NOTA DE APLICACION

Secuenciacion de
nueva generacion
de alta precision
con NovaSeq" X
Series

La quimica XLEAP-SBS™
ofrece una calidad de
datos excepcional para
aplicaciones genomicas
de alta productividad

» Secuenciacion del genoma completo

» Secuenciacion del exoma completo

» Secuenciacion de transcriptoma completo

» Secuenciacion de metilacién del genoma completo

« Secuenciacion multiomica de células Unicas
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de diagndstico.
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NOVASEQ X SERIES DATA QUALITY

Introduccion

Los avances tecnoldgicos integrados en NovaSeq X
System y NovaSeq X Plus System proporcionan
ganancias de productividad y rendimiento que
transforman la economia de la secuenciacion a escala de
produccioén. La quimica avanzada, la éptica de resolucion
ultraalta, el andlisis secundario integrado y la simplicidad
operativa se combinan para hacer de NovaSeq X Series
nuestros sistemas de secuenciacién mas potentes y
rentables hasta la fecha.

NovaSeq X Series cuenta con la quimica XLEAP-SBS,
un avance mas rapido, de mayor fidelidad y mas sélido
para la quimica demostrada de secuenciacion por
sintesis (SBS, sequencing by synthesis) de lllumina.
Los reactivos XLEAP-SBS estan optimizados para el
rendimiento y la velocidad con el fin de maximizar la
productividad sin sacrificar los datos de alta calidad
que esperan los usuarios.

Esta nota de aplicacion demuestra que NovaSeq X
Series ofrece una calidad de datos que cumple o supera
la del sistema NovaSeq 6000 para métodos clave, como
la secuenciacion del genoma completo, la secuenciacion
del exoma completo, la secuenciacién de transcriptoma
completo, la secuenciaciéon de metilacion y la multiomica
de células individuales.

Métodos

Secuenciacion del genoma completo

Las librerias de genoma completo se prepararon a partir
de ADN genomico (ADNg) NA12878 (Coriell Institute for
Medical Research) utilizando el kit TruSeq™ PCR-Free
Prep (lllumina, n.° de catalogo 20015963).

La secuenciacion se realizd en NovaSeq X Plus System
con NovaSeq X Series 10B Reagent Kit (300 cycles)
(lumina, n.° de catadlogo 20085594) utilizando

la configuracion de experimento de 2 x 151 pb

(42 muestras en varios experimentos). Por comparacion,
las mismas librerias también se secuenciaron en
NovaSeq 6000 System con NovaSeq 6000 S4 Reagent
Kit v1.5 (300 cycles) (lllumina, n.° de catdlogo 20028312)
utilizando una configuracién de experimento de

2 x 151 pb (24 muestras en un experimento).
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El analisis de datos secundario se llevd a cabo utilizando
el flujo de trabajo basado en la nube DRAGEN™ Germline
pipeline v4.1. Los datos de secuenciacion se redujeron

a una cobertura de 30% para comparar el rendimiento
de la llamada de variantes entre los sistemas NovaSeq X
Plus y NovaSeq 6000.

Secuenciacion del exoma

Las librerias de exomas se prepararon a partir de ADN
genomico (ADNg) NA12878 (Coriell Institute for Medical
Research) utilizando lllumina DNA Prep with Enrichment,
(S) Tagmentation (lllumina, n.° de catalogo 2002554)
para capturar regiones genémicas diana de Twist
Comprehensive Exome Panel (Twist Bioscience,

n.° de catdlogo 102033).

La secuenciacion se realizd en NovaSeq X Plus System
con NovaSeq X Series 10B Reagent Kit (300 cycles)
utilizando la configuracion de experimento de

2 x 101 pb (753 muestras en varios experimentos).

Por comparacion, las mismas librerias también

se secuenciaron en NovaSeq 6000 System con
NovaSeq 6000 S4 Reagent Kit v1.5 (300 cycles)
utilizando una configuracion de experimento de

2 x 101 pb (48 muestras en un carril Unico).

