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NextSeq 550 System

Introdugao

O NextSeq 550 System combina recursos
comprovados de sequenciamento de Ultima

geragado (NGS) e de array com geragado de dados
ajustavel, permitindo que laboratérios pequenos e
grandes sejam dimensionados para atender as suas
necessidades. Como um instrumento fundamental
no portfélio do sistema lllumina NGS, o NextSeq

550 System é ideal para laboratérios que desejam
expandir além de sua capacidade atual e para novos
laboratdrios interessados em aproveitar os poderes
complementares de sequenciamento e genotipagem
de arrays em um Unico instrumento (Figura 1).

Seu fluxo de trabalho rapido de DNA aos resultados
permite o sequenciamento rapido de exomas, painéis
direcionados e transcriptomas em uma corrida Unica,
com a flexibilidade de mudar para sequenciamento
de baixa ou alta produtividade, conforme necessario.
Os cientistas da lllumina estéo disponiveis em todas
as etapas do caminho com suporte e orientagéao,
permitindo que grandes laboratérios de pesquisa clinica
sejam dimensionados com confianga e laboratdrios
menores empreguem tecnologias de genotipagem

e sequenciamento.

Suporte a capacidades
dindmicas

O NextSeq 550 System permite que os pesquisadores
acompanhem o ritmo da tecnologia, mudando
rapidamente de uma aplicagao para outra e
configurando o rendimento com base no volume

da amostra e nas necessidades de cobertura.

Esse sistema completo e escalavel transforma uma

ampla gama de aplicagdes de alta produtividade
em ferramentas acessiveis para o dia a dia.

Atendimento das demandas de laboratoérios
ativos

O NextSeq 550 System oferece varios niveis de
produtividade, fornecendo aos usuarios a eficiéncia
operacional ideal. O NextSeq 550 System também
oferece um tempo de resposta de um dia para
diversas aplicagdes de sequenciamento populares.
Com este instrumento, os usuarios podem realizar

0 sequenciamento de uma ampla gama de amostras
por corrida:

* 1212 exomas
» 1 a16 transcriptomas

» 6 a 96 painéis direcionados

« 12 a 40 amostras de determinacgao de perfil para
expressao génica

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

Figura 1: NextSeq 550 System

Plataforma comprovada que combina o poder das
tecnologias NGS e de array para apoiar estudos
gendmicos precisos em uma ampla gama de aplicagoes.

Habilitacao de laboratérios de pesquisa clinica

Para laboratdrios que ja possuem o NextSeq 550
System, a aquisi¢cao de um instrumento adicional
aumenta a capacidade de sequenciamento do
laboratdrio, permitindo redundéancia e modularidade
sem exigir revalidagdo. InUmeras publicagdes e adogéao
pelos principais centros de genémica demonstraram
que o NextSeq 550 System é uma adigdo confiavel

a qualquer conjunto de instrumentos.

Habilitagao de laboratérios menores

O NextSeq 550 System é de facil configuragao,
oferecendo aos usuarios a escalabilidade

necessaria para atender as demandas e prazos.

Duas configuragdes de lamina de fluxo (rendimento
alto e médio) permitem que os laboratérios mudem
facilmente de alto para baixo rendimento em cada
corrida de sequenciamento (Tabela 1 e Tabela 2).

O NextSeq 550 System fornece suporte integrado
para sequenciamento tipo paired-end, oferecendo
comprimento da leitura definido pelo usuario de até

2 x 150 bp. O sistema é compativel com todas as
solucdes da lllumina para preparagao de bibliotecas
e enriquecimento de alvos, garantindo integragao
com todo o portfélio de sequenciamento da empresa.
Isso permite que os laboratdrios ampliem os estudos
para os sistemas de maior produtividade NextSeq
2000, NovaSeq™ X e NovaSeq 6000 Systems ou
realizem estudos complementares em outra plataforma,
como o MiSeq™ 100 System.
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Tabela 1: Desempenho do sequenciamento do NextSeq 550 System

Configuragdo de lamina de fluxo

2 x 150 bp
Lamina de fluxo de alto rendimento
Até 400 milhdes de leituras unicas 2x75bp
Até 800 milhdes de leituras tipo paired-end

1x75bp
Lamina de fluxo de médio rendimento 2 x150 bp
Até 130 milhGes de leituras Unicas
Até 260 milhdes de leituras tipo paired-end 2x75bp

Comprimento da leitura

Rendimento
100-120 Gb
50-60 Gb
25-30Gb
32-39Gb

16-19 Gb

NextSeq 550 System

Qualidade dos dados
>75% > Q30
> 80% > Q30
>80% > Q30
>75% > Q30

>80% > Q30

As especificagdes de instalagdo séo baseadas na biblioteca de controle de PhiX da lllumina em densidades de cluster compativeis (filtros de passagem dos clusters entre 129 e 165 k/mm?).
Os parametros reais de desempenho podem variar com base no tipo de amostra, na qualidade da amostra e nos filtros de passagem dos clusters. A porcentagem de bases > Q30 é

calculada em média durante toda a corrida.

