HOJA DE ESPECIFICACIONES

NovaSeq” X
Sequencing
System vy
NovaSeq X Plus
Sequencing
System

Productividad extraordinaria,
economia transformadora y
mas sostenibilidad que nunca

« Acceda a una productividad y una precisién
excepcionales para llevar a cabo estudios mas amplios,
proyectos mas ambiciosos y métodos con una mayor
cantidad de datos

« Reduzca el coste total de propiedad gracias a
innovaciones de vanguardia en quimica e informatica,
a la simplicidad operativa y a los flujos de trabajo
optimizados

« Reduzca al minimo el impacto ambiental con los
reactivos liofilizados, gracias a la reduccion significativa
del tamafio del envase, el peso, la masa de plastico
y residuos.

iHHumina
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Introduccion

Los visionarios de la gendmica estan ampliando los

limites de las capacidades de la secuenciacion de

nueva generacion (NGS, next-generation sequencing).
Para responder a las cuestiones biolégicas mas complejas
se precisa una alta potencia estadistica respaldada por
estudios a mayor escala y una secuenciacion mas profunda
para identificar eventos genéticos raros. Una visiéon mas
completa también requiere una gama mas amplia de
métodos de secuenciacion y multiémica. Los avances
tecnoldgicos integrados en NovaSeq X Sequencing
System y NovaSeq X Plus Sequencing System (NovaSeq

X Series) aportan una ganancia masiva en rendimiento y
productividad que permite secuenciar hasta decenas de
miles de genomas al afio. Esta economia de secuenciacion
transformadora permitird a los cientificos gendémicos
realizar proyectos que antes se consideraban inalcanzables
(figura 1).

Con NovaSeq X Series, lllumina sigue marcando

el estandar de la precisién y la facilidad de uso.

Los avances revolucionarios en quimica, éptica y software
se combinan para ofrecer una velocidad, calidad de datos
y sostenibilidad excepcionales. Los usuarios pueden
obtener una productividad y flexibilidad excepcionales sin
renunciar a unos flujos de trabajo flexibles, optimizados y
faciles de usar.

Innovacion para impulsar
la gendmica a gran escala
Ccon una precision excepcional

NovaSeq X Sequencing System y NovaSeq X Plus
Sequencing System ofrecen la productividad y la precision
necesarias para habilitar mds aplicaciones con uso intensivo
de datos y aportar informacion significativa a escala.

El rendimiento en NovaSeq X Series reduce el coste por
gigabase (Gb) en hasta un 60 %, en comparacion con
NovaSeq 6000 System.! NovaSeq X Plus System es nuestro
sistema de secuenciacion mas potente hasta la fecha,

con un rendimiento de hasta 16 terabases (Tb) (o hasta

52 mil millones de lecturas Unicas) por experimento en
celda de flujo doble. NovaSeq X System cuenta con una
configuracion de celda de flujo Unica con un intervalo de
rendimiento de 165 Gb a 8 Tb (o0 hasta 26 mil millones de
lecturas Unicas) por experimento (figura 2, figura 3, tabla 1).*

* Para garantizar la flexibilidad en el futuro, los clientes
que adquieran NovaSeq X System pueden actualizarlo
completamente a NovaSeq X Plus System para poder
utilizar la celda de flujo doble a medida que evolucionen
sus necesidades.
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illumina

Figura 1: NovaSeq X Sequencing System y NovaSeq X Plus
Sequencing system. La innovacion de Illumina continta
ampliando el acceso a la gendmica de alta productividad
que generara conocimientos cientificos novedosos.
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Figura 2: Aumente al maximo el rendimiento de secuenciacion
con NovaSeq X Plus System. Comparacion del rendimiento
maximo por experimento Unico en miles de millones de lecturas
para NovaSeq X Plus System (experimento con celda de flujo
doble 25B), NovaSeq X System (experimento con una Unica
celda de flujo 25B) y NovaSeq 6000 System (experimento con
celda de flujo doble S4).
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Figura 3: NovaSeq X Series ofrece una productividad de secuenciacién maxima. Comparacion del rendimiento por celda de flujo
Unica por hora para las celdas de flujo 1.5B, 10B y 25B de NovaSeq X Series, las celdas de flujo SP, S1, S2, S4 de NovaSeq 6000,
y HiSeq X Ten.? Desde el primer genoma de 1000 USD hasta hoy, Illlumina sigue transformando la economia de la secuenciacion

de alta productividad.

