SCHEDA DELLE SPECIFICHE

NextSeqg 1000
Sequencing
System

e NextSeq 2000
Sequencing
System

Ampia gamma di applicazioni
e semplicita operativa con
prestazioni comprovate

- Piattaforma di ampia utilita con la flessibilita
e la scalabilita necessarie per espandere le
applicazioni da banco

« Flusso dilavoro ottimizzato grazie alla chimica
XLEAP-SBS™ e all'analisi secondaria integrata
di DRAGEN™

« Solide prestazioni e dati di elevata qualita
da un leader globale comprovato

illumina
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NEXTSEQ 1000 SEQUENCING SYSTEM E NEXTSEQ 2000 SEQUENCING SYSTEM

Introduzione

Il sequenziamento di nuova generazione (NGS,
Next-Generation Sequencing) ha rivoluzionato la ricerca
biologica, ampliando la gamma e la profondita delle
applicazioni di sequenziamento che i laboratori possono
eseguire. La comunita di ricerca pu0 porre domande

e rispondere a quesiti scientifici sempre piu complessi.

In ambito oncologico, nella ricerca sul microbioma e in
altre applicazioni emergenti, sempre piu scienziati stanno
cercando di sfruttare le potenzialita della tecnologia NGS.

[llumina si impegna a produrre ragguardevoli risultati
nell'erogazione di soluzioni in grado di far progredire
gli scienziati e di accelerare i relativi obiettivi di
sequenziamento. Da decenni, lllumina si dedica al
miglioramento delle funzionalita di sequenziamento
mediante I'ampliamento delle applicazioni da banco,
I'ottimizzazione dei flussi di lavoro e dell'accuratezza.

Con il NextSeq 1000 Sequencing System e il NextSeq 2000
Sequencing System, lllumina ha portato avanti questo
impegno verso l'innovazione (Figura 1, Tabella 1). Queste
piattaforme da banco leader del mercato si basano

sulla chimica di sequenziamento mediante sintesi (SBS,
Sequencing By Synthesis) di lllumina ad alte prestazioni

e sull'informatica integrata nello strumento. Gli utenti
hanno a disposizione la processivita, la qualita dei dati

e il budget necessari per soddisfare le proprie esigenze,
per batch di qualsiasi dimensione e applicazioni semplici
0 a uso intenso di dati, il tutto in un sistema da banco.
Con I'aggiunta di una solida assistenza da parte di esperti,
i laboratori sono pronti per il carico di lavoro di oggi e per
le applicazioni emergenti di domani.

Solide prestazioni e flusso
di lavoro ottimizzato

Chimica SBS ad alte prestazioni

I NextSeq 1000 System e il NextSeq 2000 System si basano
sulla chimica XLEAP-SBS, una chimica SBS piu veloce,

di qualita superiore e piu solida basata sulle comprovate
fondamenta della chimica SBS standard di lllumina.

I nucleotidi della chimica XLEAP-SBS utilizzano coloranti
innovativi, nuovi leganti e blocchi piu resistenti al

calore e mostrano un'idrolisi ridotta di 50 volte e una
scissione del blocco piu veloce di 2,5 volte per ridurre

la determinazione delle fasi e la predeterminazione

delle fasi. La polimerasi di XLEAP-SBS ¢ stata progettata
per incorporare pil velocemente i nucleotidi e offrire
una maggiore affidabilita come mai prima d'ora.
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Figura 1: NextSeq 2000 Sequencing System. Il NextSeq 2000
System offre design innovativo, chimica avanzata,
bioinformatica semplificata e un flusso di lavoro intuitivo

per la pit ampia gamma di applicazioni e flessibilita di scala
su un sistema di sequenziamento da banco.

Grazie ai tempi di elaborazione piu veloci della chimica
XLEAP-SBS, & possibile risparmiare un'intera giornata”
rispetto ai tempi di esecuzione previsti con SBS standard.

