HOJA DE ESPECIFICACIONES

MiSeq " System

Velocidad y simplicidad para
la resecuenciacion selectiva
y la secuenciacion de
genomas pequenos

» Calidad de datos excepcional demostrada mediante
comparacion cientifica revisada por expertos

« Sistema altamente automatizado con un flujo de
trabajo en el instrumento simple e intuitivo

« Secuenciacion y deteccidn de variantes rapidas para
estudios en los que el tiempo es fundamental

» Lalongitud de lectura ajustable y las opciones de
celda de flujo proporcionan flexibilidad para una
amplia gama de aplicaciones

illumina

Para uso exclusivo en investigacion. Prohibido su uso en procedimientos
de diagndstico.
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MISEQ SYSTEM

Introduccion

MiSeq System ofrece la primera plataforma de
secuenciacion de ADN a datos que integra la generacion
de grupos, la amplificacion, la secuenciacion y el analisis
de datos en un uUnico instrumento. Por sus pequefias
dimensiones —aproximadamente unos 0,19 m?— encaja
en practicamente cualquier entorno de laboratorio
(figura 1). MiSeq System aprovecha el proceso quimico
de secuenciacion por sintesis (SBS, sequencing by
synthesis) de lllumina, una tecnologia de secuenciacion
de nueva generacion (NGS, next-generation sequencing)
probada y que ha permitido generar mas del 90 % de

los datos de secuenciacion en todo el mundo.' Por la
potencia de la NGS y el poco espacio que ocupa, MiSeq
System es la plataforma ideal para un analisis genético
rapido y rentable.

Flujo de trabajo simple e intuitivo
de la NGS

MiSeq System ofrece un software de control del
instrumento sencillo y de facil seguimiento. Realice
operaciones en el instrumento con la intuitiva interfaz
de pantalla tactil, utilice los cartuchos de reactivos
listos para usar con seguimiento de identificador de
radiofrecuencia (RFID, radio frequency identifier),
consulte tutoriales de video en pantalla y disfrute de
instrucciones paso a paso en cada flujo de trabajo de
secuenciacion. Todos los instrumentos MiSeq System

Preparacion

de bibliotecas

Afadir adaptadores de secuenciacion y
preparar bibliotecas para secuenciacion

Secuenciacion

Transferir las bibliotecas a la celda Procesar/anotar datos, generar informes
de flujo y secuenciar de variantes gendmicas en el instrumento

Figura 1: MiSeq System. MiSeq System es un instrumento
compacto idéneo para la secuenciacion de nueva generacion
rapida y rentable.

incluyen el andlisis de datos integrado y acceso a
BaseSpace™ Sequence Hub, la plataforma informatica
basada en la nube para genémica de lllumina.
BaseSpace Sequence Hub proporciona carga de datos
en tiempo real, herramientas sencillas de analisis de
datos, supervision de experimentos a través de Internet,
ademas de una solucion de almacenamiento segura

y flexible. Un paquete de herramientas de analisis de
datos y una lista cada vez mas extensa de aplicaciones
de andlisis de terceros facilitan los procesos informaticos
de los investigadores. BaseSpace Sequence Hub
también permite compartir datos con compafieros

o clientes de manera facil y rapida.

Resultados
L EES

Interpretar y generar informe
del contexto biolégico

Analisis
de datos

Figura 2: Flujo de trabajo de MiSeq System. El flujo de trabajo optimizado de MiSeq System permite un tiempo de procesamiento

rapido para la secuenciacion de nueva generacion de sobremesa. Las bibliotecas se pueden preparar con cualquier kit de preparacion
de bibliotecas compatible. El tiempo de secuenciacion de cinco horas y media incluye la generacion de grupos, la secuenciaciony la
llamada de bases con puntuacion de calidad con adquisicion de imagenes de las dos superficies para cada experimento de 2 x 25 pares

de bases en un MiSeq System con MiSeq Control Software.
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MISEQ SYSTEM

Tiempo de procesamiento rapido

Para obtener resultados en horas en lugar de dias,

la combinacion entre la rapida preparacion de las
bibliotecas y el MiSeq System proporciona un proceso
réapido y sencillo (figura 2). Prepare su biblioteca

de secuenciacion en tan solo tres horas con los
reactivos de preparacion de bibliotecas lllumina DNA
Prep, y continte con el proceso automatizado de
amplificacion clonica, secuenciacion y llamada de
bases con puntuacion de calidad en tan solo 5,5 horas
en MiSeq System (tabla 1). La alineacion de secuencias
puede realizarse directamente en el ordenador integrado
en el instrumento con el software Local Run Manager
en MiSeq o a través de BaseSpace Sequence Hub en
un plazo de tres horas.

