kit 20100983
Geratesteuerungscomputer (100 cycles)®
Basiseinheit: 2U-Mikroserver im Gerat
Arbeitsspeicher: 288 GB NextSeq 1000/2000 P1 XLEAP-SBS Reagent Kit 20100982
Festplatte: 3,8 TB SSD (300 cycles)a®
Betriebssystem: Linux CentOS 7.6
NextSeq 1000/2000 P1 XLEAP-SBS Reagent Kit
Betriebsbedingungen (600 cycles)>® 20100981
Temperatur: 15-30 °C
Luftfeuchtigkeit: 20-80 % relative Luftfeuchtigkeit, NextSeq 1000/2000 P2 XLEAP-SBS Reagent Kit 20100987
nicht kondensierend (100 cycles)*®
Hoéhe: 0-2000 m
Nur flr den Innengebrauch NextSeq 1000/2000 P2 XLEAP-SBS Reagent Kit
(200 cycles)a® 20100986
Laser
Wellenldngen: 449 nm, 523 nm, 820 nm NextSeq 1000/2000 P2 XLEAP-SBS Reagent Kit 20100985
Sicherheit: Laserprodukt der Klasse 1 (300 cycles)>®
Abmessungen NextSeq 1000/2000 P2 XLEAP-SBS Reagent Kit
BxTxH:55cmx65cmx60cm (600 cycles)a® 20100984
Gewicht: 141 kg
MaBe der Transportkiste NextSeq 2000 P3 XLEAP-SBS Reagent Kit
B x T x H (verpackt): 92 cm x 120 cm x 118 cm (100 cycles)?® 20100990
Verpacktes Gewicht: 232 kg
NextSeq 2000 P3 XLEAP-SBS Reagent Kit
Leistungsbedarf (200 cycles)a b 20100989
Gerateeingangsspannung: 100 VAC bis 240 VAC
Gerateeingangsfrequenz: 50/60 Hz NextSeq 2000 P3 XLEAP-SBS Reagent Kit 20100988
(300 cycles)a®
Bandbreite fur Netzwerkverbindung
200 MB/s je Gerat flr interne Netzwerk-Uploads NextSeq 2000 P4 XLEAP-SBS Reagent Kit
200 MB/s je Gerat fur BaseSpace Sequence Hub-Uploads (50 cycles)? 20100995
5 MB/s je Gerat fur das Hochladen von Betriebsdaten
des Gerats NextSeq 2000 P4 XLEAP-SBS Reagent Kit
(100 cycles)? 20100994
Produktsicherheit und Compliance
NRTL-Zertifizierung IEC NextSeq 2000 P4 XLEAP-SBS Reagent Kit 20100993
CE-Kennzeichnung gemaB 61010-1 (200 cycles)?
FCC/IC-Zulassung
NextSeq 2000 P4 XLEAP-SBS Reagent Kit
(300 cycles)® 20100992
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
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a. XLEAP-SBS-Reagenzien-Kits fur die Gerate NextSeq 1000 und NextSeq 2000
werden bei der gleichen Temperatur versandt und gelagert wie herkdmmliche
SBS-Reagenzien-Kits.

b. XLEAP-SBS-Reagenzien fiir P1-, P2- und P3-FlieBzellen sind ab dem 2. Quartal
2024 erhaltlich.
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