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illumina

Plataforma de tecnologia bioinformatica

DRAGEN"™ de lllumina

Analisis secundario preciso y ultrarrapido.

Aspectos mas destacados

e Aporta datos muy precisos
Detecta pequenas variantes con gran sensibilidad y
especificidad analiticas

e Aumenta la eficiencia del laboratorio
Procesa un genoma completo a 30x de cobertura en unos
25 minutos y un exoma completo a 100x de cobertura en
unos 8 minutos

e Ponerla en practica resulta sencillo y,
ademas, rentable
Reduce lasinversiones en hardware y los costes derivados del
consumo, con opciones de botdn de comando o linea de
comandos

e Admite diversas aplicaciones
Admite una variedad de aplicaciones, tanto en las
instalaciones como en la nube a través de
BaseSpace™ Sequence Hub

A medida que continuamos desarrollando el potencial del genoma
con nuevasy avanzadas aplicaciones, la cantidad de datos
generados por la secuenciacion de nueva generacion (NGS) se
expande rapidamente. En 2018, los sistemas de llumina
generaron mas de 100 petabytes de datos. Para seguir el ritmo de
laingente cantidad de datos, los clientes necesitan herramientas
de andlisis de datos que puedan convertir de manera eficaz los
datos de secuenciacion sin procesar en resultados significativos
sin poner en peligro la precision ni el coste. Asimismo, para
aprovecharlos beneficios de la NGS, las organizaciones para las
que esta tecnologia sea nueva necesitaran soluciones faciles de
usar que reduzcan las barreras relativas a los aspectos
economicosy los conocimientos técnicos que plantee su
adopcion.

La plataforma de tecnologia bioinformatica DRAGEN de lllumina
se ha disenhado colaborando estrechamente con los clientes para
resolver los problemas mas relevantes asociados al andlisis de
datos generados por NGS. El resultado es una solucion de anélisis
secundario altamente precisa y ultrarrapida que cumple las
necesidades tanto de los laboratorios de investigacion pequenos
como de los proyectos genomicos a escala poblacional.

Acerca de la plataforma DRAGEN

La plataforma de tecnologia bioinformatica DRAGEN (Dynamic
Read Analysis for GENomics o "analisis de lectura dinamica para
gendmica") de llumina ofrece mayores prestaciones a los
laboratorios a la hora de trabajar con sus datos gendémicos (sin
importar el tamano de dichos laboratorios o la disciplina a la que se
dediquen). Permite realizar un andlisis secundario de los datos
generados por NGS a partir de genomas, exomasy
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transcriptomas. Las caracteristicas esenciales de la plataforma
DRAGEN abordan los principales desafios del analisis genémico,
como los tiempos de computacion prolongadosy los volumenes
de datos masivos. La plataforma DRAGEN aporta rapidez,
flexibilidad y rentabilidad, manteniendo en todo momento una gran
precision.

La solucion que ofrece la plataforma DRAGEN es una
combinacioén de hardware y software. Asimismo, presenta una
variedad de procesos de analisis secundarios disefiados para
ejecutarse en matrices de puertas légicas programables en
campo (FPGA). Las FPGA ofrecen implementaciones aceleradas
por hardware de algoritmos de analisis gendmico, entre las que se
incluyen: conversion de BCL, asignacion y alineacion,
clasificacion, marcado de duplicadosy llamadas de variantes de
haplotipos.

La plataforma DRAGEN genera métricas valiosas, entre las que se
incluyen:

« Control de calidad (CC) en la preparacion de bibliotecas

« Control de calidad de analisis

o Demultiplexado

« Lecturasduplicadas

« Herramientas de procesamiento de incidencias similares a
SAM/PICARD

La plataforma DRAGEN es reprogramable; esto permite a lllumina
desarrollarun amplio paquete de procesos. Se pueden ejecutar
varios procesos en un unico servidor DRAGEN. Disehados desde
cero usando algoritmos de software optimizados con aceleracion
por hardware, los procesos DRAGEN se mejoran continuamente y
se lanzan procesos adicionales para ahadir nuevas funciones,
aumentar su precision y mejor su velocidad.