Tabela 2: Flexibilidade maxima para diversas aplicagdes

Sequenciamento

Lamina de fluxo de alto

rendimento
Aplicacao
N.° de
amostras D
Determinagao de perfil para
expressdo génica
> 10 milhdes de leituras 40 Th
1x75bp
mRNA-Seq
> 25 milhdes de leituras 16 18 h
2 x75bp

Painel de enriquecimento
Regido de 12 Mb 36 29 h
Cobertura > 20x em > 95% dos alvos

Sequenciamento de exoma completo 12 18 h
Cobertura média de 50x

Sequenciamento do genoma

completo pequeno

Genoma de 130 Mb 30 29 h
Cobertura > 30x

2 x 150 bp

Desempenho da leitura de arrays

Tempo de leitura

BeadChip por BeadChip
Infinium MethylationEPIC 40 minutos
Infinium CytoSNP-850K 40 minutos
Infinium HumanCytoSNP-12 40 minutos
Infinium HumanKaryomap-12 40 minutos

Lamina de fluxo de médio

rendimento

N.° de a
amostras Lul:te

13 1h

5 15h

12 26 h

3 15 h

10 26 h

N.° de amostras

12

12

a. Ostempos totais incluem clusterizagéo, sequenciamento e identificagdo de bases em um NextSeq 550 System.
b. A quantidade de entrada depende da qualidade da amostra e da solugdo de preparagao de biblioteca utilizada. Para obter uma lista completa dos kits de preparagao de bibliotecas

da lllumina, acesse illumina.com/products/by-type/sequencing-kits/library-prep-kits.html.
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Entrada obrigatdria®

25a1.000 ng de
mRNA 10 a 20 ng
de RNA total

25a1.000 ng
de mRNA

10 a 100 ng de DNA

50 ng de DNA

1a 300 ng de DNA

Tempo de leitura
por amostra

5 minutos
5 minutos
3,3 min

3,3 min
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NextSeq 550 System

Fluxo de trabalho de NGS
simplificado

O NextSeq 550 System é parte de um fluxo de trabalho
totalmente integrado que abrange desde a preparac¢ao
da biblioteca até a analise de dados, geragdo de
relatérios e compartilhamento de dados (Figura 2).

Kits de preparacao de bibliotecas para uma
variedade de aplicagbes

A lllumina oferece varios Kits de preparagéo de
bibliotecas compativeis com o NextSeq 550 System.
As solugbes incluem painéis voltados para investigar
regides especificas de interesse e compativeis com
diversos métodos. Saiba mais sobre solugdes de
preparagao de bibliotecas no nosso site.

Facil operagao do sistema

O NextSeq 550 System oferece uma interface
de usuario intuitiva e um design pronto para uso,
permitindo que os usuarios realizem diversas
aplicagdes de sequenciamento com treinamento
minimo e configuragéo rapida do instrumento.

Preparar Sequenciar

Total de 15 a 18 horas
10 minutos de pratica

Total de 6,5 horas
< 3 horas de pratica

O NextSeq 550 System oferece:

« Reagentes prontos para uso que simplificam os fluxos
de trabalho

« Materiais de consumo codificados por rastreamento
por identificador por radiofrequéncia (RFID) para
melhorar o rastreamento e o0 monitoramento

» Recursos integrados de clusterizagéo e
sequenciamento para geragao de dados precisos

« Controles faceis de seguir que permitem
analise intuitiva

As bibliotecas preparadas sdo carregadas no NextSeq
550 System, permitindo um sequenciamento rapido

e automatizado. Os dados sdo gerados em apenas
6,5 horas para uma corrida de sequenciamento de

75 ciclos e em menos de 30 horas para uma corrida
de 150 ciclos tipo paired-end.

“O aspecto mais valioso do NextSeq 550
System é a facilidade de uso. Ele se
tornou nosso principal instrumento.”

— Dra. Angie Fawkes, Genetics Core,
Edinburgh Clinical Research Facility

5% NS

Analisar Compartilhar

DRAGEN Server ou Imediatamente

BaseSpace Sequence Hub
Armazenamento seguro

< 4 min por 80 milhdes e ilimitado
de leituras com o DRAGEN
secondary analysis

Figura 2: Visdo geral das etapas do fluxo de trabalho de sequenciamento do NextSeq 550 System

O NextSeq 550 System proporciona um fluxo de trabalho de sequenciamento simples e integrado, desde a preparagao da biblioteca até
a andlise dos dados. Os tempos de fluxo de trabalho variam de acordo com o experimento e o tipo de ensaio. Os detalhes mostrados sédo
referentes ao lllumina Stranded mRNA Prep e comprimento da leitura de 2 x 75 bp. A analise inclui expressao diferencial e identificagdo

de transcri¢des alternativas.

