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illumina

Sistema de Sequenciamento iSeq " 100

O menor sistema de sequenciamento da Illlumina oferece sequenciamento rapido e eficiente,
de baixo processamento, para praticamente qualquer laboratdrio.

Destaques

® Geracao rapida de dados
Execute projetos menores em um instrumento exclusivo, de
baixo processamento, com tempos de ciclo rapidos

® Testes praticos de qualidade e prova de principio de
bibliotecas
Avalie a qualidade da biblioteca antes de grandes
execugoes, faca estudos piloto ou gere dados de envio de
privilégios

® Operacgodes independentes e praticas
Controle o processo de sequenciamento do inicio ao fim e
mantenha uma programacao independente de
sequenciamento em vez de terceiriza-la

® Alta sensibilidade analitica e exatiddo dos dados
excepcional
Aproveite a sensibilidade analitica mais alta para a detec¢ao
de variantes e transcricoes raras, comparada com a reagcao
em cadeia da polimerase quantitativa (QPCR) ou ao
sequenciamento Sanger1'2

Introducao

A mais recente inovagao em sequenciamento de ultima geracao
(NGS) esta aqui. O compacto Sistema lllumina iSeq 100 (Figura 1)
combina a tecnologia de semicondutor de 6xido metalico
complementar (CMOS) com a comprovada precisao do
sequenciamento lllumina por quimica de sintese (SBS), oferecendo
dados de alta precisdo com tempos de processamento rapido. O
Sistema iSeq 100 gera 1,2 GB de dados por execucao em 17,5 horas
e oferece alta resolucéao e sensibilidade analitica, necessarias para a
deteccéao de variantes e transcricoes raras. 2
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Figura 1: O Sistema iSeq 100—Medindo um pouco mais de 0,02 metro cubico, o
Sistema iSeq 100 oferece a poténcia do NGS no sistema de sequenciamento de
bancada mais compacto do portfélio da lllumina.

Embora o Sistema iSeq 100 ocupe um pequeno espaco, ele oferece
enormes vantagens. Ele fornece execucdes em pequena escala,
rapidas e econdmicas, sem a necessidade de sistemas maiores.
Comum Sistema iSeq 100 no laboratdrio, os pesquisadores podem
fazerexecugdes de acordo com sua conveniéncia, sem ter que
aguardar por tamanhos ideais de lotes em sistemas de
processamento maiores ou terceirizar. Além disso, os pesquisadores
podem manter o controle do processo de sequenciamento do inicio
ao fim, oferecendo mais confianc¢a na integridade da amostra e nos
resultados da analise de dados. Com um prego de mercado dentro
do orgamento de praticamente qualquer laboratério, o Sistema iSeq
100 oferece uma solugéo econdmica para o sequenciamento
independente, de pequena escala e de Ultima geragao.

Analise de dados

» Geracao de bibliotecas indexadas
* Criagao de execugao no Local Run Manager

» Adicao da biblioteca ao cartucho de reagente
de sequenciamento pronto para usar

* |nicio autornatico da andlise de
dados com o Local Run Manager

Figura 2: O fluxo de trabalho do Sistema iSeq 100—O Sistema iSeq 100 faz parte de um fluxo de trabalho simplificado de DNA para dados.

Somente para pesquisa. Nao deve ser usado para procedimentos de diagndstico.
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Tabela 1: Parametros de desempenho do Sistema iSeq 100?

Configuragéo daexecugdo Leituras (Filtro de passagem)/Execucao

1% 36pb 4M
1 x 50 pb 4M
1% 75pb 4M
2x 75pb 4M
2% 150 pb 4M
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Produgao Pontuagdes de qualidade® Tempo de execucao®
144 MB > 85% 9horas
200 MB > 85% 9horas
300 MB > 80% 10 horas
600 MB > 80% 13 horas
1,2GB > 80% 17,5 horas

a. Qs parametros de desempenho podem variar com base no tipo de amostra, na qualidade da amostra e no filtro de passagem dos clusters.
b. E estabelecida uma média da porcentagem das bases acima de Q30 de toda a execugéo.
c. Os tempos abrangem a clusterizacdo, o sequenciamento, a identificacdo de base e a pontuagdo de qualidade.

Sistema iSeq 100™ Sistema MiniSeq™

Série MiSeq™

Sistema NextSeq™ 550

Figura 3: O portfélio dos sistemas de sequenciamento de NGS—Os sistemas de NGS da lllumina oferecem solugdes para uma ampla variedade de aplicagdes, tipos
de amostra e necessidades de processamento. Cada um oferece dados de alta precisdo com processamento flexivel e fluxos de trabalho simples e funcionais.

