
规格表 

NextSeq™ 1000 
和 NextSeq 2000
测序系统 
突破边界效率，探索无限可能

•	 灵活性和可扩展性，让您通过台式系统实现更丰富的应用 

•	 采用即装即用试剂卡盒与集成式机载生信分析软件，实现极
简操作 

•	 测序成本降低，数据输出量更高，支持大规模研究及数据
密集型实验方案 
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简介 

新一代测序（NGS）的创新正在帮助基因组学界提出和回答越
来越复杂的科学问题。在肿瘤学、微生物组研究、单细胞研究
和其他新兴的应用领域，研究人员需要借助更高深度和更低成
本的测序来推动样本更多、规模更大的研究。 

因美纳致力于为用户提供创新的技术和系统，以此来促进基因
组、转录组和表观基因组领域的探索，支持这些研究的扩展。
在过去的 20年里，因美纳进行了测序技术的创新研发，改善
了整个工作流程的性能，无论是对于低通量用户还是高通量用
户而言，易用性更强且成本更低。 

NextSeq 1000和 NextSeq 2000测序系统延续了这一传统�
（图 1，表 1）。这些革命性的平台提供了先进的系统设计、创
新的测序化学技术、广泛的文库试剂兼容性，以及可快速进行
二级分析的机载生信分析软件。多种流动槽类型和试剂盒规
格支持各种客户批处理和通量需求，无论是细胞群 RNA测序�
（RNA-Seq）、16S测序还是鸟枪法宏基因组学测序。

现在，我们有了灵活、可扩展的 Illumina NextSeq 1000和� �
NextSeq 2000测序系统平台，可提供多种流动槽类型，为今
后的研究提供保障。 

灵活扩展，实现更多突破 

NextSeq 1000和 NextSeq 2000测序系统利用光学、仪器设
计和试剂化学领域的最新进展，实现了微型化的测序反应，同
时还提高了产出，降低了每次运行的成本。现在，用户可以在
台式测序系统上获得其研究规模所需的通量、数据质量和成本，
无论是较小批量的样本和较低通量的应用，还是更高通量的高
强度应用。 

图 1：NextSeq 2000测序系统——NextSeq 2000系统具有创新的设计、
先进的测序化学技术、机载生物信息工具以及简便的工作流程，可在台
式测序仪上实现广泛且灵活的应用。 

技术创新提高仪器性能 

NextSeq 1000和 NextSeq 2000测序系统采用了与 NovaSeq™ 
6000系统类似的阵列式流动槽。该台式测序平台具备高度的
灵活性、稳定性和可扩展性，能提供高簇密度的流动槽，从而
降低每 Gb的测序运行成本。

为了充分利用这些高密度的流动槽，NextSeq 1000和 NextSeq 
2000测序系统专门配备了新型超高分辨率光学系统，与传统
的台式系统相比，该光学系统可生成分辨率和灵敏度很高的成
像数据，微型化造就了可扩展的弹性通量，同时其数据质量与
当前的 NextSeq 550和MiSeq™系统保持了相同的高标准。  



读长 NextSeq 1000/2000 P1 Reagent NextSeq 1000/2000 P2 Reagent NextSeq 2000 P3 Reagent