El andlisis de datos secundario se realizé utilizando el
flujo de trabajo basado en la nube DRAGEN Enrichment
pipeline v4.0.3. La exactitud de las llamadas de
variantes se evalué con respecto al conjunto de verdad
de Genome In A Bottle (GIAB) v3.3.2 y el genoma de
referencia hg19-alt-aware.'? Los datos de secuenciacion
se redujeron a 30 millones de pares de lectura por
muestra para comparar el rendimiento de llamada

de variantes entre los sistemas NovaSeq X Plus y
NovaSeq 6000.

Secuenciacion de transcriptoma completo

Se prepararon librerias de ARN total y ARN mensajero
(ARNm) a partir de ARN de la linea celular de leucemia:
HL-60 (Thermo Fisher Scientific, n.° de catdlogo
AM7836) y K562 (BioChain, n.° de catdlogo R1255820-
50) y ARN de la linea celular de cancer de mama: MCF7
(BioChain, n.° de catédlogo R1255830-50) con lllumina
Stranded Total RNA Prep with Ribo-Zero Plus (lllumina,
n.° de catdlogo 20040529) e lllumina Stranded mRNA
Prep (lllumina, n.° de catdlogo 20040534).

Para uso exclusivo en investigacién. Prohibido su uso en procedimientos de diagndstico.
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La secuenciacion se realizé en el sistema

NovaSeq X Plus con NovaSeq X Series 10B Reagent

Kit (300 cycles) utilizando una configuracion de
experimento de 2 x 75 pb y una formula de ciclo de
oscuridad personalizada para evitar la protuberancia

de la primera base de T de la preparacion de la libreria.

8 La secuenciacion incluyd 573 muestras para la
secuenciacion de ARN total y 2304 muestras para

la secuenciacion de ARNm, en varios experimentos.

Por comparacion, las mismas librerias también

se secuenciaron en NovaSeq 6000 System con

NovaSeq 6000 S2 Reagent Kit v1.5 (200 cycles)
(lumina, n.° de catalogo 20028315) utilizando una
configuracion de experimento de 2 x 76 pb. Tanto para la
secuenciacion de ARN total como para la secuenciacion
de ARNm, se procesaron 96 muestras de cada tipo en un
carril Unico.

El andlisis de datos secundario se llevé a cabo utilizando
el flujo de trabajo basado en la nube DRAGEN RNA
Pipeline v4.1. Los datos de secuenciacion se redujeron a
10 millones de lecturas para todas las muestras con el fin
de comparar los datos de expresion genética. Los datos
se alinearon con el Genome Reference Consortium
Human GRCh38 (conjunto h38).2

Secuenciacion de metilacion del genoma
completo

Las librerias de metilacién se prepararon a partir

de réplicas de un conjunto de muestras emparejadas
de cerebro y bazo humano (Zymo Research,

n.° de catdlogo D5018) (ocho réplicas cada una para
NovaSeq X Plus Systemy cinco réplicas cada una

para NovaSeq 6000 System) con Zymo-Seq WGBS
Library Kit (Zymo Research, n.° de catdlogo D5465),
en combinacién con lllumina DNA Prep (lllumina, n.° de
catdlogo 20060059). El control de E. coli no metilado
se afiadid al 0,25 % para acceder a la eficiencia de
conversién de la citosina, que se estimd que era superior
al 99,5 %.

La secuenciacion se realizé en NovaSeq X Plus System
con NovaSeq X Series 10B Reagent Kit (300 cycles)
utilizando la configuracion de experimento de 2 x 151 pb
(16 muestras en un experimento). Por comparacion,

se secuenciaron librerias en NovaSeq 6000 System

con NovaSeq 6000 S4 Reagent Kit v1.5 (300 cycles)
utilizando una configuracion de experimento de

2 x 151 pb (10 muestras en un experimento).

El andlisis de metilacion se realizo utilizando el flujo
de trabajo basado en la nube del proceso DRAGEN
Methylation. Los datos de secuenciacion se redujeron
a 500 millones de lecturas por muestra para los
analisis sucesivos.