Fluxo de trabalho simplificado de trés etapas

O Sistema iSeq 100 faz parte de um fluxo de trabalho simplificado de
trés etapas que conta com preparacao de biblioteca,
sequenciamento e analise de dados (Figura 2).

Preparagéo rapida de bibliotecas

O Sistema iSeq 100 € compativel com o conjunto completo de kits de
preparacao de bibliotecas da lllumina. Com os kits de preparagao de
bibliotecas Nextera™ XT e Nextera DNA Flex, os pesquisadores
podem preparar bibliotecas multiplexadas de 3 a 4 horas para
sequenciamento de genoma pequeno e de Amplicon direto de longo
alcance. Além disso, a nova solucao de ressequenciamento
direcionado AmpliSeg™ for lllumina oferece conteudo projetado com
habilidade. Os painéis direcionados AmpliSeq estao disponiveis em
painéis fixos prontos para usar, em painéis projetados pela
comunidade ou podem ser personalizados para atender as
necessidades especificas de pesquisa. Dependendo do kit, os kits de
preparacao de bibliotecas da lllumina exigem no minimo 1 ng de DNA
ou RNA (cDNA) de entrada e tém a flexibilidade de acomodar DNA
extraido de amostras fixadas em formalina, incluidas em parafina
(FFPE), como porexemplo tecido de tumor preservado.

O Sistema iSeq 100 é compativel com todos os kits de preparacéo de
bibliotecas da llumina, possibilitando compatibilidade cruzada com
todos os instrumentos lllumina. Essa compatibilidade cruzada
possibilita que os pesquisadores comparem com facilidade os dados
entre sistemas ou ampliem para sistemas maiores, como o0s
Sistemas MiniSeg™, MiSeq™ ou NextSeq™ (Figura 3).

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

Sequenciamento no Sistema iSeq 100

Depois da preparacao de bibliotecas, elas sao carregadas em um
cartucho de reagente pré-preenchido para o Sistema iSeq 100.
Com um cartucho pré-preenchido, iniciar uma execuc¢éo no Sistema
iSeq 100 é facil: descongelar, carregar e operarem cinco minutos
(tempo total de trabalho efetivo). O Sistema iSeq 100 integra etapas
de desnaturagao de biblioteca, amplificacéo clonal,
sequenciamento e analise de dados em um s¢ instrumento,
eliminando a necessidade de comprar equipamento auxiliar.
Ainterface intuitiva de usuario oferece orientagao em cada etapa
dos processos de configuragéo e de iniciagéo da execucao,
possibilitando que os pesquisadores fagcam varias aplicaces de
sequenciamento com treinamento minimo do usuario e tempo
minimo de preparo.

Alta sensibilidade e precisao analitica com
quimica de SBS

Durante a execugao do sequenciamento, o Sistema iSeq 100
emprega a quimica comprovada de SBS da lllumina — a quimica de
NGS mais adotada no mundo.® O Sistema iSeq 100 oferece dados
de alta qualidade com mais de 80% de bases em Q30* ou acima
desse valor (Tabela 1, Figura 4).
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Figura 4: As pontuagdes de qualidade do Sistema iSeq 100—Pontuacéo de
qualidade (Q-Score) € uma estimativa da probabilidade de um erro na
identificacéo de base. Uma Q-Score de 30 (Q30) ¢ amplamente considerada uma
referéncia para dados de alta qualidade.4 Uma execugéao de pool microbiano no
Sistema iSeq 100 configurado em 2 x 151 pb rende mais de 89% de bases = Q30.
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Figura 5: Quimica de SBS de um canal—(A) A quimica de SBS de um canal
apresenta duas etapas quimicas e duas etapas de geracéo de imagens por ciclo
de sequenciamento utilizando nucleotideos que podem ser identificados ou néo,
dependendo da etapa quimica. (B) A identificacao de bases é determinada pelo
padrao de sinal em ambas asimagens.