每个流动槽的产出 a

Read CPF 100M 400M
（2×300 bp为 300M） 1.2B

1 × 50 bp - - 60 Gb

2 × 50 bp 10 Gb 40 Gb 120 Gb

2 × 100 bp - 80 Gb 240 Gb

2 × 150 bp 30 Gb 120 Gb 360 Gb

2 × 300 bp 60 Gb 180 Gb -

质量分值 b

1 × 50 bp ≥ 90%的碱基分值高于 Q30

2 × 50 bp ≥ 90%的碱基分值高于 Q30

2 × 100 bp ≥ 85%的碱基分值高于 Q30

2 × 150 bp ≥ 85%的碱基分值高于 Q30

2 × 300 bp ≥ 80%的碱基分值高于 Q30

运行时间

1 × 50 bp - - 约 11小时

2 × 50 bp 约 10小时 约 13小时 约 19小时

2 × 100 bp - 约 21小时 约 33小时

2 × 150 bp 约 19小时 约 29小时 约 48小时

2 × 300 bp 约 34小时 约 44小时 -

a.	 输出规格基于单个流动槽，使用 Illumina PhiX对照文库，在支持的簇密度下产出进行计算；CPF=通过过滤的簇。 

b.	 质量分值的计算基于使用 Illumina PhiX对照文库；根据文库类型和质量、插入片段大小、上样浓度及其他实验因素的不同，性能可能有所差异。 
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NextSeq 1000和 NextSeq 2000系统以数十年的专业知识为基
础，采用了先进的边合成边测序（SBS）化学技术，优化后增强
了簇亮度，减少通道串扰，提高了信噪比。系统的优化与可减少
实际反应规格的改良配方相结合，可使 NextSeq 1000/2000试

表 1：NextSeq 1000与 NextSeq 2000测序系统的性能参数 

剂用户在获得高质量数据的同时，全面减少试剂的用量，避免
浪费，同时也很大限度地减少物理储存需求。此外，可靠性和
稳定性有所提升，使流动槽的环境运输成为了可能。
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以广泛的性能开创突破性研究 

NextSeq 1000和 NextSeq 2000测序系统快速准确，数据产出
量可从 10 Gb扩展至 360 Gb，具有灵活的生信选项，是宏基因
组学、空间转录组学、肿瘤、遗传病等广泛应用领域（表 2）的
理想选择。此外，我们还提供专业的支持服务，为您的科研工作
保驾护航。  

整合的测序平台和先进的生信分析系
统共同造就了强大而精简的工作流程 

在因美纳，客户体验是每项创新的核心，我们一直在尽可能地
使样本制备、测序和数据分析变得轻松容易。NextSeq 1000和
NextSeq 2000测序系统提供了简化的工作流程，结合了即装即
用的简易操作和先进的生信分析系统（图 2和图 3），让初级用
户和高级用户都可以从中受益。  

基于卡盒的易用平台 

NextSeq 1000和 NextSeq 2000测序系统利用了集成式卡
盒，包括试剂、流体和废液容器，简化了文库上样的操作。操
作过程非常简单，只需解冻试剂卡盒，将流动槽插入卡盒，然
后把文库加到卡盒中，最后将组装好的卡盒插入仪器。变性和
稀释步骤将在仪器上自动进行。 

除了使用方便，完全集成的卡盒设计还提高了整个测序运行的
效率。通过使多种测序反应微型化，这种独特的设计： 

•	 降低了测序成本 

•	 提高了可回收性 

•	 极大程度地减少了浪费 

由于试剂始终在卡盒内，这种干燥设计不需要清洗仪器，从而
能够简化仪器维护并优化仪器效率。 

图 2：从文库到分析的直观工作流程——NextSeq 1000和 NextSeq 2000测序系统提供了全面的工作流程，具有用户友好的运行设置，广泛的文库
试剂兼容性，即装即用的操作，集成的机载二级分析工具。 

制备管理 测序 分析 监控

借助云端选项和手动
选项，轻松有效地追踪
样本，管理运行

利用市场上各种兼容性
建库产品来进行
文库制备

将制备好的文库加入测
序卡盒，然后将卡盒插
入先进的 NextSeq 1000

或 NextSeq 2000系统中

使用机载 DRAGEN Bio-IT平
台传输至云端进行数据分析，

更加灵活方便

通过 Illumina Proactive 

Instrument Performance 

Service提高实验室效率
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表 2：NextSeq 1000和 NextSeq 2000测序系统支持的部分应用

图 3：灵活的生信分析套件——NextSeq 1000和 NextSeq 2000系统在运行设置、运行管理和数据分析方面，有本地和云端两个选项，能让用户以自
己的方式运行测序。 