La plataforma DRAGEN puede aplicarse tanto en las instalaciones
como en lanube a través de BaseSpace Sequence Hub; ademas,
los sistemas de secuenciacion NextSeg™ 1000y NextSeq 2000
ahora disponen de un subconjunto de procesos DRAGEN. Todos
los procesos DRAGEN pueden controlarse mediante versiones.

Resultados precisos

El disefio de lasimplementaciones de la plataforma DRAGEN se
basa en algoritmos de primera clase y estas se mantienen
totalmente actualizadas para satisfacerlos cambiantes
estandares del sectory las practicas recomendadas. Los flujos de
trabajoy las aplicaciones gendmicas gozan de su excepcional
nivel de sensibilidady especificidad analiticas. La plataforma
DRAGEN se ha disefiado para eliminar sesgosy otras fuentes de
error; de este modo, se garantiza una gran precision. Se han
disefiado algoritmos mejorados en cada nueva version de la
plataforma DRAGEN para aumentar la precision.
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A principios de 2020, el Broad Institute publicé un estudio
comparativo entre DRAGEN v3.4 y GATK 4. En este, se observaron
mejoras generales en cuanto a sensibilidad y especificidad

(Figura 1).!
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Figura1: alta precisién en la deteccion de variante de nucleétido Unico. Para la
comparacion de llamada de variantes con una plataforma popular de llamada de
variantes, se secuencio el ADN gendmico de referencia usando tres kits de
preparacion de bibliotecas de lllumina y se analizd por separado mediante
DRAGEN v3.4 0 GATK4 a fin de detectar inserciones/deleciones (indel),

asi como polimorfismos mononucleotidicos (SNP).

Aumenta la eficiencia del laboratorio

La plataforma DRAGEN logra tiempos de procesamiento
acelerados mediante su columna de FPGA. A diferencia de los
sistemas basados en CPU convencionales que ejecutan lineas de
cadigo de software para realizar una funcion algoritmica, las FPGA
implementan estos algoritmos como circuitos l6gicos, lo que
proporciona rendimiento casi al instante. Esto representa una gran
ventaja para la eficiencia del laboratorio.

La plataforma DRAGEN puede procesar datos generados por
NGS para un genoma humano completo a 30x de cobertura en
unos 25 minutosy un exoma humano a 100x de cobertura en
unos 8 minutos en lasinstalaciones, en comparacion con las mas
de 10 horas de un sistema tradicional basado en CPU.

La plataforma DRAGEN también logro establecer dos récords
mundiales en relacion con la velocidad del analisis de datos
gendmicos.?®

"Es mas rapida, resulta mas rentable
y presenta mayor precision.
¢ Qué mas se puede pedir?".

-Alexander Bisignano, CEO, Phosphorous

Soluciones rentables

La plataforma DRAGEN puede reducirlas inversiones en las
instalaciones en grupos de servidores y la utilizacion de recursos
informaticos basados en la nube. Una Unica plataforma DRAGEN
en lasinstalaciones puede sustituirhasta 30 equipos tradicionales,
lo que reduce el hardware, los costes de mantenimiento y otros
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gastos, incluidos el consumo de electricidady la refrigeracion.
DRAGEN en BaseSpace Sequence Hub ofrece los mismos
procesos de DRAGEN de alta calidad junto con la flexibilidad y
seguridad de BaseSpace por aproximadamente 5 USD el genoma
y 3USD el exoma (estos precios pueden variar segun la muestra
de entrada). Los procesos de DRAGEN incluyen compresion
nativa de las lecturas alineadas en formato de archivo CRAM,

lo que reduce el volumen de datos un 50 % con respecto a los
archivos BAM estandares.