Hay tres tipos de celdas de flujo que respaldan la
productividad flexible de méas de 128 genomas humanos
con una cobertura de 30x, hasta 1500 exomas 0 mas de
1000 transcriptomas por experimento en celda de flujo
doble (tabla 2). Diversas innovaciones tecnoldgicas hacen
posible este nuevo nivel de secuenciacion.

» Celdas de flujo con patrén de densidad muy alta,
con decenas de miles de millones de nanopocillos en
ubicaciones fijas para hasta 26 mil millones de lecturas
unicas (52 mil millones de lecturas «paired-end») por
celda de flujo.

» Apertura numeérica alta, camara personalizada de alta
velocidad y éptica azul-verde para la obtencién de
imagenes de resolucion muy alta a fin de aumentar
al maximo la productividad y la calidad de los datos.

« Algoritmos avanzados de llamada de bases y analisis
secundario de DRAGEN" integrado (disponible tanto de
forma integrada como en la nube) para una precision y
velocidad mundialmente reconocidas.®*

NovaSeq X Series funciona con la quimica XLEAP-SBS™
de lllumina, nuestra quimica de secuenciacion por

sintesis (SBS, sequencing by synthesis) mas rapida,

de mayor calidad y mas potente hasta la fecha. La quimica
XLEAP-SBS, concebida a partir de la base comprobada

de la quimica de SBS mas ampliamente adoptada y usada,
proporciona mejoras significativas en el rendimiento.

Los nucledtidos de XLEAP-SBS emplean novedosos
colorantes, conectores y bloques que son mas resistentes
al calor, 50 veces mas estables en solucion y 500 veces
mas estables tras la liofilizacion. La reduccién de 50 veces
en la hidrdlisis y una escisién en bloque 3 veces mas rapida
mejoran en gran medida la precision gracias a la reduccion

de la fase de hebra retrasada y la fase de hebra adelantada.

La nueva polimerasa de XLEAP-SBS estd disefiada para
incorporar nucleétidos mas rapido y con mayor fidelidad
gue nunca. Todas estas innovaciones juntas permiten
tiempos de ciclo hasta 2 veces mas rapidos y una precision
hasta 3 veces mayor que la SBS habitual.®

Precisiéon probada

La quimica XLEAP-SBS usa nucledtidos terminadores
reversibles para una secuenciacién base por base
verdadera, lo que reduce considerablemente los errores y
las llamadas perdidas asociadas a cadenas de nucledtidos
repetidos (homopolimeros).6 Ademas, la quimica XLEAP-SBS
es compatible con la secuenciacion «paired-end», lo que
facilita la deteccion de reordenaciones gendmicas,
elementos de secuencia repetitiva, fusiones génicas y
transcritos novedosos. Las secuencias alineadas como
pares de lectura ofrecen una alineacion mas precisa de la
lectura y la capacidad de detectar variantes de insercién/
delecion (indel), un proceso que resulta mas dificil con
datos de lectura Unica.’

Aportacioén de informacion significativa a escala

Con una amplitud de aplicaciones inigualable y un
rendimiento revolucionario, NovaSeq X Series redefine
los limites de la secuenciacién de alta productividad
para impulsar la investigacion gendmica. Los tiempos
de ejecucion mas rapidos pueden significar respuestas
mas répidas para muestras mas importantes. Una mayor
productividad permite que se completen los proyectos
de manera mas eficiente. Los cientificos pueden
aumentar la potencia estadistica a través de un disefio
de estudio mas amplio y cohortes de muestra mds
grandes. Los laboratorios pueden estudiar mas muestras
en diferentes condiciones 0 momentos para revelar las
propiedades dinamicas de las células y los sistemas
bioldgicos. Se puede ampliar el alcance de estudios
unicelulares, espaciales, protedmicos u otros estudios
multiomicos para incluir mas células, mayor resolucién

o multiples modalidades. Los usuarios pueden aumentar
al maximo los nUmeros de lecturas e incrementar la
profundidad de secuenciacién, para obtener la mayor
resolucion y detectar sefiales y variantes de baja
frecuencia.
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Tabla 1: pardmetros de rendimiento
de NovaSeq X Series®