Somente para pesquisa. Nao deve ser usado para procedimentos de diagndstico.
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Este método reversivel baseado em terminador detecta bases
simples a medida que forem incorporadas em fitas de DNA em
crescimento e possibilita 0 sequenciamento paralelo de milhées de
fragmentos de DNA. A quimica de SBS da lllumina emprega a
competi¢cao natural entre todos os quatro nucleotideos identificados,
reduzindo a tendenciosidade a incorpora¢ao e permitindo um
sequenciamento mais preciso de regides e homopolimeros
repetidos.SComparado com o sequenciamento Sangerbaseado em
eletroforese capilar, o NGS consegue detectar uma faixa mais ampla
de variantes de DNA, inclusive variantes de baixa frequéncia e
variantes de fase adjacente, com um tempo mais rapido para obter
resultados e menos etapas de processamerwto.1v2

Quimica de SBS altamente inovadora de um canal

O Sistema iSeq 100 combina o SBS comprovado da llumina com a
tecnologia de CMOS para oferecer a quimica de sequenciamento de
um canal. O Sistema iSeq 100 usa uma lamina de fluxo padronizada
com nanowells fabricados em um chip de CMOS. A clusterizacéo e o
sequenciamento ocorrem nos nanowells, que sao alinhados
diretamente em cada fotodiodo de CMOS (pixel). A quimica
exclusiva EXAmp garante que apenas um cluster se forme em cada
nanowell. O uso de um sensor de CMOS integrado ao material de
consumo € um método de detecgao simples e rapido.

Diferente da quimica de SBS de quatro canais, onde o0s
sequenciadores usam quatro tipos diferentes de corantes para cada
nucleotideo, uma etapa de quimica e quatro imagens por ciclo de
sequenciamento, o Sistema iSeq 100 usa um corante, duas etapas
de quimica e duasimagens por ciclo de sequenciamento (Figura 5).
Na quimica de um canal, a adenina tem uma etiqueta removivel e é
identificada apenas na primeira imagem. A citosina tem um grupo de
vinculadores que podem ligar uma etiqueta e ¢ identificada apenas
na segundaimagem. A timina tem uma etiqueta fluorescente
permanente e €, portanto, identificada em ambas asimagens e a
guanina é escura permanentemente (nao identificada).

Os nucleotideos sao identificados pela analise dos diferentes
padrdes de emissao de cada base nas duasimagens.

Andlise de dados facil e flexivel

O Sistema iSeq 100 oferece varias opgdes de analise de dados,
inclusive analise de dados dentro do aparelho e baseada na nuvem.
O Local Run Manager, um software de analise dentro do aparelho
totalmente integrado, apresenta arquitetura modular para dar suporte
a ensaios atuais e futuros. O software Local Run Manager da suporte
ao planejamento de execugdes de sequenciamento, ao controle de
bibliotecas e execugdes com trilhas de auditoria e a integracao com
maodulos de analise de dados dentro do aparelho. Embora o Local
Run Manager seja executado no computador do instrumento, os
usuarios podem monitorar o progresso da execucao e exibir os
resultados da analise de outros computadores conectados a mesma
rede. Depois de concluiruma execucao de sequenciamento, o Local
Run Manager inicia automaticamente a analise de dados usando um
dos modulos de analise especificos do aplicativo.
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Os moédulos podem produzir dados de alinhamento, identificar
variantes de nucleotideos simples (SNVs), variantes estruturais,
fazeranalise de expressao, analise de RNA pequeno e muito mais
(Tabela 2).

De modo alternativo, os dados de sequenciamento podem ser
transferidos, analisados e armazenados instantaneamente no
BaseSpace™ Sequence Hub, o ambiente de computagéo de
gendmica da lllumina. Devido aos formatos de dados padréo do
setor, desenvolvedores terceiros criaram um rico ecossistema de
aplicativos comerciais e de fonte aberta no BaseSpace Sequence
Hub para a analise posterior de dado. Esses aplicativos fornecem
algoritmos automaticos para o genoma completo, o exoma, o
transcritoma e os dados de ressequenciamento direcionado para
alinhamento, deteccao de variante, anotacao, visualizacao e outros.

Versatil para possibilitar compatibilidade com
uma ampla variedade de aplicacdes

Com uma saida maxima de 1,2 GB, o Sistema iSeq 100 oferece
sequenciamento rapido e multiplexado a uma variedade de
aplicacoes:

e Sequenciamento de genoma pequeno completo

¢ Ressequenciamento direcionado
o Ressequenciamento direcionado com o AmpliSeq for lllumina
o PCRde longo alcance

* Sequenciamento “De novo”

¢ Validacao de edicao de genes

* Metagendmica (sequenciamento de rRNA 16S)

e Sequenciamento direcionado de MRNA

e Sequenciamento de RNA pequeno

¢ Avaliacao de varios genomas

e Tipagem de antigenos leucocitarios humanos (HLA) com base em

sequenciamento

Tabela 2: Exemplo de aplicagdes do Sistema iSeq 100 e
configuracdes de execucao

Tempo de

Amostras/Execucéo ~
execucéo

Aplicacao

Sequenciamento de genoma pequeno
Genomas de 5-10 MB, cobertura de 30x 1-8
2 x150 pb