Admite diversas aplicaciones

La plataforma DRAGEN incorpora un paquete solido de procesos
de analisis secundario (Tabla 1) que admite una gran variedad de
tipos de experimento, como por ejemplo: analisis del genoma,
exomay ARN. Los procesos pueden aceptar archivos de entrada
o creararchivos de salida en fases diferentes del proceso

(Figura 2) y pueden ejecutarse en un unico servidoren las
instalaciones o en BaseSpace Sequence Hub.

Para veruna lista completa de los procesos de DRAGEN,
visite www.illumina.com/DRAGEN.

Referencias personalizadas

El cliente puede utilizar lllumina DRAGEN Reference Builder,

que también se conoce como tabla de dispersion, para crearuna
referencia no humana o no estandar. Las referencias creadas
pueden usarse como entrada para todas las aplicaciones de
DRAGEN que admitan archivos de referencia del cliente.

llumina DRAGEN Reference Builder requiere un archivo FASTA.
LLa mayoria de procesos de DRAGEN incluyen compatibilidad
incorporada para hg19, hg238 (con o sin HLA), GRCh36'y
Hs37d5.

Tabla 1: las prestaciones que ofrece DRAGEN admiten
diferentes aplicaciones

. Servidor de DRAGEN Sistema

Caracteristica DRAGEN BaseSpace NextSeq
5 1000/2000

Demultiplexado (conversion v v .
de BCL)
Asignacion y alineacion v v v
Secuencia del ABN (fu.sic'm v v v
de genesy cuantificacion)
Ennqgeumento, Qe exomas v v Solo germinal
(germinal y somatico)
Genoma com plgtp v v Solo germinal
(germinal y somatico)
Metilacion v v _
Genotipado conjunto v v —
Biopsia liquida de v B _
TruSight Oncology 500
Metagendmica de v v B
DRAGEN

También puede adquirir DRAGEN en AWS Marketplace utilizando una imagen
de maquina de Amazon (AMI).
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Facil de implementar

Las prestaciones de DRAGEN en lasinstalacionesy enla nube a
través de BaseSpace Sequence Hub ofrecen soluciones para
todos los laboratorios, con independencia del nivel de
conocimientos técnicos que posean en el ambito de la
bioinformatica. Estas soluciones van desde un analisis simplificado
con boton de comando hasta la programacion de la linea de
comandos (Figura 3). El servidor DRAGEN puede integrarse
facilmente en configuraciones locales nuevas o existentes.

La plataforma DRAGEN no requiere configuraciones adicionales

y estd lista para usarse.

Botén de comando: DRAGEN en BaseSpace Sequence Hub
facilita a los laboratorios con diferentes niveles de conocimientos
informaticos para realizar analisis secundarios internamente a bajo
coste.

Linea de comandos: DRAGEN en lasinstalaciones ofrece una
interfaz de linea de comandos que puede usarse para iniciarun
Unico comando con una interfaz de lineas de comandos (CLI)
basada en Linux facil de aprender o una linea de comandos
avanzados.

"Nos sorprendio lo facil que fue pasar
de los sistemas que utilizabamos
entonces a la plataforma DRAGEN.
Tuvimos que realizar ajustes en el
codigo, peronofue una
modificacion sustancial”.

-Kyle Retterer, CIO, GeneDx

Para uso exclusivo en investigacion. Prohibido su uso en procedimientos de diagnéstico.
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Figura 2: flexibilidad de los procesos de DRAGEN. Cada proceso de DRAGEN
contiene un conjunto Uinico de pasos de acuerdo con su funcién. Como ha
demostrado el proceso DRAGEN Germline mas arriba, DRAGEN ofrece la
flexibilidad de introducir una variedad de archivos de entrada y generar una
pluralidad de documentos de salida, lo que permite a los usuarios personalizar su
experiencia y obtener el formato de archivo deseado.