Tipo de celda

de flujo 1.5B 10B 25B

Rendimiento por experimento con una Unica celda de flujo?

2 x50 pb %"5“’6*5 1Tb 26 Th
2 x 100 pb 330Gb 27Thb 53 Tb
2 x 150 pb 500 Gb 3Tb 8Tb

Rendimiento por experimento con celda de flujo doble?

2 x 50 pb 3A3p(;°éb 2T 53 Tb
2 x 100 pb 660 Gb 4Tb 10,6 Tb
2 x 150 pb 1Tb 6 Tb 16 Tb

Lecturas que superan el filtro por celda de flujo?

Lecturas Unicas ?600 19 000 2.6 000

millones millones millones
Lecturas 3200 20 000 52 000
«paired-end» millones millones millones

Duracién del experimento en el instrumento?*©

2 x50 pb Aprox. 17 h Aprox. 18 h  Aprox. 25 h
2 x 100 pb Aprox. 20h  Aprox.22h  Aprox. 38 h
2 x 150 pb Aprox. 23 h  Aprox.25h  Aprox. 48 h

Puntuaciones de calidad?<

2 x 50 pb 290 % de bases superior a Q30
2 x 100 pb =85 % de bases superior a Q30
2 x 150 pb =285 % de bases superior a Q30

a. Las especificaciones se basan en una libreria del control PhiX de
lllumina o en una libreria de ADN de TruSeq™ creada con un ADN
humano de referencia (Coriell, n.° de catdlogo NA12878) con las
densidades de grupos compatibles. El rendimiento puede variar en
funcién del tipo de libreria y su calidad, el tamafio del fragmento,
la concentracién de la carga y otros factores del experimento.

Los criterios de medicion del rendimiento estan sujetos a cambios.

b. Los experimentos con celda de flujo doble solo se aplican a
NovaSeq X Plus System.

c. Los tiempos de ejecucion incluyen la generacién de grupos
automatizada integrada, la secuenciacion, el lavado posterior
al experimento automatizado y la llamada de bases.

d. Una puntuacién de calidad (o puntuacién Q) es una prediccion
de la probabilidad de un error en la llamada de bases. En todo el
experimento se promedia un porcentaje de bases igual o superior
a Q30.
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Economia transformadora y
aumento de la productividad

NovaSeq X Series favorece la mejor ecuacion de coste total
de propiedad para la secuenciacion de alta productividad.
M3s alld de la reduccion significativa en el coste por Gb,
NovaSeq X Series incorpora rentabilidad en todo el flujo de
trabajo, que incluye simplicidad operativa, andlisis de datos
integrado, avances en sostenibilidad y soporte de alto nivel
(figura 4).

La mejor experiencia de usuario

Se han optimizado todos los aspectos del flujo de trabajo
de NovaSeq X Series para reducir al minimo el tiempo

y el trabajo necesarios para completar los proyectos.
NovaSeq X System y NovaSeq X Plus System incorporan
un disefio ergondmico bien pensado e innovaciones de
usabilidad como:

« Pantalla tactil de resolucion 4K extragrande para ver
claramente el progreso del experimento de un vistazo
o leer criterios de medicion de rendimiento de la
secuenciacion detallados en el instrumento (figura 5).

» Cartuchos de reactivos listos para cargar y usar con
«ventanas de descongelacion» para verificar visualmente
qgue los reactivos se han descongelado por completo.