Aumento della produttivita grazie
alle innovazioni

I NextSeq 1000 System e il NextSeq 2000 System
impiegano a proprio vantaggio le innovazioni nell'ambito
di componenti ottici, design delle strumentazioni

e chimica dei reagenti per ridurre al minimo il volume

della reazione di sequenziamento, aumentare al contempo
I'output e ridurre i costi per corsa. Questa reazione di
sequenziamento cosi ridotta fornisce scalabilita per varie
quantita di output, mantenendo gli stessi standard elevati
a livello di qualita dei dati di altre piattaforme Illumina.
Ulteriori innovazioni includono celle a flusso preconfigurate
(patterned) con cluster a densita elevata e un sistema
ottico dotato di straordinaria risoluzione in grado di

fornire dati di imaging altamente accurati, risoluzione
superiore e sensibilita piu elevata rispetto ai tradizionali
sistemi da banco.

I NextSeq 1000 System e il NextSeq 2000 System offrono
un flusso di lavoro semplificato con la facilita di un sistema
"carica e vai" (Figura 2). U'hardware DRAGEN integrato
consente di eseguire rapidamente I'analisi secondaria e la
compressione dei dati. Lo strumento include la generazione
di cluster integrata e prepara i file FASTQ come parte

della corsa di sequenziamento. Non sono necessarie
apparecchiature o passaggi aggiuntivi.

* Ad esempio, i tempi di una corsa della cella a flusso P3
da 2 x 150 BP sono piu rapidi di otto ore con i reagenti
XLEAP-SBS rispetto alla chimica SBS standard.

Solo a uso di ricerca. Non usare in procedimenti diagnostici.



NEXTSEQ 1000 SEQUENCING SYSTEM E NEXTSEQ 2000 SEQUENCING SYSTEM

Table 1: parametri delle prestazioni del NextSeq 1000 System e del NextSeq 2000 System

Lunghezza NextSeq 1000/2000 NextSeq 1000/2000 NextSeq 2000 NextSeq 2000
lettura P1XLEAP-SBS Reagents® P2 XLEAP-SBS Reagents? P3 XLEAP-SBS Reagents®® P4 XLEAP-SBS Reagents®

Output per cella a flusso®

Letture single-end 100 milioni 400 milioni 1,2 miliardi 1,8 miliardi
1x 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 - -

Punteggi qualitativic

1x50bp,2x%x50bp 290% delle basi con punteggio superiore a Q30
2 x 100 bp, 2 x 150 bp =285% delle basi con punteggio superiore a Q30
2 x 300 bp 280% delle basi con punteggio superiore a Q30

Durata della corsa

1% 50 bp - - - 12 ore

2 x50 bp 8 ore 12 ore 18 ore 20 ore

2 x 100 bp - 19 ore 31 ore 34 ore

2 x 150 bp 17 ore 22 ore 40 ore 44 ore

2 x 300 bp 34 ore 42 ore - -

a. | reagenti XLEAP-SBS per le celle a flusso P1, P2 e P3 saranno disponibili nel 2° trimestre del 2024.

b. Le celle a flusso P3 e P4 sono disponibili solo sul NextSeq 2000 System.

c. Le specifiche per gli output si basano su una singola cella a flusso utilizzando la libreria del campione di controllo PhiX di lllumina a densita cluster supportate.

d. | punteggi qualitativi si basano sulla libreria del campione di controllo PhiX di lllumina; le prestazioni possono variare a seconda del tipo e della qualita della libreria,

della dimensione dell'inserto, della concentrazione di caricamento e di altri fattori sperimentali.

Gestione > Preparazione > Sequenziamento Analisi > Monitoraggio

=

B
Operazioni semplificate Preparazione delle Caricamento delle librerie Analisi secondaria DRAGEN Efficienza del laboratorio
ed efficienti di librerie con un ampio preparate nella cartuccia di integrata o invio al cloud incrementata grazie
monitoraggio dei campioni ecosistema di kit sequenziamento e inserimento per analisi ancora al servizio proattivo
e gestione delle corse, di preparazione delle nel NextSeq 1000 System piu flessibili di lllumina per le prestazioni
grazie alle opzioni librerie compatibili o NextSeq 2000 System dello strumento

manuali e basate su cloud

Figura 2: flusso di lavoro intuitivo dalla libreria all'analisi. Il NextSeq 1000 System e il NextSeq 2000 System forniscono un flusso
di lavoro completo che include una semplice impostazione della corsa, un ampio ecosistema di kit di preparazione delle librerie
compatibili, funzionamento "carica e vai" e analisi secondaria integrata sullo strumento.
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NEXTSEQ 1000 SEQUENCING SYSTEM E NEXTSEQ 2000 SEQUENCING SYSTEM