En las instalaciones

Lanzamiento de Linea de

comandos Unicos

BaseSpace Sequence Hub

Botdn de comando

comandos avanzados

Interfaz gréfica de

: G Interfaz de Escribir trabajos back-to-back
Lo sencl ) fineas de comandos (CL) ot et s
Servicio gestionado basada en Linux facil de configuracion para

de aprender
Ejecucion de lineas de
comandos sencilla

Cumplimiento con HIPAA®
Funciones de grupo

Uso compartido de
datos sencillo

diferantes aplicaciones

Figura 3: opciones para la implementaciéon de DRAGEN. En

BaseSpace Sequence Hub, los usuarios pueden simplemente seleccionar la
aplicacion, introducir informacion e iniciar un experimento. DRAGEN en las
instalaciones usa una interfaz de linea de comandos. Para los usuarios inexpertos,
se puede usar una interfaz de linea de comandos facil de aprender y operar.

Para los usuarios mas avanzados, una interfaz de lineas de comandos avanzados
permite una mayor personalizacién. *La compatibilidad con la HIPPA solo se
aplica en EE. UU. con BaseSpace Enterprise.
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Escalabilidad

La plataforma DRAGEN permite que los laboratorios escalen las
operaciones al tiempo que mantienen bajos los costesy los
tiempos de procesamiento. DRAGEN puede facilitar la expansion
de las funciones de investigacion de varias formas:

1. Ala altura del sistema NovaSeq™ 6000: un Unico servidor
DRAGEN puede demultiplexar en menos de dos horas con un
instrumento NovaSeq 6000 con una celda de flujo S4.

2. Capacidad de explosién: durante las ocasiones de alta
capacidad con un incremento de los volimenes de muestra,

los laboratorios pueden escalara DRAGEN en BaseSpace
Sequence Hub para una capacidad de explosion. El paquete
paralelo de procesos de DRAGEN hace posible transferir analisis a
BaseSpace Sequence Hub.

3. Ampliacién de las operaciones: una Unica plataforma DRAGEN
puede usarse para ejecutar todos los procesos de DRAGEN y los
tipos de muestra admitidos. La velocidad, la precision y la
rentabilidad de DRAGEN permiten a los usuarios escalar
operaciones sin poner en peligro los tiempos de procesamiento ni
la calidad de los resultados.

4. De exomas a genomas: pasar de la secuenciacion del exoma
completo (WES) a la secuenciacion del genoma completo (WGS)
supone un gran aumento de los datos generados. DRAGEN
permite a los clientes escalarfacilmente de los exomas a los
genomas sin grandes inversiones en infraestructura de hardware
adicional ni en soluciones basadas en la nube.

Disponible en las instalaciones o a
través de BaseSpace Sequence Hub

El sdlido paquete de procesos de DRAGEN esta disponible tanto
en lasinstalaciones como en la nube (a través de

BaseSpace Sequence Hub), lo que pemite a los laboratorios usar
una solucion que se adapte mejor a sus necesidades.

DRAGEN en las instalaciones

Para las organizaciones que quieran mantener sus analisis en
local, DRAGEN en las instalaciones ofrece una solida solucion de
analisis secundario que puede integrarse con las soluciones de
almacenamiento existentes (Figura 4).

DRAGEN en las instalaciones esideal para lo siguiente:

« Mantenerlos datos en local: para las organizaciones que
tengan que mantenerlos datos en local

« Conectividad a la red limitada: en las regiones con
conectividad limitada o lenta, DRAGEN en las instalaciones
puede ejecutarse sin conexion

« Aprovecharlainfraestructura existente: DRAGEN en las
instalaciones permite que los laboratorios utilicen su
infraestructura de almacenamiento existente

Para uso exclusivo en investigacion. Prohibido su uso en procedimientos de diagnéstico.

DRAGEN en las instalaciones depende de una solucion de
almacenamiento local para recopilary almacenar datos
generados por NGS. Una vez que los datos de secuenciacion sin
procesar se hayan transferido del instrumento de secuenciacion al
almacenamiento local mediante una conexion de red local,
DRAGEN transfiere los datos del almacenamiento al servidor de
DRAGEN para ejecutar el flujo de trabajo seleccionadoyy,

a continuacion, guarda los archivos de salida de andlisis
generados en la solucion de almacenamiento local. El servidor de
DRAGEN utiliza una CLIbasada en Linux que puede configurarse
para lanzar comandos unicos o lineas de comandos avanzados.