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

Multidmica de células individuales

Chromium Single Cell Multiome ATAC + Gene Expression
proporciona lecturas conjuntas de la expresién genética
y de las firmas epigenéticas con resolucion de una sola
célula. Las muestras para la secuenciacién de ARN de
células individuales (ScCRNA-Seq) y el ensayo de células
individuales para la cromatina accesible a transposasa
(scATAC-Seq) se prepararon conjuntamente a partir de
células mononucleares de sangre periférica humana
(CMSP) crioconservadas de un donante masculino

sano (edad inferior a 35 afos) obtenidas de AllCells.

Los nucleos se aislaron como se describe en 10x
Genomics Demod Protocol-Nuclei Isolation for Single
Cell Multiome ATAC + Gene Expression Sequencing
(CGO00365 Rev A). Se generaron librerias de scRNA-Seq
y SCATAC-Seq emparejadas a partir de los nucleos
aislados, tal como se describe en la Guia del usuario de
Chromium Next GEM Single Cell Multiome ATAC + Gene
Expression (CGO00338 Rev B).

La secuenciacion se realizd en NovaSeq X Plus System
con NovaSeq X Series 10B Reagent Kit (300 cycles)

(80 réplicas en un experimento). Por comparacion,

las mismas librerias también se secuenciaron en
NovaSeq 6000 System con NovaSeq 6000 S4 Reagent
Kit v1.5 (300 cycles) (10 réplicas en un experimento).
Las configuraciones del experimento se establecieron
de acuerdo con los parametros proporcionados por 10x
Genomics: lectura 1 de 28 ciclos, lecturas del indice i7 e
i5 de 10 ciclos y lectura 2 de 90 ciclos para librerias de
scRNA-Seq multiémicas; lectura 1 de 50 ciclos, lectura
del indice i7 de 8 ciclos, lectura del indice i5 de 24 ciclos
y lectura 2 de 49 ciclos para librerias de scATAC-

Seq multiémicas.

El andlisis de los datos se realizd con el proceso de
analisis Cell Ranger ARC v2.0 (10x Genomics) para
contar transcritos y picos de accesibilidad a la cromatina
en células individuales.
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Resultados

NovaSeq X Plus System permite obtener ganancias
significativas de productividad en comparacion con
NovaSeq 6000 System. La celda de flujo NovaSeq X 10B
y la celda de flujo NovaSeq 6000 S4 pueden generar
hasta 3 Th de datos de secuencias de 2 x 150 pb por
celda de flujo. Sin embargo, la duracion del experimento
en NovaSeq X Series es aproximadamente la mitad que
en NovaSeq 6000 System (Tabla 1).

Tabla 1: Rendimiento de secuenciacién comparable
con duraciones de experimento significativamente
mas cortas

- L Celda de flujo Celda de flujo
Criterio de medicion /. 25eq 6000 S4 NovaSeq X Plus 10B

Rendimiento de
2 x 100 pb por
experimento

1,6-4Tb ~2-4Tb

Duracion del
experimento ~36h ~22h
de 2 x 100 pb

Rendimiento de
2 x 150 pb por
experimento

2,4-6Tb ~3-6Thb

Tabla 2: Criterios de medicién del experimento
de secuenciacién para WGS

%reit(irci%ge NovaSeq 6000 NovaSeq X Plus
B Ll
s els o217 % 0559 %
E?:Stifadf IzaQ:ao 89,60 % 4807
doa ectura 0.25% e
Tasa de error 0,24 % 0,23 %

delalectura 2

Los criterios de medicién de los experimentos de una sola celda de flujo se
promediaron en varias celdas de flujo con un nimero variable de carriles.
Todos los experimentos cumplieron las especificaciones de rendimiento
publicadas. El rendimiento por carril no es equivalente entre las celdas de flujo
NovaSeq 6000 S4 vy las celdas de flujo NovaSeq X 10B.