« Carriles de celdas de flujo direccionables
individualmente con carga automatizada de carril
independiente integrado para dividir facilmente
proyectos y muestras en hasta ocho carriles.

« Requisitos de entrada de libreria 4 veces menores' para
permitir una secuenciacién muy profunda de muestras
valiosas y nuevas aplicaciones para tipos de muestras
complicadas.

« Generacion de grupos automatizada integrada y lavado
posterior al experimento automatizado para optimizar el
flujo de trabajo de secuenciacién.

» Opciones de planificacion de ejecucion flexibles para
configurar un andlisis secundario sin contacto para
aplicaciones clave (figura 6).

« Reactivos, cartuchos de tampdn y contenedores de
residuos ligeros y faciles de manejar.

« Teclado retractil e indicaciones luminosas en los cajones
de consumibles para una carga guiada.

O/O Haga una visita virtual en illumina.com/TourNovaSegX

t En comparacion con el flujo de trabajo integrado
de NovaSeq 6000 System.

Para uso exclusivo en investigacion. Prohibido su uso en procedimientos de diagndstico.
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Tabla 2: productividad de muestras estimada para aplicaciones clave?

Por experimento con una Unica celda ) )
P Por experimento con celda de flujo doble®

de flujo
Tipo de celda de flujo 1.5B 10B 25B 1.5B 10B 25B
Genomas humanos Aprox. 4 Aprox. 24 Aprox. 64 Aprox. 8 Aprox. 48 Aprox. 128
Exomas Aprox. 41 Aprox. 250 Aprox. 750 Aprox. 82 Aprox. 500 Aprox. 1500
Transcriptomas Aprox. 30 Aprox. 200 Aprox. 520 Aprox. 60 Aprox. 400 Aprox. 1040

a. Toda la productividad de muestras se basa en estimaciones. En las estimaciones del genoma humano se asumen mas de 120 Gb de datos por muestra
para lograr una cobertura 30x. En las estimaciones de los exomas se asumen aproximadamente 8 Gb por muestra para lograr una cobertura 100x. En las
estimaciones de los transcriptomas se asumen 50 millones de lecturas o mas. La productividad puede variar en funcién del kit de preparacion de librerias
que se utilice. Los criterios de medicién del rendimiento estan sujetos a cambios.

b. Los experimentos con celda de flujo doble solo se aplican a NovaSeq X Plus System.

Informatica optimizada y completa en paralelo, ya sea integrados o en la nube. Realice hasta
cuatro aplicaciones simultédneas por celda de flujo en un

Los chips DRAGEN integrados aceleran el procesamiento experimento Unico. Los procesos de analisis secundario

y cuentan con algoritmos incorporados de compresion automatizados incluyen:

de datos sin pérdidas. DRAGEN ORA (archivo de lectura

original, original read archive) puede automatizar la + DRAGEN Germline para la secuenciacion del genoma

compresion de archivos FASTQ (fastq.gz) hasta 5 veces completo.

para permitir transferencias de datos més rapidas y una + DRAGEN Somatic para la secuenciacion del genoma
gestion de datos mas sencilla. Una huella de datos mas completo.

pequefia también reduce los costes de almacenamiento « DRAGEN Enrichment para la secuenciacion del exoma
y consumo de energfa. completo.

« DRAGEN RNA para la secuenciacion del transcriptoma
completo.

« DRAGEN Methylation para secuenciacion de metilacion.

Gracias a una estructura de procesamiento paralelo,

el analisis secundario de DRAGEN usa el mapeador
multigendmico (grafico) y el aprendizaje automatico flexible
para aumentar sistematicamente la precision.®* Al estar Estas aplicaciones clave son compatibles con flujos de
integrada en NovaSeq X Series, la plataforma DRAGEN trabajo completos de la librerfa al andlisis (tabla 3).
puede ejecutar varios procesos de analisis secundario

Gestion > Preparacion >  Secuenciacién = > Andlisis > Supervision

E) )] — | . —Ixr
Realice el seguimiento Prepare las librerias con Cargue las librerias preparadas Realice los andlisis mediante Supervise el rendimiento
de las muestras un ecosistema amplio y los reactivos liofilizados el analisis secundario de la secuenciacion
y gestione los experimentos de kits de preparacion en el cartucho integrado de DRAGEN integrada o en linea;
de forma fécil y eficiente, de librerias compatibles. de secuenciacion o en la nube para mejore la eficiencia del laboratorio
con opciones manuales e introduzcalas en el avanzado una mayor versatilidad con el servicio lllumina
y en la nube. NovaSeq X Series. y acceso a herramientas Proactive Instrument.

de andlisis sucesivos.