P

Servidor de DRAGEN

TATTGGTGAGCTATGACCT
IGTCATTCAAGCTATAATCG
IWGCTCGATCGATCGRACG

— — Almacenamiento

Instrumento de local
secuenciacion

Red local

=

Figura 4: solucién DRAGEN en las instalaciones. Los datos se transmiten del
instrumento de secuenciacion a una solucion de almacenamiento local y se
transfieren al servidor de DRAGEN para el demultiplexado y el andlisis secundario.
Los resultados del andlisis se vuelven a enviar a la solucion de almacenamiento
local.

DRAGEN en lasinstalaciones ofrece una variedad de diferentes
opciones de licencia, que van desde 100 000 a 2 000 000 Gb/afo
(consulte Informacion para realizar pedidos). Se lanzan
regularmente versiones actualizadas y nuevas funcionesy se
puede acceder a ellas mediante el portal de clientes de DRAGEN.
Esté disponible el servicio de instalacion para DRAGEN en las
instalaciones.

DRAGEN en BaseSpace Sequence Hub

DRAGEN esta disponible en la nube a través de

BaseSpace Sequence Hub, que permite realizar analisis
secundarios con botones de comando, rapidos, precisosy
rentables para todos los laboratorios (sin importar el tamafo de
dichos laboratorios o la disciplina a la que se dediquen).
Alaprovecharlasinstancias F1 de Amazon Web Services (AWS)
EC2, DRAGEN en BaseSpace Sequence Hub ofrece analisis
secundario acelerado de genomas, exomas, transcriptomasy
mas. DRAGEN en BaseSpace Sequence Hub esideal para lo
siguiente:

« Facilidad de uso: los usuarios pueden transmitir datos de su
instrumento de secuenciacion directamente a
BaseSpace Sequence Hub e iniciar un proceso de DRAGEN
con tan solo pulsar el botén de comando

» Bajocoste: alno sernecesario invertiren hardware, las
muestras pueden analizarse por aproximadamente 5 USD el
genomay 3 USDelexoma
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« Seguridady cumplimiento en la nube: BaseSpace
Sequence Hub es una plataforma en la que lo mas
importante esla seguridad

« Uso compartido de datos: los proyectos se pueden compartir
de forma segura con los colaboradores mediante la nube

« Flexibilidad: las aplicaciones se pueden usar bajo demanda
para los estudios pequefios o ampliarse segun las
necesidades del laboratorio

Almacenamiento  Analisis de

de datos DRAGEN
TATTGGTGAGCTATGACC
IGTCATTCAAGCTATAAT)
BGCTCGATCGATCGRAN
Instrumento de Internet BaseSpace

secuenciacion Sequence Hub

Figura5: DRAGEN enlanube. Los datos de secuenciacion pueden transmitirse
en tiempo real a BaseSpace Sequence Hub, donde pueden almacenarse y
analizarse con los procesos de DRAGEN seleccionados.

Todos los procesos de DRAGEN estan disponibles en

BaseSpace Sequence Hub, donde un andlisis preciso y acelerado
se combina con un ecosistema seguro y una escalabilidad de
explosion basada en la nube (Cloud Bursting) con funciones
versatiles. La fuerte integracion de instrumentos permite que los
datos cifrados fluyan directamente delinstrumento a

BaseSpace Sequence Hub para su andlisis, almacenamiento,
uso compartido y otras formas de tratamiento de datos (Figura 5).
BaseSpace Sequence Hub se conecta al instrumento con una
conexion a Internet inaldmbrica y se puede habilitar facilmente
durante la configuracion del instrumento o configuracion posterior
mediante el menu de configuracion integrado en el instrumento
(Figura 6).