Tabla 3: Criterios de medicién de analisis
secundarios para la WGS

Criterio de medicion NovaSeq 6000 NovaSeq X Plus

Duracion del
experimento ~44 h ~24h
de 2 x 150 pb

Profundidad de

Secuenciacion del genoma completo

Se evaluaron los criterios de medicidn de la secuenciacion
del genoma completo (WGS, whole-genome sequencing),
incluida la precisién y la recuperacion tanto de las
variantes de un solo nucledtido (SNV, single-nucleotide
variants) como de las inserciones y deleciones (indel).
Tanto NovaSeq X Plus System como NovaSeq 6000
System proporcionaron datos de alta calidad y una
llamada de variantes de alta precision (Tabla 2, Tabla 3).
Estos datos demuestran que los resultados de la WGS en
NovaSeq X Series cumplen o superan el rendimiento de
NovaSeq 6000 System.
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construccion 80 30~
Cobertura de autosomas 31x 31x
SNP totales 3041268 3041454
Relacién Het:Hom 1,59 1,60
Relacién TiTv 1,99 1,98
Precision de SNP 99,95 % 99,95 %
Recuperacion de SNP 99,95 % 99,96 %
Precision de indel 99,64 % 99,60 %
Recuperacion de indel 99,61 % 99,57 %
SEEISSECEE  ose% 036
Bases no coincidentes 0.61% 043%
de la lectura 2 ! !

N.° de muestras 24 42

promediadas

Para uso exclusivo en investigacién. Prohibido su uso en procedimientos de diagndstico.
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Secuenciacion del exoma completo

Se evaluaron los criterios de medicion del andlisis
principal y secundario de la secuenciacién del exoma

completo (WES, whole-exome sequencing), incluidas las

puntuaciones de calidad, la tasa de error, la capacidad
de llamada de autosomas, el porcentaje de lecturas
alineadas, la uniformidad de la cobertura y la precisién
y el recuerdo tanto para SNV como para indel. Tanto
NovaSeq X Plus System como NovaSeq 6000 System
proporcionaron datos de alta calidad y una llamada

de variantes de alta precision (Tabla 4, Tabla 5). Estos
datos demuestran que los resultados de la WES en
NovaSeq X Series son equivalentes al rendimiento

de NovaSeq 6000 System.

Tabla 4: Criterios de medicion del experimento
de secuenciacién para la WES?

Criterio de medicion NovaSeq 6000 NovaSeq X Plus

Configuracion

del experimento 2x101pb 2x101pb
lectura 12030 92,06 % 96,63 %
E?:Stsfadze |zaQ3o 90,96 % 96,24 %
o a ectura n.pe 010%
Tasa de error npo 0.21%

delalectura 2

a. Los criterios de medicion de los experimentos de una sola celda de flujo se
promediaron en varias celdas de flujo con un nimero variable de carriles.
Todos los experimentos cumplieron las especificaciones de rendimiento
publicadas. El rendimiento por carril no es equivalente entre las celdas de flujo
NovaSeq 6000 S4 y las celdas de flujo NovaSeq X 10B.

b. No se utilizd el control PhiX para estos experimentos de NovaSeq 6000,
por lo que no se muestran las tasas de error.

Tabla 5: Criterios de medicion de analisis
secundarios para la WES

Secuenciacion de transcriptoma completo

Tanto NovaSeq X Plus System como

NovaSeq 6000 System superaron las especificaciones
publicadas para la calidad de los datos de RNA-Seq
total (Tabla 6) y mRNA-Seq (Tabla 7). La cuantificacion
de los transcritos mostré una excelente concordancia
entre las dos plataformas (R? >0,99) para la RNA-Seq
total (Figura 1) y la mRNA-Seq (Figura 2). Estos datos
demuestran que la secuenciacién del transcriptoma
completo en NovaSeq X Series produce una calidad
de datos que cumple o supera el rendimiento de

NovaSeq 6000 System.