Figura 4: Flujo de trabajo de secuenciacién intuitivo y optimizado de alta productividad. NovaSeq X Sequencing System y NovaSeq

X Plus Sequencing System proporcionan un flujo de trabajo integral que incluye una configuracién de experimento facil de usar,

un amplio ecosistema de kits de preparacion de librerias compatibles y analisis secundarios integrados, respaldado por la supervision
proactiva del rendimiento del instrumento.
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Figura 5: Funcionamiento sencillo. Muchas de las funciones de
NovaSeq X System y NovaSeq X Plus System estan disefiadas
para simplificar el flujo de trabajo de secuenciacién, incluida
una interfaz de pantalla tactil de alta resolucién y cartuchos
que contienen reactivos listos para usar para operaciones

de carga y uso.

Innovaciones pioneras en sostenibilidad

NovaSeq X System y NovaSeq X Plus System se

han disefiado expresamente para reducir su impacto
medioambiental. La potencia y la estabilidad mejoradas
de los reactivos de XLEAP-SBS permiten el envio y el
almacenamiento en forma liofilizada. Esta innovacion clave
ofrece beneficios notables en términos de sostenibilidad

y experiencia del usuario:

« Los kits de reactivos se envian a temperatura ambiente
(sin hielo seco ni bolsas de hielo) para reducir los
residuos y reducir el tiempo invertido en el desembalaje

« Capacidad de usar consumibles en un experimento de
secuenciacion inmediatamente después de recibirlos
(o después de descongelarlos, si se almacenaron
previamente), lo que reduce al minimo el tiempo de
participacién activa para una operacion optimizada

« Reduccién de mas del 50 % en el volumen del
cartuchot para optimizar el espacio del congelador
y el almacenamiento

« Reduccién de aproximadamente un 90 % del peso por
kit* para facilitar la manipulacion (solo 4,5 kg (10 Ib) en
total, envio en una caja)

« Eliminacion sencilla de consumibles con componentes
reciclables, que se desmontan sin herramientas
especiales, y reduccion de aproximadamente un 90 %
de los residuos de embalaje*

» Reduccién de la masa de plastico en mds de un 50 %*
mediante el uso de plasticos reciclables y cartuchos
de tampdn hechos con biopolimero de origen vegetal
(96 % de cafia de azucar)

T En comparacion con los kits de reactivos de NovaSeq 6000.

Elegir > Planificar »  Secuenciar )  Analizar > Almacenar
N a ) (" N ( A
Planificar el experimento Anélisis secundario
Anélisis basado en la nube enla nube, — automatizado
incluida la configuracion basado en la nube con el Soluciones de interpretacion,
o proceso DRAGEN estandarizado analisis de datos
del analisis - . . ¢ 4
y servicio de ejecucion de almacenamiento a largo
flujo de trabajo/tareas plazo y transmision
~ \ de resultados basadas
Planificar el experimento f L . ) en la nube de lllumina
Analisis integrado localmente con Analls!s secyndarlo
g lllumina Run Manager — — automat}zado integrado
con algoritmos acelerados \. J
por hardware
de DRAGEN
— ~
Introducir manualmente ~ / h
la configl{racio’n ( ) Analisis y
del experimento Secuenciacién y . . almacenamiento de datos
Analisis personalizado ocargarhojademuestras  L_{  ,njisis principal | Analisis secundario enlared local
previamente cumplimentada personalizado
\_ ) . 7 . 7 . 7