Piattaforma integrata di facile utilizzo

I NextSeq 1000 System e il NextSeq 2000 System
impiegano una cartuccia di reagenti integrata che include
la fluidica e il supporto per gli scarti, il che semplifica

il caricamento delle librerie e |'utilizzo degli strumenti
(Figura 3). Scongelare e preparare la cartuccia di reagenti,
caricare la cella a flusso e le librerie preparate nella
cartuccia, quindi inserire la cartuccia assemblata nello
strumento. Le fasi di denaturazione e diluizione avvengono
automaticamente sullo strumento.

Oltre alla semplicita, il design della cartuccia
completamente integrata migliora I'efficienza per tutta
la durata della corsa di sequenziamento. La riduzione
di molte reazioni di sequenziamento permette al design
unico di offrire:

« Riduzione dei costi operativi
« Aumento della riciclabilita

» Riduzione del volume degli scarti

| reagenti non lasciano mai la cartuccia, il che offre
uno strumento dotato di procedimento "secco" che
non richiede lavaggi e semplifica la manutenzione,
aumentando l'efficienza.

Figura 3: cartuccia di reagenti NextSeq 1000 e NextSeq 2000.
La cartuccia integrata include reagenti, fluidica e supporto
per gli scarti. E sufficiente scongelare e preparare la cartuccia
di reagenti, inserire la cella a flusso, caricare la libreria

e posizionarla nello strumento.
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Flessibilita per aumentare
la produttivita, scalabilita
per crescere

I NextSeq 1000 System e il NextSeq 2000 System

offrono una piattaforma di ampia utilita con la flessibilita
necessaria per ampliare le applicazioni e crescere in modo
efficiente. Grazie a risultati accurati e veloci, output da

10 Gb fino a 540 Gb e a opzioni informatiche integrate,

il NextSeq 1000 System e il NextSeq 2000 System sono
perfetti per un'ampia gamma di applicazioni (Tabella 2,
Tabella 3), come metagenomica, trascrittomica spaziale,
studi di singole cellule e molto altro.

Gamma di applicazioni

Il NextSeq 2000 System offre quattro tipi di celle a flusso
(P1, P2, P3 e P4) e 14 configurazioni di kit, mentre il
NextSeq 1000 System™ offre due tipi di celle a flusso (P1

e P2) e sette configurazioni di kit (Tabella 1). Le lunghezze
diletturada1x 50 bp a2 x 300 bp supportano un‘ampia
varieta di applicazioni e dimensioni di studio (Tabella 2):

Kit da 600 cicli per applicazioni dipendenti dalla
lunghezza di lettura, quali assemblaggio de novo

di piccoli genomi interi, metagenomica mirata,
metagenomica shotgun, metatrascrittomica

e profilazione del repertorio della risposta immunitaria

« Kitda 300 o0 200 cicli per il sequenziamento di
pannelli mirati, esomi e pannelli di grandi dimensioni,
trascrittomi, DNA tumorale circolante e genomi interi
di grandi dimensioni

» Kit da 100 o 50 cicli per applicazioni incentrate sul
conteggio, come l'espressione genica, la mappatura
spaziale e a singola cellula

La cella a flusso NextSeq 2000 P4 fornisce fino

a 1,8 miliardi di letture unidirezionali per corsa, ottimizzando
il raggruppamento e favorendo progetti ad alto contenuto
di dati, come il sequenziamento dell'esoma, la multiomica,
I'analisi delle singole cellule e I'analisi spaziale.

T Per favorire la scalabilita futura, i clienti che acquistano il
NextSeq 1000 System potranno poi passare senza problemi
al NextSeq 2000 System.

Solo a uso di ricerca. Non usare in procedimenti diagnostici.