Tabla 6: Criterios de medicién del experimento
de secuenciacién para la RNA-Seq total

Criterio de medicion

NovaSeq 6000 NovaSeq X Plus

Configuracion del

experimento 2x76pb 2 x75pb
Bases de la lectura 1=Q30 91,83 % 96,82 %
Bases de la lectura 2 Q30 90,52 % 96,37 %
Tasa de error 0.44 % 0.07%
delalectura

Tasa de error . .
de la lectura 2 117 % 0,15 %
N.° de muestras 96 -

promediadas

Los criterios de medicién de los experimentos de una sola celda de flujo se
promediaron en varias celdas de flujo con un nimero variable de carriles.
Todos los experimentos cumplieron las especificaciones de rendimiento
publicadas. El rendimiento por carril no es equivalente entre las celdas de flujo
NovaSeq 6000 S4 vy las celdas de flujo NovaSeq X 10B.

Tabla 7: Criterios de medicién del experimento
de secuenciacién para la mRNA-Seq

Criterio de medicion

NovaSeq 6000 NovaSeq X Plus

Configuracion del

- 2 x 76 pb 2 x75pb
experimento
Criterio de medicion NovaSeq 6000 NovaSeq X Plus
Bases de la lectura 1 zQ30 91,47 % 96,03 %
Capacidad de llamada o o
de autosomas 97,49 % 97,53 % Bases delalectura2 2Q30 89,92 % 95,65 %
Lecturas alineadas 99,28 % 9911 % Tasa de error o 9
de lalectura 0,74 % 0,09 %
Uniformidad de o 9
cobertura 9717 % 97,29 % Tasa de error o o
1,32 % 0,16 %
de la lectura 2
Precision de SNP 99,77 % 99,77 %
N.° de muestras 96 2304
Recuperacién de SNP 98,20 % 98,30 % promediadas
Precisidon de indel 97,57 % 97,36 % Los criterios de medicién de los experimentos de una sola celda de flujo se
promediaron en varias celdas de flujo con un nidmero variable de carriles.
Recuperacion de indel 88,53 % 89,05 % Todos los experimentos cumplieron las especificaciones de rendimiento
publicadas. El rendimiento por carril no es equivalente entre las celdas de flujo
N.° de muestras 48 753 NovaSeq 6000 S4 y las celdas de flujo NovaSeq X 10B.

promediadas

Para uso exclusivo en investigacion. Prohibido su uso en procedimientos de diagndstico.
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Figura 1: Correlaciones de RNA-Seq total de transcriptoma completo: transcritos por millon (TPM) para lineas celulares de cancer:
HL-60, K562 y MCF7.
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Figura 2: Correlaciones de mMRNA-Seq de transcriptoma completo: transcritos por millén (TPM) para lineas celulares de cancer:
HL-60, K562 y MCF7.
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Secuenciacion de metilacion

Se evaluaron los criterios de medicidon de metilacion
del genoma completo para comparar el rendimiento
de NovaSeq X Series y NovaSeq 6000 System. Tanto
NovaSeq X Plus System como NovaSeq 6000 System

demostraron los nimeros para cuantificar el porcentaje

de citosinas metiladas de acuerdo con lo esperado
segln la documentacion del producto (Figura 3A).

Se detectd una mayor eficiencia de asignacion en
NovaSeq X Plus System para las librerias emparejadas

(Figura 3B). Los graficos de distribucién de la cobertura
del genoma completo muestran resultados comparables

con un aumento de los CpG de alta cobertura (>50x)
entre NovaSeq X Plus System y NovaSeq 6000 System
(Figura 4).
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Figura 3: Secuenciaciéon de metilacién del genoma completo:
resultados de Zymo-Seq WGBS para NovaSeq X Plus System
y NovaSeq 6000 System que muestran (A) el porcentaje de
citosinas metiladas y (B) la eficiencia de la asignacion.