应用 a 

NextSeq 1000/2000 
P1 Reagent 

NextSeq 1000/2000  
P2 Reagent 

NextSeq 2000  
P3 Reagent 

样本数量 时间 样本数量 时间 样本数量 时间

小型全基因组测序
（300个循环）
130 Mb基因组；>30倍覆盖度

7 约 19小时 30 约 29小时 90 约 48小时

全外显子组测序（200个循环）
目标区域的平均覆盖度为 50倍
90%的目标区域覆盖度为 20倍

4b 约 19小时 16 约 21小时 48 约 33小时

总 RNA-Seq（200个循环）
每个样本 50M read对

2b,c 约 19小时 16 约 21小时 24 约 33小时

mRNA-Seq（200个循环）
每个样本 25M read对

4b,c 约 19小时 32 约 21小时 48 约 33小时

单细胞 RNA-Seq（100个循环）a

5K细胞，20K read/细胞
1d 约 10小时 4 约 13小时 11 约 19小时

miRNA-Seq或小 RNA分析（50个循环）
每个样本 11M read

9e 约 10小时 36f 约 13小时 108 约 11小时

16S RNA测序（600个循环） 384g 约 34小时 384g 约 44小时 - -

a.	 推荐的测序深度很大程度上取决于样本类型和实验目标，需要针对每项研究进行优化。
b.	 使用 P1 300个循环试剂盒。
C.	针对 Illumina Stranded Total RNA Prep和 Illumina Stranded mRNA Prep，推荐读长为 2 × 75 bp；针对 Illumina RNA Prep with Enrichment，推荐读长为 2 × 100 bp。
d.	 P1试剂适用于单细胞质量控制实验。
e.	 使用 P1 100个循环试剂盒。
f.	 使用 P2 100个循环试剂盒。
g.	 最多 384个唯一双标签序列可用。

工作流程管理 测序和初级分析 序列比对和变异检出 解读和数据分析

在云端设置运行，在本地
分析

在云端设置运行，在云端
分析

配置选项

在云端规划运行并下载样本
列表或手动生成样本列表

在云端规划运行，
包括分析设置

通过 DRAGEN硬件加速算法进行自动化的
机载二级分析

使用标准化的 DRAGEN流程和工作流程 /
任务执行服务在云端进行自动化二级分析

访问 BaseSpace Sequence 
Hub，获取应用程序、仪器
性能数据、许可证管理和
长期数据存储解决方案

在本地设置运行，在本地
分析
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精简的分析，灵活的选项 
NextSeq 1000和 NextSeq 2000系统支持机载、本地和云端的
分析软件，使用户能够以需要的方式灵活地分析数据。 

用户可以在本地或云端设置运行。在本地设置时，用户可以创建
自己的样本表或利用便捷的因美纳预设模板。在云端设置时，用
户可以使用 BaseSpace™ Sequence Hub中的 Run Planner应
用程序。运行设置信息准备就绪后，会被导入 NextSeq 1000和
NextSeq 2000系统。然后，用户就可以选择并启动感兴趣的运行
了。与早期的台式系统相比，优化的仪器软件提供了一个更清晰
的界面，具有易于阅读的屏幕和易于理解的运行指标，还改善了
仪器和运行状态的可视化功能。NextSeq 1000和 NextSeq 2000 
系统能生成行业标准文件格式，供各种实验室信息管理系统�
（LIMS）使用，以实现安全、自动的样本追踪和信息管理。二级
分析可在运行设置中进行配置，减少所需的用户接触。

利用机载 DRAGEN™ Bio-IT平台实现准确高效分析 

机载 DRAGEN（Dynamic Read Analysis for GENomics）Bio-IT
平台可提供准确高效的二级分析方案。DRAGEN平台采用了优
化的硬件加速算法，可用于各种基因组分析解决方案，包括碱基
检出（BCL）文件转换、压缩、基因组定位、序列比对、序列排序、
重复标记和变异检出。我们会为各种新兴应用提供相应的全新
流程。机载解决方案中有多种 DRAGEN生信分析工具可供选择�
（表 3），两小时内就能生成结果。DRAGEN信息学使用了先进
的流程算法，可以帮助初级用户和高级用户突破数据分析的瓶颈，
减少他们对外部生信专家的依赖。用户可以减少大量用来进行生
信分析的时间和精力，更多地关注结果。机载 DRAGEN分析包
含在仪器成本中，无需额外购买许可证。