NEXTSEQ 1000 SEQUENCING SYSTEM E NEXTSEQ 2000 SEQUENCING SYSTEM

Opzioni di analisi ottimizzate

I NextSeq 1000 System e il NextSeq 2000 System mettono
a disposizione software di analisi integrati, in locale e su
cloud che consentono agli utenti di analizzare i dati in modo
flessibile, cosi da soddisfare ogni esigenza (Figura 4).

E possibile impostare le corse in sede o su cloud.

Per I'impostazione in sede, gli utenti possono creare il
proprio foglio campioni o sfruttare un conveniente modello
preimpostato da lllumina. Limpostazione basata sul cloud
utilizza I'applicazione Run Planner in BaseSpace” Sequence
Hub. Quando le informazioni sulle impostazioni della corsa
sono pronte, queste vengono importate nel NextSeq 1000

| formati di file per gli output del NextSeq 1000 System

e del NextSeq 2000 System sono standard nel settore

e sono utilizzati da diversi sistemi per la gestione delle
informazioni del laboratorio (LIMS, Laboratory Information
Management System) per il monitoraggio dei campioni

e la gestione delle informazioni in modo sicuro

e automatizzato. L'analisi secondaria pud essere
configurata come parte dell'impostazione della corsa,
riducendo il numero di interventi manuali.

Analisi accurata ed efficiente con analisi
secondaria DRAGEN integrata

System e nel NextSeq 2000 System. Quindi gli utenti
selezionano e avviano la corsa di interesse.

Rispetto ai sistemi da banco precedenti, il software
ottimizzato dello strumento fornisce un'interfaccia
pil chiara e la visualizzazione avanzata dello stato
dello strumento e della corsa.

L'analisi secondaria DRAGEN (Dynamic Read Analysis

for GENomics) integrata offre una soluzione accurata ed
efficiente per l'identificazione di varianti. La piattaforma
DRAGEN utilizza algoritmi ottimizzati e con accelerazione
hardware per un‘ampia gamma di soluzioni di analisi
genomiche, inclusi conversione dei file di identificazione
delle basi (BCL), compressione, mappatura, allineamento,
ordinamento, marcatura dei duplicati e identificazione

di varianti.

Tabella 2: alcune delle ulteriori applicazioni disponibili sul NextSeq 1000 System e sul NextSeq 2000 System

Applicazione?®

P1 XLEAP-SBSP

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

N. di

N. di N. di N. di

campioni P campioni Dt campioni DIl campioni D
Sequenziamento dell'intero genoma
piccolo (300 cicli) 7 17 ore 30 22 ore 92 40 ore 138 44 ore
130 Mb di genoma; copertura superiore a 30x
Sequenziamento dell'intero esoma (200 cicli) ) . .
Circa 8 Gb per esoma, copertura media 100 Circa 2 17 ore 10 19 ore 30 31ore 45 34 ore
RNA-Seq totale (200 cicli) od .
50 milioni di coppie di letture per campione 2 17 ore 8 19 ore 24 store 36 34ore
mRNA-Seq (200 cicli) od .
25 milioni di coppie di letture per campione 4 17 0ore 6 19 ore 48 slore /2 34ore
Single-cell RNA-Seq (100 cicli) R
5.000 cellule, 20.000 letture per cellula 1 8ore 4 1Zore 12 1Bore 18  200re
Analisi miRNA-Seq 0 RNA piccolo (50 cicli) o gore’ 36  120re’ 108  18orel 163  12o0re
11 milioni di letture per campione
Sequenziamento del gene 16S RNA (600 cicli) 3849 34 ore 3849 42 ore - - - -

o 0 T o

@

with Enrichment.

. La profondita di sequenziamento raccomandata dipendera in larga parte dal tipo di campione e dall'obiettivo sperimentale e dovra essere ottimizzata per ogni studio.
. I reagenti XLEAP-SBS per le celle a flusso P1, P2 e P3 saranno disponibili nel 2° trimestre del 2024.

. Kit da 200 cicli non disponibili per le celle a flusso P1. Utilizzare il kit P1 da 300 cicli.
. Lelunghezze dilettura raccomandate sono 2 x 75 bp per lllumina Stranded Total RNA Prep e lllumina Stranded mRNA Prep e 2 x 100 bp per lllumina RNA Prep

. Ireagenti P1sono una buona soluzione per gli esperimenti di controllo qualita di singola cellula.