Customization

Run Monitoring, Analysis, and Collaboration

Se‘tllngs Network Access

B3 Turn on run monitaring from anywhere only* @

Turn on run analysis, collaboration, and storage also* ()

USA (M. Virginia) v @ Ente

rivate Domaln basespace umina com

iyl

*Requires & free AaseSpace Seqience Hub account and intemet comnection

Figura 6: configuracion facil para DRAGEN en BaseSpace Sequence Hub.

El flujo de datos cifrados del instrumento a BaseSpace Sequence Hub puede
configurarse facilmente en el instrumento durante la configuracion o después de
la instalacion mediante el menu de configuracion.
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Seguridad y cumplimiento en la nube

BaseSpace Sequence Hub es una plataforma en la que lo mas
importante esla seguridad. Cuenta con los certificados que
acreditan que se encuentra de conformidad con la HIPAA (Ley de
Transferencia y Responsabilidad de Seguro Médico), la ISO 27001
(sistema de gestion de seguridad de la informacion) y la ISO 13485
(sistema de gestion de la calidad en productos sanitarios),

tras haber sido sometida a auditorias de forma independiente.

Se encuentra disponible en las cuentas empresariales de
BaseSpace Sequence Hub. Esta disefiada para favorecer la
privacidad de los datos y, asimismo, garantiza el cumplimiento del
Reglamento General de Proteccion de Datos (RGPD).

BaseSpace Sequence Hub incorpora cifrado de extremo a
extremo, auditoria y control de acceso detallado.

BaseSpace Sequence Hub permite a los usuarios actualizarse a
nuevas versiones, volver a versiones anteriores o, en el caso de los
laboratorios con un entorno controlado, mantenerla uniformidad
de las versiones (Tabla 2).

Para obtener mas detalles sobre la seguridad de los datos en
BaseSpace Sequence Hub, consulte el Informe de seguridady
privacidad de BaseSpace Sequence Hub.

Procesos de DRAGEN en la nube

Todos los procesos de DRAGEN estan disponibles en
BaseSpace Sequence Huby se lanzan nuevas actualizaciones
de versiones de forma periddica (Figura 7). DRAGEN también
puede utilizarse a través de Amazon Web Services Marketplace.

Tabla 2: especificaciones del servidor de DRAGEN v3

Componente Equipo DRAGEN v3

CPU Dual Intel Xeon Gold 6226 2,7 GHz, 12 nucleos
Memoria 256 GB

Unidad de

almacenamiento 6,4 TBNVMe

temporal

Unidades de SO SSD de 256 GB (RAID 1)

Tarjeta de FPGA DRAGEN

Ranura PCle abierta 1 x PCle x16 ranuras

Factor de forma 2U

Alt. x Anch. x Prof. 8,8 cm (3,5in) x 47,8 cm
(19in) x 49,32 cm (19,4 in)

Sistema de alimentacion ATX de CA/CC de grado
médico 1574W 1U

Dimensiones

Sistema de alimentacion
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DRAGEN Enrichment Fricing Referencias
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FOR AESEARCH USE DMLY :m_ DRAGEN-GATK: mejoras especificas). gatk.broadinstitute.org/hc/en-
i e e e e [ teechaien | us/articles/360039984151-DRAGEN-GATK-Update-Let-s-get-more-
_":,:.:.,,,.,_( i specific (eninglés). Consultada el 16 de marzo de 2020.
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Workflow
1. Select input samnpie(s] for your analysis.
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3, Bamples then go through the

Record For Secondary Analysis Speed (EI Children's Hospital Of
Philadelphia y Edico Genome establecen un récord mundial en relacion
con la velocidad de andlisis secundarios). 23 de octubre de 2017.

www. bio-itworld.com/2017/10/23/childrens-hospital-of-philadelphia-
edico-set-world-record-for-secondary-analysis-speed.aspx (en inglés).
Consultada el 16 de marzo de 2020.