表 3：NextSeq 1000和 NextSeq 2000系统中集成的一键式
DRAGEN信息学流程 

流程 a 应用 关键功能 

DRAGEN 
Enrichment 

•全外显子组测序 
•靶向重测序 

•	序列比对
•	小型变异检出
•	生殖系与体细胞（仅肿瘤）
模式
•	结构变异（SV）检出
•	拷贝数变异（CNV）检出
•	自定义清单文件

DRAGEN RNA 
•	全转录组基因表达
•	基因融合检测

•	序列比对
•	融合检测
•	基因表达
•	差异表达

DRAGEN Single-
Cell RNA

•	单细胞全转录组测序

•	细胞条形码和错误纠正
•	序列比对
•	基因表达
•	细胞过滤
•	基本报告和可视化功能

DRAGEN ORAb 

压缩
•	对 FASTQ文件进行
压缩

•	无损压缩
•	文件大小最多缩小 5倍

DRAGEN 
Germline

•	全基因组测序

•	序列比对
•	小型变异检出
•	SV/CNV c检出
•	重复延长 c

•	纯合区域 c

•	CYP2D6基因分型 c

DRAGEN 
Amplicond

•	DNA扩增子 panel
•靶向重测序

•	序列比对
•	小型变异检出
•	生殖系与体细胞（仅肿瘤）
模式

a.	更多DRAGEN信息学流程可从云端获取，请访问 illumina.com/DRAGEN，浏览完整列表。 
b.	ORA：original read archive（原始 read存档）；DRAGEN ORA压缩可在任何
DRAGEN流程中使用。 

c.	仅适用于人类基因组的功能。 
d.	仅支持 DNA样本；从 DRAGEN v3.8开始可用 

https://www.illumina.com.cn/products/by-type/informatics-products/dragen-bio-it-platform.html
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BaseSpace Sequence Hub中的应用程序生态系统 

想要使用云端分析解决方案的用户，可以通过 BaseSpace 
Sequence Hub实现这一目的。BaseSpace Sequence Hub是
一个基因组云计算平台，能以用户友好的形式直接为研究者提供
简化的数据管理和分析测序工具。用户可以在云端访问多种生
物信息学工具，并在全球范围内共享数据。使用 NextSeq 1000
和 NextSeq 2000系统生成的数据与行业标准的格式兼容，可
以方便地导入所选的解决方案。

以极佳的服务来增强样本控制并缩短停机时间 

因美纳提供专业的支持团队来助您进一步扩大投资回报、支持
系统的高性能运作并很大限度地减少故障率，该团队由经验丰
富的科学家组成，他们精通文库制备、测序和生信分析。这个
团队包括高素质的现场服务工程师（FSE）、技术应用科学家�
（TAS）、现场应用科学家（FAS）、系统支持工程师、生物信息
学家和 IT网络专家，他们非常了解 NGS以及全球的因美纳客
户开展的应用。您可通过电话获得技术支持（每周 5天），或
通过网络获得在线支持（24/7），我们在全球范围内提供多种
语言的技术支持。无论以哪种方式，我们的团队都会在您需要
时为您效劳。

以模块化结构实现更简单快捷的支持

NextSeq 1000和 NextSeq 2000系统以模块化的方式构建，
简化了服务和支持。机载传感器可以监控系统性能，如果检测
到可能的问题，会主动向用户发出警报。这会使服务工程师的
故障排查和维修工作变得更容易，从而节省时间，减少挫败感。 

每台购买的系统都包含一年的保修服务。另外还提供全面的维
护、维修和验收解决方案。除此之外，因美纳还在全球各地的
因美纳分部区域提供现场培训、持续支持、电话咨询、网络研
讨会和课程。为了助您加速研究进程，我们为您提供所需的一切。