Kit da 50 cicli non disponibili per le celle a flusso XLEAP-SBS P1, P2 o P3. Utilizzare i kit da 100 cicli.

. Ed'\spombi\e un massimo di 384 doppi indici unici.

Solo a uso diricerca. Non usare in procedimenti diagnostici.
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NEXTSEQ 1000 SEQUENCING SYSTEM E NEXTSEQ 2000 SEQUENCING SYSTEM

La soluzione integrata consente di accedere a determinate
pipeline informatiche di DRAGEN (Tabella 3) e di generare
risultati in appena due ore. Il sistema informatico DRAGEN
utilizza i migliori algoritmi della pipeline per aiutare gli utenti
a superare le difficolta dell'analisi dei dati riducendo la
necessita di affidarsi a esperti informatici esterni. L'analisi
DRAGEN integrata € inclusa nei costi dello strumento e non
richiede l'acquisto di un'ulteriore licenza.

Integrazione automatica con il cloud

Per gli utenti che preferiscono una soluzione di analisi
basata sul cloud, il NextSeq 1000 System e il NextSeq 2000
System sono integrati con BaseSpace Sequence Hub

e lllumina Connected Analytics, le nostre piattaforme di
calcolo genomico su cloud. L'analisi DRAGEN su BaseSpace
Sequence Hub e lllumina Connected Analytics offre
funzionalita avanzate per la visualizzazione dei risultati

e funzionalita di analisi in un'interfaccia intuitiva. Sul

cloud, gli utenti hanno a disposizione un‘ampia selezione

di strumenti bioinformatici per condividere i dati in tutto

il mondo. | dati generati dal NextSeq 1000 System e dal
NextSeq 2000 System sono compatibili con i formati
standard del settore perché sia possibile importarli

senza difficolta nella soluzione di preferenza.

Opzioni di >
configurazione

Gestione del >
flusso di lavoro

Sequenziamento
e analisi primaria

Tabella 3: la pipeline informatica DRAGEN & integrata
nel NextSeq 1000 System e nel NextSeq 2000 System

Pipeline® Applicazioni
DRAGEN * Sequenziamento dell'intero esoma
Enrichment * Risequenziamento mirato

* Espressione genica
DRAGEN RNA dell'intero trascrittoma

* Rilevamento della fusione genica
DRAGEN » Sequenziamento dell'intero

Single-Cell RNA trascrittoma di singola cellula

DRAGEN Germline » Sequenziamento dell'intero genoma

* Pannelli degli ampliconi di DNA

i b
DRAGEN Amplicon * Risequenziamento mirato

DRAGEN ORAc

Compression » Compressione di file FASTQ

a. Sul cloud sono disponibili ulteriori pipeline informatiche DRAGEN;
per l'elenco completo, visitare la pagina web illumina.com/DRAGEN.

b. Supportato solo per campioni di DNA.

c. ORA, Original Read Archive; DRAGEN ORA Compression puo essere
attivato con qualsiasi pipeline DRAGEN.

Interpretazione

Allineamento e
> > e analisi dei dati

identificazione di varianti

Pianificazione della corsa sul
cloud e download del foglio
campioni o generazione
manuale del foglio campioni

Impostazione locale della
corsa con analisi in sede

Impostazione della corsa
sul cloud e analisi in sede

W |
Accesso alle applicazioni

BaseSpace Sequence Hub,
ai dati delle prestazioni

dello strumento, alla
gestione delle licenze e alle

Analisi secondaria integrata e
automatizzata con I'accelerazione
hardware degli algoritmi DRAGEN

f

Pianificazione della corsa

soluzioni di archiviazione

sul cloud, con impostazione

delle analisi

e R
Analisi secondaria automatizzata sul cloud con

a lungo termine

la pipeline DRAGEN standardizzata e servizi
di esecuzione di flusso di lavoro/attivita

Figura 4: suite informatica flessibile. Il NextSeq 1000 System e il NextSeq 2000 System dispongono di opzioni in sede e sul cloud per
I'impostazione della corsa, la gestione della corsa e I'analisi dei dati per consentire agli utenti di eseguire il sequenziamento nel modo
che desiderano.
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NEXTSEQ 1000 SEQUENCING SYSTEM E NEXTSEQ 2000 SEQUENCING SYSTEM