Calidad de datos excepcional

El proceso quimico de SBS de lllumina permite conseguir
una calidad de datos excepcional. Este método
exclusivo basado en terminadores reversibles permite Ia
secuenciacion paralela masiva de miles de millones de
fragmentos de ADN vy la deteccién de bases individuales
a medida que se incorporan a las cadenas de ADN en
crecimiento. Se adquieren imagenes de los colorantes
fluorescentes de los terminadores con la adicion de
cada dNTP vy, a continuacion, se segmentan para
permitir la incorporacion de la siguiente base. Con los
cuatro dNTP unidos al terminador reversible presentes
durante cada ciclo, la competencia natural minimiza la
tendencia a la incorporacion. Las llamadas de bases

se efectuan directamente a partir de las medidas de
intensidad de senal durante cada ciclo, lo que reduce
mucho la tasa bruta de error en comparacion con otras
tecnologias. El resultado final es una secuenciacion base
por base muy precisa que elimina practicamente todos
los errores de secuencias propios del contexto, incluso
dentro de regiones de secuencias repetitivas o de los
homopolimeros (figura 3).2
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Amplio pagquete de aplicaciones

Explore nuestra creciente cartera de aplicaciones de
secuenciacion. Gracias a un tiempo de procesamiento
mas rapido y a los flujos de trabajo simplificados,
MiSeq System es una alternativa rentable a la
secuenciacion mediante electroforesis capilar y gPCR
para aplicaciones como resecuenciacion selectiva,
comprobacion de clones, secuenciacion de amplicones
y expresion del ARN. El software Local Run Manager

y BaseSpace Sequence Hub ofrecen flujos de trabajo
optimizados para la secuenciacion de genomas
pequefios, metagendmica 16S, secuenciacion del

ARN, resecuenciacion selectiva y analisis genético
preimplantacional (AGP), y se pueden utilizar en
aplicaciones altamente multiplexadas como la
secuenciacion de amplicones con los paneles AmpliSeq™
for lllumina. Las longitudes de lectura ajustables,

las opciones de celda de flujo y la eleccion de lecturas
unicas o “paired-end” aportan flexibilidad a la hora de
adecuar la generacion de datos a una amplia variedad
de necesidades experimentales.
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Millones de bases por encima de Q30

Figura 3: Distribucién de la puntuacién de calidad en

MiSeq System. Puntuaciones de calidad para una biblioteca

de control PhiX, experimento de 2 x 300 pares de bases en
MiSeq System con MiSeq Control Software v2.4. En este ejemplo
se muestra un 90 % de bases secuenciadas por encima de Q30.
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Tabla 1: Parametros de rendimiento de MiSeq System

Longitud de Duracion Rendimiento Puntuaciones Lecturas Lecturas
lectura total® de calidad® Unicas® “paired-end

MiSeq Reagent Kit v2

aprox. >90 % de bases

2x25pb 5,5 horas 750-850 Mb superior a Q30
aprox. B >80 % de bases - ) B .
2 x 150 pb 24 horas 4,5-51Gb superior a Q30 12-15 millones 24-30 millones
aprox. - >75 % de bases
2% 250 pb 39 horas 75-8,5Gb superior a Q30
MiSeq Reagent Kit v3
aprox. - >85 % de bases
2x75pb 21 horas 3,3-3,8Gb superior a Q30
22-25 millones 44-50 millones
aprox. - >70 % de bases
2x300pb 56 horas 13,2156 superior a Q30
MiSeq Reagent Kit v2 Micro
aprox. ) )
2 x 150 pb 19 horas 1,2 Gb 4 millones 8 millones
MiSeq Reagent Kit v2 Nano
aprox.
2 x 150 pb 17 horas 300 Mb
1 millon 2 millones
aprox.
2 x 250 pb 28 horas 500 Mb

a. Laduracion total incluye la generacion de grupos, la secuenciacion y la llamada de bases en un MiSeq System dotado de adquisicion de imdgenes de las dos
superficies.

b. Entodo el experimento se promedia un porcentaje de bases por encima de Q30.

c. Las especificaciones de instalacidn se basan en la biblioteca de control PhiX de Illumina con las densidades de grupos admitidas entre 467-583 k/mm? de grupos que
superan el filtro para el proceso quimico de la v2 y 727-827 k/mm? de grupos que superan el filtro para el proceso quimico de la v3. Los pardmetros de rendimiento
reales pueden variar en funcion del tipo de biblioteca, de la calidad de esta y de los grupos que superen el filtro.