Illumina Proactive是安全的远程仪器性能支持服务，旨在提前
预测风险故障、高效排查并防止平台运行中的故障。该服务会
通过维修预警和提醒因美纳现场人员制定维修规划，来很大程
度地缩短意外停机的时间，避免不必要的样本损失。

提高当前的测序效率，备以今后的规模需求 

因美纳拥有 17,000多个活跃的平台，为 NGS解决方案树立了
标准。加入这个群体后，您可以访问一个庞大的生态系统，该
生态系统包含各种应用、实验方案和生信工具，由全球数千名
研究人员和业界先进人才共同建立。 

因美纳在提供基因组学解决方案方面有着良好的记录，能让
研究人员以符合其研究目标的通量、规模和价格开展研究。
NextSeq 2000系统提供了多种通量选项，能满足新兴应
用的需求，同时也能为当前的应用带来更好的运行效益。与
NextSeq 2000系统相比，NextSeq 1000系统的通量更低，
但其价格也相对较低。购买 NextSeq 1000系统的客户可以轻
松升级到 NextSeq 2000系统，确保了该系统在未来仍具备灵
活的可扩展性。

总结

NextSeq 1000和 NextSeq 2000测序系统彻底改变了台式测
序系统的性能。其高灵活性及可扩展性支持各种应用，为各种
规模的实验室赋能，研究人员将享有前所未有的灵活性，能探
索和发现更多信息。
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NextSeq 1000和 NextSeq 2000系统的规格 

订购信息 
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产品 货号
NextSeq 2000测序系统 20038897

NextSeq 1000测序系统 20038898

NextSeq 1000升级至 NextSeq 2000 20047256

NextSeq 1000/2000 P1 Reagent（100个循环） 20074933

NextSeq 1000/2000 P1 Reagent（300个循环） 20050264

NextSeq 1000/2000 P1 Reagent（600个循环） 20075294

NextSeq 1000/2000 P2 Reagent（100个循环） 20046811

NextSeq 1000/2000 P2 Reagent（200个循环） 20046812

NextSeq 1000/2000 P2 Reagent（300个循环） 20046813

NextSeq 1000/2000 P2 Reagent（600个循环） 20075295

NextSeq 2000 P3 Reagent（50个循环） 20046810

NextSeq 2000 P3 Reagent（100个循环） 20040559

NextSeq 2000 P3 Reagent（200个循环） 20040560

NextSeq 2000 P3 Reagent（300个循环） 20040561

NextSeq 1000/2000 Read and Index Primers 20046115

NextSeq 1000/2000 Index Primer Kit 20046116

NextSeq 1000/2000 Read Primer Kit 20046117

规格 

仪器配置 
独立、干燥的仪器，整合了 DRAGEN Bio-IT现场可编程门阵列技术
（FPGA）二级分析

仪器控制计算机 
主机：仪器内置的 2U微服务器
内存：288 GB
硬盘：3.8 TB SSD
操作系统：Linux CentOS 7.6

操作环境 
温度：15℃ -30℃
湿度：相对湿度 20%–80%，非冷凝
海拔：0-2000米
仅供室内使用 

激光 
波长：449 nm、523 nm、820 nm
安全性：1级激光产品 

尺寸 
宽 ×深 ×高：60 cm × 65 cm × 60 cm
重量：141 kg
包装尺寸 
宽 ×深 ×高（包装）：92 cm × 120 cm × 118 cm
毛重：232 kg 

电源要求 
仪器输入电压：100 V到 240 V交流电
仪器输入频率：50/60 Hz

网络连接带宽 
内部网络上传速度为 200 Mb/s/仪器
BaseSpace Sequence Hub上传速度为 200 Mb/s/仪器
仪器操作数据上传速度为 5 Mb/s/仪器

产品安全与合规 
NRTL认证 IEC
61010-1 CE认证
FCC/IC批准
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