Leader globale comprovato

I NextSeq 1000 System e il NextSeq 2000 System offrono
la certezza di una soluzione testata sul campo e di un
partner di sequenziamento affidabile. Dal lancio avvenuto
nel 2020, sono stati installati e utilizzati oltre duemila
strumenti per generare migliaia di pubblicazioni. Grazie

a un'infrastruttura di produzione globale e di qualita, lllumina
fornisce un supporto completo e la migliore coerenza dei
prodotti, stabilendo lo standard per le soluzioni NGS.

Entrando a far parte di questa comunita si ha accesso
a un ampio ecosistema di applicazioni, protocolli

e informatica creato in collaborazione con migliaia di
ricercatori e leader esperti nel settore in tutto il mondo.

Fiducia nell'innovazione continua

[llumina ha una comprovata esperienza nello sviluppo

di soluzioni genomiche che permettono ai ricercatori

di portare avanti studi con la processivita, la scalabilita

e i costi corrispondenti agli obiettivi della propria ricerca.
'esperienza del cliente & al centro di ogni innovazione per
semplificare il pit possibile la preparazione dei campioni,
il sequenziamento e I'analisi dei dati.

Assistenza semplice e veloce
Struttura modulare

I NextSeq 1000 System e il NextSeq 2000 System
presentano un'architettura modulare che semplifica
manutenzione e assistenza. | sensori integrati monitorano
le prestazioni del sistema e avvisano gli utentiin caso

di possibili problemi. In questo modo si semplificano

le operazioni di risoluzione dei problemi e le riparazioni
da parte dei tecnici dell'assistenza con conseguente
risparmio di tempo.

Servizio proattivo di lllumina

|l servizio proattivo di lllumina supporta le prestazioni

dello strumento in modo sicuro e a distanza ed ¢ stato
concepito per rilevare in anticipo il rischio di un guasto,

per risolvere i problemi delle corse in modo piu efficiente

e per impedire fallimenti durante la corsa. Il servizio
complementare contribuisce a ridurre al minimo i tempi

di inattivita non programmati e a evitare perdite di campione
non necessarie anticipando le riparazioni e avvertendo

il personale di lllumina che & necessario programmare
interventi di manutenzione.

Solo a uso diricerca. Non usare in procedimenti diagnostici.

Impegno finalizzato al successo
dei nostri clienti

Ogni sistema acquistato include una garanzia di
manutenzione per un anno. Sono disponibili anche
manutenzione completa, riparazione e soluzioni di
qualificazione. lllumina offre inoltre formazione in

sede, assistenza continuativa, consulenze telefoniche,
webinar e corsi in varie sedi di lllumina in tutto il mondo.
Abbiamo a disposizione tutte le risorse che occorrono
per accelerare il progresso.

Il nostro team di supporto all'avanguardia & costituito

da scienziati esperti nella preparazione delle librerie, nel
sequenziamento e nell'analisi per contribuire a ottimizzare
l'investimento e supportare le prestazioni durante i picchi di
lavoro. Questo team dedicato include tecnici dell'assistenza
in loco (FSE, Field Service Engineer) altamente qualificati,
scienziati delle applicazioni tecniche (TAS, Technical
Applications Scientist), tecnici delle applicazioni in loco
(FAS, Field Application Scientist), ingegneri per il supporto
dei sistemi, bioinformatici ed esperti di reti informatiche,
tutti formati in modo approfondito sulla tecnologia NGS

e sulle applicazioni che i clienti di lllumina utilizzano in tutto
il mondo. L'assistenza tecnica e disponibile telefonicamente
cinque giorni a settimana oppure online 24 ore al giorno,
tutti i giorni in ogni parte del mondo e in diverse lingue.

Riepilogo

I NextSeq 1000 System e il NextSeq 2000 System
ampliano i risultati ottenibili tramite un sistema di
sequenziamento da banco. L'elevata flessibilita e scalabilita,
combinate con prestazioni migliorate mediante la chimica
XLEAP-SBS, consentono un'ampia gamma di applicazioni.