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

La conversion enzimatica o de bisulfito cambia las
citosinas no metiladas a uracilo durante la preparacion
de librerias. Esto da como resultado librerias
desequilibradas que tradicionalmente han sido dificiles
de secuenciar y que normalmente requerian un alto
porcentaje (>5 %) de PhiX para mejorar la diversidad de
bases. En NovaSeq X Series, un porcentaje bajo (1 %)
de PhiX fue suficiente para lograr experimentos de alta
calidad (Tabla 8).

Cobertura de CpG

NVSQ X - Cerebro - Rép. & i
NVSQ X - Cerebro - Rép. 7 e
NVSQ X - Cerebro - Rép. 6
NVSQ X - Cerebro - Rép. 5
NVSQ X - Cerebro - Rép. 4
NVSQ X - Cerebro - Rép. 3 M
NVSQ X - p. 2 m—
NVSQ X - Cerebro - Rép. 1

NVSQ 6000 - Cerebro - Rép. 5

NVSQ p. 3 —
NVSQ 6000 - Cerebro - Rép. 2
NVSQ 6000 - C 1 —
NVSQ X - Bazo - Rép. 8

NVSQ X -Bazo-Rép. 7

NVSQ X - Bazo - Rép. 6

NVSQ X - Bazo - Rép. §
NVSQ X -Bazo-Rép. 4
NVSQ X - Bazo - Rép. 3

NVSQ X - Bazo - Rép. 2 mmmmm

NVSQ X - Bazo - Rép. 1

NVSQ 6000 - Bazo - Rép. 3 mmm
NVSQ 6000 - Bazo - Rép. 2
NVSQ 6000 - Bazo - Rép. 1
0% 10%  20%  30%  40%  S0%  60%  70%  80%  90%  100%

HOx-1x ®1x-3x M3x-10x M10x-15x M15x-20x W20x-50x W>50x

Figura 4: Cobertura del genoma para la secuenciaciéon de
metilacién del genoma completo: resultados de Zymo-Seq
WGBS para NovaSeq X Plus System y NovaSeq 6000 System
que muestran la distribucion de la cobertura de CpG.

Tabla 8: Criterios de medicidn del experimento de
secuenciacioén para la secuenciacion de metilacion

Criterio de medicion NovaSeq 6000 NovaSeq X Plus

Configuracion

delexperimento 2x151pb 2151 pb
Bases de la lectura 1 zQ30 89,01 % 91,95 %
Bases de la lectura 2 Q30 86,75 % 93,09 %
Tasa de error de la lectura 1 0,30 % 0,14 %
Tasa de error de la lectura 2 0,59 % 0,25 %
N.° de muestras 10 16

promediadas

Los criterios de medicion de los experimentos de una sola celda de flujo se
promediaron en varias celdas de flujo con un nimero variable de carriles.
Todos los experimentos cumplieron las especificaciones de rendimiento
publicadas. El rendimiento por carril no es equivalente entre las celdas de flujo
NovaSeq 6000 S4 y las celdas de flujo NovaSeq X 10B.
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Multiomica de células individuales Tabla 9: Criterios de medicion del experimento
de secuenciacion para la scRNA-Seq multiémica

Se evaluaron los criterios de medicion del rendimiento de células individuales

para el ensayo multiémico de células individuales,
incluida la scRNA-Seq para medir la expresion Criterio de medicién NovaSeq 6000 NovaSeq X Plus
génicay la scATAC-Seq para medir la accesibilidad
de la cromatina. NovaSeq X Plus System y

Configuracion
del experimento

NovaSeq 6000 System superaron las especificaciones Lectura 1 %g pb %g pb
i i indice 1 pb pb
publicadas para la calidad de los datos (Tabla 9, dice 2 10 pb 10 pb
Tabla 10). Los gréficos de t-SNE para la expresion Lneclffra 5 90 pb 90 pb
genética de la scRNA-Seq (Figura 5) y la accesibilidad de
Bases de la lectura 1zQ30 9711 % 97,35 %

la cromatina de la scATAC-Seq (Figura 6) muestran una
excelente correlacion entre NovaSeq X Plus System y Bases de la lectura 2 2Q30 95,01 % 95,93 %
NovaSeq 6000 System.