Somente para pesquisa. Ndo deve ser usado para procedimentos de diagndstico.
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Bioinformatica simplificada

Para a andlise de dados, os controles integrados do
sistema realizam a identificacao inicial de bases e a
pontuacdo de qualidade. Ha varias opgdes disponiveis
para andlise secundaria, incluindo o DRAGEN™
secondary analysis, que fornece bioinformatica precisa,
abrangente e altamente eficiente, com varias opgdes

de implantacgdo, aplicagdes e pipelines para atender as
suas necessidades. Também é possivel utilizar um amplo
ecossistema de ferramentas de software de analise de
dados, tanto comerciais quanto de codigo aberto.

Analise rapida com o DRAGEN secondary analysis
no BaseSpace Sequence Hub

O DRAGEN (Dynamic Read Analysis for GENomics)
secondary analysis oferece analise secundaria
ultrarrapida. Esta solugao de informatica premiada do
PrecisionFDA™ utiliza algoritmos otimizados e acelerados
por hardware para fornecer precisao lider do setor?
para identificar varios tipos de variantes, incluindo
variantes pequenas, variagées de numero de copias
(CNVs)" e indels. Usando os algoritmos de pipeline
de alta performance do DRAGEN secondary analysis,
usuarios iniciantes e experientes podem superar
gargalos na analise de dados e reduzir a dependéncia
de especialistas externos em informatica.

O DRAGEN secondary analysis esta disponivel na nuvem
por meio do BaseSpace Sequence Hub, a plataforma facil
de usar de gerenciamento de dados de computagao em
nuvem da lllumina. Na nuvem, os usuarios tém acesso a
diversas ferramentas de bioinformatica em um formato
intuitivo, permitindo o compartilhamento de dados em
escala global.

O BaseSpace Sequence Hub é uma plataforma que
prioriza a seguranca e inclui criptografia de ponta

a ponta, auditoria e controle de acesso detalhado.
Esta em conformidade com os regulamentos da Health
Insurance Portability and Accountability Act (HIPAA),
ISO 27001 (Information Security Management System)
e Regulamento Geral de Protecao de Dados Pessoais
(General Data Protection Regulation, GDPR).

Local Run Manager

Como alternativa, os clientes podem realizar analises

no instrumento ou sem ele usando o Local Run Manager.
O Local Run Manager fornece uma solugao integrada
para a criagdo e analise de corridas de sequenciamento
com a capacidade de vincular médulos desde a
configuragéo de corrida até a analise.

* O DRAGEN secondary analysis recebeu o prémio de
Melhor desempenho para regides dificeis de mapear e
Melhor desempenho para todas as regides de referéncia
no PrecisionFDA Truth Challenge V2 de 2020.

T CNVs identificadas em estudos de sequenciamento de exoma
completo da linha genética.
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NextSeq 550 System

Precisao excepcional

A comprovada quimica de sequenciamento por sintese
(SBS) da Illumina estd na esséncia do NextSeq 550
System. Esse método proprio baseado em terminadores
reversiveis permite o sequenciamento paralelo de
milhdes de fragmentos de DNA, detectando bases
simples a medida que s&o incorporadas a fitas de

DNA crescentes. O método elimina virtualmente erros

e identificac®es perdidas associadas as cadeias de
nucleotideos repetidas (homopolimeros).

As laminas de fluxo nos NextSeq v2.5 Reagent Kits
otimizados mantém a intensidade fluorescente inicial,
melhorando ainda mais o desempenho durante toda
a corrida.® Além disso, as laminas de fluxo v2.5 séo
mais resilientes do que seus predecessores, capazes
de suportar mais umidade, calor e armazenamento
prolongado do que as laminas de fluxo v2 e podem
ser enviadas em temperatura ambiente. Com a quimica
NextSeq v2.5, o NextSeq 550 System oferece
precisdo excepcional para diversos métodos,
incluindo sequenciamento de genomas completos
pequenos, painéis direcionados, exomas e analises de
transcriptoma, abrangendo uma ampla faixa de niveis
de cobertura.

Um sistema, duas tecnologias

O NextSeq 550 System integra recursos de
sequenciamento e leitura de microarrays em uma unica
plataforma (Tabela 2). Isso reduz a necessidade de
multiplos instrumentos, economizando dinheiro e area
do laboratério.

Flexibilidade experimental com a leitura
de arrays

A leitura de microarrays no NextSeq 550 System
fornece aos laboratérios multifacetados acesso
instantaneo a uma tecnologia poderosa para
exploragdo adicional. A leitura de arrays utiliza a
tecnologia baseada em beads BeadArray™ e pela
quimica comprovada Infinium™. A quimica confiavel
do Infinium produz qualidade dos dados e taxas
de identificagdo excepcionais, além de resultados
reproduziveis.