AT m'::'“:m: 3. The San Diego Union Tribune. Rady Children's Institute sets Guinness
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gerwrated if CNVISV are enabled
12 de febrero de 2018.
Input Files i jontri /news/health/sd d d
Sl www. sandiegouniontribune.com/news/health/sd-no-rady-record-
« Cusstom DRAGEN Rafarence Fla ftar ormat, Sptnal) 20180209-story.html (en inglés). Consultada el 19 de marzo de 2020.
+ Custom FASTA Rafprence File (fusta format Optional)
o Cusstirs Target BED File (b for anal)
- CWV oo Optional)
Figura 7: los procesos de DRAGEN disponibles en BaseSpace Sequence Hub se
actualizan periédicamente y se bloquean las versiones individuales.
Informacién adicional
Para obtener mas informacion sobre la plataforma de tecnologia
bioinformatica DRAGEN de lllumina, envienos un correo electrénico a
la siguiente direccion: informatics@illumina.com.
Se puede accedera la documentacion de asistencia, incluidas las
guias de usuario y las guias de instalacion actuales, a través del sitio
web de asistencia de lllumina.
Informacidén para realizar pedidos
Nombre de producto Descripcion N.° de catalogo
Servidor de DRAGEN Incluye chip FPGA para acelerar el andlisis secundario de NGS 20040619
Plan de soporte de intercambio avanzado . . . o
del servidor de DRAGEN Incluye intercambio avanzado para el servidor de DRAGEN; soporte técnico remoto (8 x 5) 20032797
Instalacion del servidor de DRAGEN 20031995
Nombre de producto Productividad Equivalentes estimados de 30xWGS N.° de catalogo
DRAGEN, licencia de nivel 1 100 000 Gb 1000 muestras 20027361
DRAGEN, licencia de nivel 2 250000 Gb 2500 muestras 20027362
DRAGEN, licencia de nivel 3 500 000 Gb 5000 muestras 20027363
DRAGEN, licencia de nivel 4 1000 000 Gb 10 000 muestras 20027364
DRAGEN, licencia de nivel 5 2000000 Gb 20 000 muestras 20027365

El periodo de validez de cada licencia es de 1 afo.
DRAGEN TruSight Oncology 500 ctDNA requiere una licencia aparte.

Illumina, Inc. ¢ N.°de llamada gratuita 1 800 809 4566 (EE. UU.) ® Tel.: +1 858 202 4566 ® techsupport@illumina.com e www.illumina.com

©2020 llumina, Inc. Todos los derechos reservados. Todas las marcas comerciales pertenecen a llumina, Inc. o a sus respectivos propietarios. Si desea consultar
informacion especffica sobre las marcas comerciales, visite www.ilumina.com/company/legal.html. N.°de publicacion 970-2018-002-D ESP QB 6572
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https://support.illumina.com/sequencing/sequencing_software/dragen-bio-it-platform.html
https://support.illumina.com/sequencing/sequencing_software/dragen-bio-it-platform.html
https://gatk.broadinstitute.org/hc/en-us/articles/360039984151-DRAGEN-GATK-Update-Let-s-get-more-specific
https://gatk.broadinstitute.org/hc/en-us/articles/360039984151-DRAGEN-GATK-Update-Let-s-get-more-specific
https://gatk.broadinstitute.org/hc/en-us/articles/360039984151-DRAGEN-GATK-Update-Let-s-get-more-specific
http://www.bio-itworld.com/2017/10/23/childrens-hospital-of-philadelphia-edico-set-world-record-for-secondary-analysis-speed.aspx
http://www.bio-itworld.com/2017/10/23/childrens-hospital-of-philadelphia-edico-set-world-record-for-secondary-analysis-speed.aspx
http://www.sandiegouniontribune.com/news/health/sd-no-rady-record-20180209-story.html
http://www.sandiegouniontribune.com/news/health/sd-no-rady-record-20180209-story.html
https://www.illumina.com/company/legal.html
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