Tasa de error de la lectura 1 0,04 % 0,04 %
Tasa de error de la lectura 2 0,17 % 0,15 %
N.° de muestras 10 80
promediadas

N.° de genes detectados 25975 25743
Mediana de los recuentos

de IUM por célula 2790 2571
N.° estimado de células 3880 3882

por muestra

Los criterios de medicién de los experimentos de una sola celda de flujo se
promediaron en varias celdas de flujo con un nimero variable de carriles.
Todos los experimentos cumplieron las especificaciones de rendimiento
publicadas. El rendimiento por carril no es equivalente entre las celdas de flujo
NovaSeq 6000 S4 vy las celdas de flujo NovaSeq X 10B.

Tabla 10: Criterios de medicion del experimento
de secuenciacién para la scCATAC-Seq multiémica

Figura 5: Expresion genética multiémica de células individuales: - e
de células individuales

graficas de t-SNE para librerias de scRNA-Seq secuenciadas en
NovaSeq X Plus System (azul) y NovaSeq 6000 System (rojo).

Criterio de medicion NovaSeq 6000 NovaSeq X Plus

Configuracion
del experimento

Lectura 1 50 pb 50 pb
@ indice 1 8 pb 8 pb
Y. S _ o 24 pb 24 pb
e Indice 2 49 pb 49 pb
£G4 Lectura 2 P P
Bases de la lectura 1 2Q30 93,35 % 95,58 %
Bases de la lectura 2 2Q30 92,21 % 94,24 %
Tasa de error de la lectura 1 0,08 % 0,09 %
Tasa de error de la lectura 2 0,28 % 0,16 %
N.° de muestras 10 80
3 promediadas
k ~ Loy
iy s N.° estimado de células 3880 3882

por muestra

. S . T . Los criterios de medicidn de los experimentos de una sola celda de flujo se
Figura 6: Accesibilidad de la cromatina multiomica de células ; ; ) . ) )
promediaron en varias celdas de flujo con un nidmero variable de carriles.

individuales: graficas de t-SNE para librerias de scATAC- Todos los experimentos cumplieron las especificaciones de rendimiento

Seq secuenciadas en NovaSeq X Plus System (azul) y publicadas. El rendimiento por carril no es equivalente entre las celdas de flujo
. NovaSeq 6000 S4 y las celdas de flujo NovaSeq X 10B.
NovaSeq 6000 System (rojo). i Y J i
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NOVASEQ X SERIES DATA QUALITY

Resumen

NovaSeq X Sequencing System y NovaSeq X Plus
Sequencing System cuentan con una quimica, 6ptica,
informatica y simplicidad operativa innovadoras

para transformar la economia de la secuenciacion

de alta productividad. NovaSeq X Series ofrece

una productividad extraordinaria a la vez que ofrece
los datos de alta calidad que los usuarios esperan

de lllumina. La quimica de XLEAP-SBS permite
mejoras significativas en la duracién del experimento
de secuenciacion y en el rendimiento sin sacrificar

la calidad de los datos. Los datos de los métodos clave
que se suelen ejecutar en NovaSeq 6000 System,
incluida la secuenciacion del genoma completo, la
secuenciacién del exoma completo, la secuenciacién
del transcriptoma completo, la secuenciacién de
metilacion y la multiémica de células individuales,

se compararon directamente con los datos generados
con NovaSeq X Plus System. Los resultados muestran
que el rendimiento de NovaSeq X System cumple o
supera el rendimiento de NovaSeq 6000 System y sera
compatible con aplicaciones con un uso mas intensivo
de datos.

Informacion adicional

NovaSeq X Sequencing System y
NovaSeq X Plus Sequencing System, illumina.com/
systems/sequencing-platforms/novaseq-x-plus.html

Conjuntos de datos citados en esta nota, basespace.
illumina.com/datacentral

ilHlumina

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