17,5 horas

Identificacao de perfil de expressao
génica direcionada

Até 500 alvos

1x50pb

1-48 9 horas

Sequenciamento Amplicon
direcionado

Até 3.000 Amplicons

2 x150 pb

1-48 17,5 horas

Somente para pesquisa. Nao deve ser usado para procedimentos de diagndstico.
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Informagées sobre o pedido

Sistema N.° do catalogo

Sistema de Sequenciamento iSeq 100 20021532
Kits de reagentes para sequenciamento N.° do catalogo
Reagente iSeq 10011 (kit simples de 300 ciclos) 20021533
Reaggnte iSeq 100 i1 pacote com 4 (kit quadruplo de 20021534
300 ciclos)

Resumo

Embora o Sistema iSeq 100 seja 0 menorinstrumento no portfdlio da
lllumina, ele oferece grandes vantagens. Comparado com os
sistemas de sequenciamento maiores ou com a terceiriza¢ao, o
Sistema iSeq 100 oferece execucdes em escala menor mais rapidas
e mais econdmicas, independéncia da terceirizagdo e controle do
processo de sequenciamento do inicio ao fim. Além disso, como
parte de uma solu¢ao abrangente que conta com uma variedade de
kits de preparagao de bibliotecas, sequenciamento e analise de
dados amigavel, o Sistema iSeq 100 oferece um fluxo de trabalho
integrado e com suporte completo. Com um preco acessivel e
pequeno espago ocupado, o Sistema iSeq 100 oferece a poténcia
do NGS a praticamente qualquer laboratdrio, com praticamente
qualgquer orgamento.
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Especificagdes do Sistema iSeq 100

Parametro Especificagbes
Configuragdo do Rastreamento de RFID para materiais de
instrumento consumo
Unidade base: Celeron J1900, 2 GHz, Quad
Core CPU

Computador de controle de

Memodria: 8 GB de RAM
instrumento (interno)?

Disco rigido: 240 GB SSD

Sistema operacional: Windows 10 loT Enterprise
Temperatura: 15°C a30°C (22,5°C + 7,5 °C)
Umidade: 20 a 80% de umidade relativa sem
condensagao

Altitude: menos de 2.000 m (6.500 pés)
Qualidade do ar: classificagao do grau de
poluicao de I

Ventilagdo: até 2.048 BTU/hora a 600 W
Somente para uso em ambientes fechados

Ambiente de operagao

Diodo emissorde luz (LED) 520 nm, 1,5 W/cm?no plano de imagem

LxPxA (monitor elevado): 30,5 cm x33 cm x
42,5cm (12,0 pol. x 13,0 pol. x 16,7 pol.)
Peso: 16 kg (35 libras)

Peso com a caixa: 21 kg (47 libras)

90a 264 VCA, 47a63Hz

80W

Frequéncia: 13,56 MHz

Poténcia: corrente de alimentagao de 120 mA,
poténcia de saida de RF de 200 mW
Certificado pelo NRTL, IEC

61010-1 CE marcado

Aprovado pela FCC/IC

a. As especificacoes de computador estéo sujeitas a alteragoes.

Dimensoées

Requisitos de energia

Identificador de
radiofrequéncia (RFID)

Conformidade e seguranca
do produto

Saiba mais

Para saber mais sobre o sistema iSeq 100, acesse
www.illumina.com/iseq

Para obter mais informacdes sobre a tecnologia de CMOS e 0 SBS
de um canal, faga download da Nota técnica Chip lllumina CMOS e
quimica de SBS de um canal

Para saber mais sobre sequenciamento microbial ou mitocondrial no
Sistema iSeq 100, leia as Notas de aplicagédo WGS microbial com o
Sistema iSeq 100 ou Sequenciamento de DNA mitocondrial no
Sistema iSeq 100

Para obteruma analise das perguntas frequentes, visite a pagina
Perguntas frequentes do Sistema iSeq 100

Illumina, Inc. e Tel.: +1 (800) 809-4566, ligagdo gratuita (EUA) ® +1 (858) 202-4566 ® techsupport@illumina.com e
www.illumina.com

.
© 2018 llumina, Inc. Todos os direitos reservados. Todas as marcas comerciais pertencem a llumina, Inc. ou a seus respectivos proprietarios. Para obter I | | u m I n a"
informagdes especflicas sobre marcas comerciais, consulte www.ilumina.com/company/legal.html. N.°da publicagéo 770-2017-020-B-PTB QB 5473
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