Figura 6: Versatil conjunto de programas informaticos. NovaSeq X System y NovaSeq X Plus System ofrecen opciones locales
(morado) y basadas en la nube (naranja) para configurar y gestionar experimentos y para el andlisis de datos, lo que permite a los

usuarios procesar su secuenciacion como deseen.
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Tabla 3: Ejemplos de flujos de trabajo de la libreria al andlisis para aplicaciones de secuenciacién de alta intensidad en

NovaSeq X Series

Aplicacién Preparacion de librerias

Secuenciacion Andlisis de datos

Secuenciacion del genoma ., ina DNA PCR-Free Prep

Celda de flujo 1.5B, 10B 0 25B DRAGEN Germline

completo de NovaSeq X, kit de 300 ciclos DRAGEN Somatic
Secuenciacion del exoma Illumina DNA Prep with Exome 2.5 Celda de flujo 1.5B, 10B 0 25B DRAGEN
completo Enrichment de NovaSeq X, kit de 200 ciclos Enrichment

o [llumina Stranded Total RNA Prep )
Secuenciacion del lllumina Stranded MRNA Prep Celda de flujo 1.5B, 10B 0 25B DRAGEN RNA

transcriptoma

Ilumina RNA Prep with Enrichment

de NovaSeq X, kit de 200 ciclos

Tecnologia de confianza,
socio de confianza

Como proveedor de plataforma de NGS preferido, lllumina
ha enviado méas de 20 000 sistemas de secuenciacion

a laboratorios de todo el mundo. La tecnologia de NGS

de lllumina se cita en mas de 300 000 publicaciones

con revision externa por especialistas; esto es 5 veces
mas que el resto de tecnologias de NGS en conjunto.®
Sobre la base de décadas de experiencia, lllumina mantiene
un compromiso incesante con la innovacion y la creacion
de capacidades y aplicaciones futuras de NGS (figura 3).
NovaSeq X Series demuestra nuestro liderazgo continuo
en tecnologias gendmicas.

Comprometidos con el éxito del cliente

Para ofrecerle confianza en su inversion, lograr el mejor
rendimiento y reducir al minimo las interrupciones, lllumina
cuenta con un equipo de asistencia técnica de alto nivel
compuesto por cientificos expertos en la preparacion,

la secuenciacién y el analisis de librerias. El servicio de
asistencia técnica estd disponible por teléfono los cinco
dias laborables de la semana o puede acceder al servicio
de asistencia en linea de manera ininterrumpida, en todo el
mundo y en diversos idiomas, con un tiempo de respuesta
rapido cerca de la mayoria de las principales areas
metropolitanas. lllumina ofrece una excelente estabilidad,
suministro y calidad de los productos gracias a una
infraestructura de fabricacion global consolidada.

Para uso exclusivo en investigacidn. Prohibido su uso en procedimientos de diagndstico.

Resumen

NovaSeq X Sequencing System y NovaSeq X Plus
Sequencing System aportan una extraordinaria potencia
de secuenciacién para impulsar aplicaciones de uso
intensivo de datos, como la secuenciaciéon del genoma
completo, la secuenciacion unicelular y la multiomica.
Diversas innovaciones técnicas, como la quimica
XLEAP-SBS y el andlisis secundario de DRAGEN integrado,
ofrecen la maxima productividad y precisién para los
cientificos de gendmica. NovaSeq X Sequencing System
y NovaSeq X Plus Sequencing System posibilitan una
economia transformadora que impulsara una nueva

era de conocimiento gendmico destinada a mejorar

la salud humana.