I NextSeq 1000 System e il NextSeq 2000 System offrono
una comprovata tecnologia NGS dotata di semplicita
operativa, un flusso di lavoro ottimizzato che include
I'analisi e un‘assistenza completa.

Maggiori informazioni

NextSeq 1000 Sequencing System e NextSeq 2000
Sequencing System
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NEXTSEQ 1000 SEQUENCING SYSTEM E NEXTSEQ 2000 SEQUENCING SYSTEM

Specifiche del NextSeq 1000 System
e del NextSeq 2000 System

Informazioni per gli ordini

Specifiche

Configurazione dello strumento

Strumento "secco", compatto con analisi secondaria DRAGEN
mediante scheda di matrici di porte logiche programmabili sul
campo (FPGA, Field-Programmable Gate Array) integrata

Computer di controllo dello strumento

Unita base: microserver 2U all'interno dello strumento
Memoria: 288 GB

Disco rigido: SSD da 3,8 TB

Sistema operativo: Linux CentOS 7.6

Ambiente operativo

Temperatura: 15-30 °C

Umidita: umidita relativa 20-80%, senza condensa
Altitudine: 0-2.000 metri

Per uso esclusivo in interni

Laser
Lunghezza d'onda: 449 nm, 523 nm, 820 nm
Sicurezza: prodotto laser di Classe 1

Dimensioni
LxPxA:55¢cmx65cmx60cm

Peso: 141 kg

Dimensioni della cassa di spedizione

L x P x Aimballato: 92 cm x 120 cm x 118 cm
Peso con imballaggio: 232 kg

Requisiti di alimentazione
Tensione in entrata dello strumento: da 100 V c.a. a 240V c.a.
Frequenza di entrata dello strumento: 50/60 Hz

Larghezza di banda per la connessione di rete

200 MB/s/strumento per i caricamenti interni sulla rete

200 Mb/s/strumento per i caricamenti di BaseSpace
Sequence Hub

5 Mb/s/strumento per i caricamenti operativi dello strumento

Sicurezza e conformita del prodotto

Certificato secondo IEC da un NRTL (Nationally Recognized
Testing Laboratory)

Marcatura 61010-1 CE

Approvato FCC/IC
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Solo a uso diricerca. Non usare in procedimenti diagnostici.

Prodotto N. di
catalogo
NextSeq 2000 Sequencing System 20038897
NextSeq 1000 Sequencing System 20038898
NextSeq 1000 to NextSeq 2000 upgrade 20047256
Hgétgiglgg)gg/moo P1XLEAP-SBS Reagent Kit 20100983
z\é%xgsciglg?ag/moo P1 XLEAP-SBS Reagent Kit 20100982
z\é%xgiiglé(;gg/zooo P1 XLEAP-SBS Reagent Kit 20100981
H(e)étiiglég)??/moo P2 XLEAP-SBS Reagent Kit 20100987
z\lz%xgiiglégggmooo P2 XLEAP-SBS Reagent Kit 20100986
z\lse()x()tscfliléz)tig/2ooo P2 XLEAP-SBS Reagent Kit 20100985
?ée()x()tS;gLZ)(l%ﬂOOO P2 XLEAP-SBS Reagent Kit 20100984
H(e)gti;glgso)gbo P3 XLEAP-SBS Reagent Kit 20100990
L\Iz%xoti?/cglgg)?g P3 XLEAP-SBS Reagent Kit 20100989
L\éeoxgscigég)(a)g P3 XLEAP-SBS Reagent Kit 20100988
E%Xéiiis)goo P4 XLEAP-SBS Reagent Kit 20100995
Hgét§§g|e2390 P4 XLEAP-SBS Reagent Kit 20100994
2\12%%8032'52)90 P4 XLEAP-SBS Reagent Kit 20100993
g%xgiiilgg)go P4 XLEAP-SBS Reagent Kit 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

a. | kit di reagenti XLEAP-SBS per gli strumenti NextSeq 1000 e NextSeq 2000
vengono spediti e conservati alla stessa temperatura dei kit di reagenti
SBS standard.

b. | reagenti XLEAP-SBS per le celle a flusso P1, P2 e P3 saranno disponibili
nel 2° trimestre del 2024.
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