A capacidade de leitura de microarrays fornece

um meétodo ortogonal econdmico para identificar
regides diferencialmente metiladas usando o Infinium
MethylationEPIC BeadChip e confirmagao rapida

de CNVs usando o Infinium CytoSNP BeadChip.

O NextSeq 550 System otimiza o conjunto de aplicagdes
avangadas de pesquisa enquanto reduz os custos
operacionais do instrumento.

Somente para pesquisa. Ndo deve ser usado para procedimentos de diagndstico.
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Analisando dados de array

Os dados de array podem ser analisados usando
varias solugdes de software da lllumina ou aplicagdes
de terceiros. Para dados Infinium MethylationEPIC
BeadChip, a lllumina oferece o mdédulo de metilagdo
GenomeStudio™. Isso permite que os pesquisadores
realizem andlises de metilagdo diferencial para estudos
de pequena escala. Para estudos de grande escala,
existem diversos pacotes de andlise disponiveis
gratuitamente que funcionam na estrutura de software
R para normalizagdo e andlise diferencial de dados

de metilagdo.*®

“Alternar entre sequenciamento
e metilagao € muito simples.”

— Dr. Mike Friez, diretor dos laboratdérios de
diagndstico do Greenwood Genetic Center

Servigo e suporte de qualidade
internacional

Aumente o controle de amostras e reduza
o tempo de inatividade

O lllumina Proactive é um servigo seguro e remoto de
suporte ao desempenho do instrumento, projetado para
detectar falhas potenciais de risco preventivamente,
solucionar problemas com mais eficiéncia e evitar
falhas durante a corrida. O servi¢o ajuda a minimizar
tempos de inatividade ndo planejados e evitar a perda
desnecessaria de amostras.

Otimize o investimento, potencialize
o desempenho e reduza ao minimo
as interrupgdes

A lllumina fornece uma equipe de suporte de qualidade
internacional composta por cientistas experientes
especializados na preparagao de bibliotecas,
sequenciamento e analise. Essa equipe dedicada

inclui engenheiros de servigo de campo (FSE, Field
Service Engineers) altamente qualificados, cientistas
de aplicacado técnica (TAS, Technical Applications
Scientists), cientistas de aplicagao de campo (FAS, Field
Applications Scientists), engenheiros de suporte de
sistemas, profissionais de bioinformatica e especialistas
em rede de Tl, todos com profundo conhecimento nas
aplicacgdes utilizadas pelos clientes da lllumina ao redor
do mundo. O suporte técnico estd disponivel em todo

o mundo e em varios idiomas por telefone, 5 dias por
semana, ou online, 24 horas por dia, 7 dias por semana.

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

Cada compra de sistema inclui uma garantia de servigo
de um ano. Também estdo 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 Illlumina em todo

o0 mundo.

Resumo

Usando quimica SBS comprovada, operagdo intuitiva

e um fluxo de trabalho simplificado de DNA para
resultados, o NextSeq 550 System é um parceiro de
laboratdrio ideal. Acesse tecnologias lideres de NGS

e array em um unico sistema, obtenha a produtividade
e o tempo necessarios com diversas opgdes de lamina
de fluxo e veja o0 que pode ser realizado com o NextSeq
550 System hoje.

Saiba mais —>
NextSeq 550 System

DRAGEN secondary analysis

Informacgdes para pedidos

Produto c:{;g;o
NextSeq 550 System SY-415-1002
(ngétgigleSSO/SSO Mid-Output v2.5 Kit 20024904
{\13%%8(:32'22)0/550 Mid-Output v2.5 Kit 20024905
{\1765)(238/(9;%5)00/550 High-Output v2.5 Kit 20024906
(ngétiigI:SO/SSO High-Output v2.5 Kit 20024907
[\13%%852'2(5))0/550 High-Output v2.5 Kit 20024908
Ig_g‘axstosi?/c?gsc;/%o Mid-Output Kit 20024909
Jg;.gjza?z((t)gecqyggg)/%o Mid-Output Kit 20024910
Ié;'gj(e7x5ti3g|2g)0/550 High-Output Kit 20024911
Igglaétgigcﬁggl%o High-Output Kit 20024912
TG NextSeq 500/550 High-Output Kit 20024913

v2.5 (300 cycles)

Os materiais de consumo com identificagdo TG oferecem recursos que ajudam
os clientes a reduzir a frequéncia de revalidag&o. Esses materiais de consumo
s6 estao disponiveis mediante um acordo de fornecimento e os clientes devem
fornecer uma previséo vinculativa. Entre em contato com o gerente da sua conta
para saber mais.
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