Mas informacion

NovaSeq X Sequencing System y NovaSeq X Plus
Sequencing System

Analisis integrado de DRAGEN
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https://www.illumina.com/content/illumina-marketing/amr/en_US/products/by-type/sequencing-kits/library-prep-kits/rna-prep-enrichment.html

NOVASEQ X SEQUENCING SYSTEM Y NOVASEQ X PLUS SEQUENCING SYSTEM

Especificaciones del instrumento NovaSeq X Series

Parametro

Especificacion

Configuracion del instrumento

Ordenador y pantalla tactil 4K
Configuracioén de la instalacién y accesorios
Software de analisis y recopilacion de datos

Ordenador de control
del instrumento

Unidad base: placa iEi personalizada con CPU AMD V1605b
Memoria: 2 x 16 GB DDR4 SODIMM

Disco duro: ninguno

Unidad de estado sdlido: 480 GB M.2

Sistema operativo: Oracle 8

Motor de procesamiento
del instrumento

Unidad base: placa iEi personalizada con CPU AMD 7552
Memoria: 8 x 64 GB + 8 x 128 GB DDR4 RDIMM

Disco duro: ninguno

Unidad de estado sélido: 480 GBM.2 +5x 12,8 TB U.2
Sistema operativo: Oracle 8

Entorno operativo

Temperatura: de 15 °C a 30 °C, cambio de menos de 2 °C por hora

Humedad: humedad relativa entre el 20 % y el 65 %, sin condensacion

Altitud: por debajo de 2000 metros (6500 pies)

Ventilacion: salida maxima de calor por instrumento de 9200 BTU/h y promedio de salida de
calor de 7507 BTU/h

Para uso exclusivo en interiores

Laser

Producto laser de clase 1
532 nm (potencia maxima de 4,5 W), 457 nm (potencia maxima de 6 W)

RFID

Frecuencia operativa 13,56 MHz, potencia de salida de 200 mW

Dimensiones

Anchura x profundidad x altura: 86,4 cm x 93,3 cm x 158,8 cm
Peso en seco (SAl noincluido): 531 kg (1171 Ib)

Peso en seco (SAlincluido): 568 kg (1253 Ib)

Peso con el envase: 722 kg (1591 Ib)

Peso de la plataforma de accesorios: 238 kg (525 Ib)

Requisitos de alimentacion

200-240 V de CA a 50/60 Hz, 15 A, monofase
lllumina incorpora un sistema de alimentacion ininterrumpida (SAl) especifico de cada zona
Los requisitos minimos de amperaje pueden depender de la tensién de cada regién

Conexion de red

Conexion 10 GBE dedicada ((10GBASE-T) con uso de RJ-45 del instrumento) entre el
instrumento y el sistema de gestién de datos; se conecta directamente o a través de la red

Ancho de banda para
la conexion de red

Para datos de andlisis primario:

800 Mbit/s/instrumento para cargas de red local

800 Mbit/s/instrumento para cargas de BaseSpace Sequence Hub/lllumina Connected Analytics
15 Mbit/s/instrumento para cargas de datos operativos del instrumento

Para datos de andlisis primario y secundario:

3,2 Gbit/s/instrumento para cargas de red local

3,2 Gbit/s/instrumento para cargas de BaseSpace Sequence Hub/lllumina Connected Analytics
15 Mbit/s/instrumento para cargas de datos operativos del instrumento
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NOVASEQ X SEQUENCING SYSTEM Y NOVASEQ X PLUS SEQUENCING SYSTEM

Datos para realizar pedidos

1.

Sistema N'(,) de
catalogo
NovaSeq X Sequencing System 20084803
NovaSeq X Plus Sequencing System 20084804
Kits de reactivos de secuenciacion cla\lt';gZo
NovaSeq X Series 1.5B Reagent Kit (100 cycles) 20104703
NovaSeq X Series 1.5B Reagent Kit (200 cycles) 20104704
NovaSeq X Series 1.5B Reagent Kit (300 cycles) 20104705
NovaSeq X Series 10B Reagent Kit (100 cycles) 20085596
NovaSeq X Series 10B Reagent Kit (200 cycles) 20085595
NovaSeq X Series 10B Reagent Kit (300 cycles) 20085594
NovaSeq X Series 25B Reagent Kit (100 cycles) 20125967
NovaSeq X Series 25B Reagent Kit (200 cycles) 20125968
NovaSeq X Series 25B Reagent Kit (300 cycles) 20104706

iHlumina
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