Informacion adicional Bibliografia

Para obtener mas informacion sobre MiSeq System, 1. Caélculos de datos en archivo. lllumina, Inc., 2017.

visite illumina.com/systems/sequencing-platforms/ 2. Bentley DR, Balasubramanian S, Swerdlow HP, et al. Accurate
miseq.html. Whole Human Genome Sequencing using Reversible

Terminator Chemistry. Nature. 2008;456(7218):53-59.
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MISEQ SYSTEM

Especificaciones

de MiSeq System

Datos para realizar pedidos

N.° de
Producto ,
referencia
Pardmetro Especificacion
MiSeq System SY-410-1003
) - Seguimiento de RFID para consumibles
gglr}fr:gturhancwanO MiSeq Control Software MiSeq Reagent Kit v2 (50 ciclos)? MS-102-2001
Software Local Run Manager
MiSeq Reagent Kit v2 (300 ciclos)*? MS-102-2002
Unidad base: Intel Core i7-2710QE
Ordenador f/lL?nCc;)'r_:;CF:{iti/l de 16 GB MiSeq Reagent Kit v2 (500 ciclos)?P MS-102-2003
Qe control del Unidad de disco: unidad de estado sélido ) ) )
nstrumento de1TB MiSeq Reagent Kit v3 (150 ciclos)® MS-102-3001
(Interno) Sistema operativo: Windows 10 Enterprise
LTSC MiSeq Reagent Kit v3 (600 ciclos)® MS-102-3003
Temperatura: 22 + 3 °C MiSeq Reagent Micro Kit v2 (300 ciclos)® MS-103-1002
Humedad: 20-80 %, sin condensacion
Entorno plitud: menos g |20$Q m ‘(,65?'%“') | MiSeq Reagent Nano Kit v2 (300 ciclos)® MS-103-1001
operativo alidad del aire: clasificacion Il del grado
de contaminacion ) ) .
Ventilacién: maximo de 1364 BTU/h MiSeq Reagent Nano Kit v2 (500 ciclos) MS-103-1003
Para uso exclusivo en interiores
a. Kitde 20 paquetes disponible
Diod b. Productos disponibles de lllumina Advantage; los consumibles con la etiqueta
| IO‘ O t 530 660 TG tienen caracteristicas que ayudan a los usuarios a reducir la frecuencia
(Li?[l)r;lscen e nm, nm de revalidacion. Estos consumibles solo estan disponibles con un acuerdo

Dimensiones

An. x Pr. x Al.: 68,6 cm x 56,5 cm x 52,3 cm
(27,0in x 22,2 in x 20,6 in)

Peso: 57,2 kg (126 Ib)

Peso de embalaje: 93,6 kg (206 Ib)

de suministro y es necesario que los clientes proporcionen una estimacion
vinculante. Péngase en contacto con su comercial para obtener mas

informacion.

Requisitos de
alimentacion

100-240V CAa50/60 Hz, 10 A, 400 W

Identificador de
radiofrecuencia
(RFID)

Frecuencia: 13,56 MHz
Potencia: 100 mW

Seguridad y
cumplimiento
del producto

NRTL con certificacion IEC 61010-1
Marca CE
Aprobado por FCC/IC

a. Las especificaciones del ordenador estan sujetas a cambio.

illumina

1800 809 4566 llamada gratuita (EE. UU.) | tel.: +1 858 202 4566
techsupport@illumina.com | www.illumina.com

© 2021 lllumina, Inc. Todos los derechos reservados. Todas las
marcas comerciales pertenecen a lllumina, Inc. 0 a sus respectivos
propietarios. Si desea consultar informacion especifica sobre las
marcas comerciales, visite www.illumina.com/company/legal.html.
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