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illumina

lllumina DRAGEN"™ Bio-IT-Plattform

Prazise, ultraschnelle Sekundéaranalyse.

Vorteile

e Liefert genaue Daten
Erkenntkleine Varianten mit hoher analytischer Sensitivitat und
Spezifitat

e Erhohte Laboreffizienz
Verarbeitet ein gesamtes Genom mit 30-facher Coverage in
ca. 25 Minuten und ein gesamtes Exom bei 100-facher
Coverage in ca. 8 Minuten

e Lasst sich einfach und kostengiinstig
implementieren
Weniger Hardwareanschaffungen und geringere
Betriebskosten, Bedienung Uber Schaltflachen oder
Befehlszeile

e Unterstiitzt zahlreiche Anwendungen
Unterstltzt zahlreiche Anwendungen sowohl vor Ort als auch
Uber BaseSpace™ Sequence Hubin der Cloud

Wahrend neue und immer fortschrittichere Anwendungen aus
dem Genom gewonnene Erkenntnisse nutzbarmachen, wachst
die mitder NGS (Next-Generation Sequencing, Sequenzierung
dernachsten Generation) generierte Datenmenge rasch an. Allein
2018 haben llumina-Systeme Uber 100 Petabyte Daten generiert.
Um mit diesen enormen Datenmengen Schritt halten zu kénnen,
bendtigen Kunden Datenanalysetools, die bei der Sequenzierung
gewonnene Rohdaten ohne Abstriche bei der Genauigkeit und
ohne ausufemnde Kosten effizient in aussagekraftige Ergebnisse
Uberfiihren kédnnen. AuBerdem kénnen Organisationen, flr die
diese Technikneu ist, die Vorteile der NGS nur nutzen, wenn sie
benutzerfreundliche Lésungen erhalten, bei denen sowohl der
Preis als auch die erforderlichen Kenntnisse eine deutlich
geringere Hemmschwelle flir den Einsatz darstellen.

Die lllumina DRAGEN Bio-IT-Plattform ist auf eine enge
Zusammenarbeit mit dem Kunden ausgelegt und beseitigt so die
haufigsten Probleme in Zusammenhang mit der Analyse von NGS-
Daten. Damit steht eine hochprézise ultraschnelle Losung fur die
Sekundéaranalyse bereit, die sich sowohl furkleine Forschungs-
labore als auch fur bevélkerungsweite Genomikprojekte eignet.

Uber die DRAGEN-Plattform

Mit der llumina DRAGEN (Dynamic Read Analysis for GENomics)
Bio-IT-Plattform kénnen Labore aller GréBen und
Spezialisierungen Genomikdaten umfangreicher nutzen.

Die Plattform ermdglicht die Sekundéranalyse von NGS-Daten,
die aus Genomen, Exomen und Transkriptomen gewonnen
wurden. Grundlegende Funktionen der DRAGEN-Plattform stellen
eine Losung fur haufige Probleme bei der Genomanalyse bereit,
beispielsweise die lange Berechnungsdauer und die riesigen
Datenmengen. Die DRAGEN-Plattform zeichnet sich ohne
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Abstriche bei der Genauigkeit durch Schnelligkeit, Flexibilitdt und
Kosteneffizienz aus.

Bei der DRAGEN-Plattform handelt es sich um eine kombinierte
Hard- und Softwarelésung. Sie bietet zahlreiche
Sekundaranalyse-Pipelines, die fir die Ausfihrung auf Field-
Programmable Gate Array(FPGA)-Technologie vorgesehen sind.
FPGAs stellen hardwarebeschleunigte Implementierungen von
Genomanalysealgorithmen bereit, darunter BCL-Konvertierung,
Mapping, Alignment, Sortierung, Dublettenmarkierung und
Haplotyp-Varianten-Calling.

Die DRAGEN-Plattform generiert wertvolle Metriken, u. a. flr
folgende Bereiche:

« Qualitatssicherung bei der Bibliotheksvorbereitung

« Qualitatssicherung der Analyse

« Demultiplexing

« Doppelte Reads

« Mit SAM/PICARD vergleichbare Tools fur die
Rohdatenverarbeitung

Die Umprogrammierbarkeit der DRAGEN-Plattform ermoglicht
lllumina die Entwicklung einerumfangreichen Pipeline-Suite.

Auf einem DRAGEN-Server kdnnen mehrere Pipelines ausgefuhrt
werden. Die von Grund auf anhand optimierter Software-
algorithmen mit Hardwarebeschleunigung entwickelten DRAGEN-
Pipelines werden fortlaufend verbessert. Des Weiteren werden
zusatzliche Pipelines verdffentlicht, die neue Funktionen bieten
sowie die Genauigkeit und die Geschwindigkeit erhéhen.

Die DRAGEN-Plattform steht sowohl vor Ort als auch tber
BaseSpace Sequence Hubin der Cloud zur Verfligung.
Bestimmte DRAGEN-Pipelines sind jetzt auch auf den
Sequenziersystemen NextSeg™ 1000 und NextSeq 2000
verfugbar. Alle DRAGEN-Pipelines bieten eine Versionskontrolle.

Genaue Ergebnisse

Implementierungen der DRAGEN-Plattform basieren auf
Algorithmen von Weltklasse und werden standig an die immer
anspruchsvolleren Branchenstandards und Best Practices
angepasst. Die herausragende analytische Sensibilitat und
Spezifitdt gelten fiir Genomanwendungen und Workflows.

Die DRAGEN-Plattform beseitigt Verzerrungseffekte sowie andere
Fehlerquellen und gewahrleistet so eine hohe Genauigkeit.

Jede neue Version der DRAGEN-Plattform enthélt verbesserte
Algorithmen, die die Genauigkeit erhdhen. Ein Vergleich zwischen
DRAGEN v3.4 und GATK 4 durch das Broad Institute, der Anfang
2020 verdffentlicht wurde, zeigte allgemeine Verbesserungen bei
Sensitivitat und Spezifitat (Abbildung 1)1
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Abbildung 1: Hohe Genauigkeit bei der Bestimmung von
Einzelnukleotidvarianten: Zum Vergleich des Varianten-Callings mit einer

bekannten Varianten-Calling-Plattform wurde Referenzgenom-DNA mithilfe von

drei lllumina-Bibliotheksvorbereitungskits sequenziert und separat mithilfe von
DRAGEN V3.4 oder GATK4 zur Bestimmung von Insertionen/Deletionen (Indels)
und SNPs (Single Nucleotide Polymorphisms, Einzelnukleotidpolymorphismen)
analysiert.

Erhéhen der Laboreffizienz

Dankihres FPGA-Backbones zeichnet sich die DRAGEN-Plattform
durch kirzere Durchlaufzeiten aus. Im Gegensatz zu
herkdmmlichen CPU-basierten Systemen, die die Funktion von
Algorithmen anhand von Softwarecodezeilen ausfihren,
implementieren FPGAs diese Algorithmen als Logikschaltungen,
sodass die Ausgabe der Ergebnisse praktisch unmittelbar erfolgt.
Daraus ergibt sich eine deutlich hdhere Laboreffizienz.

Die DRAGEN-Plattform verarbeitet die NGS-Daten fUrein
komplettes Humangenom mit 30-facher Coverage in ca.

25 Minuten sowie ein Humanexom mit 100-facher Coverage in ca.
8 Minuten vor Ort. Bei einem herkémmlichen CPU-basierten
System sind hierfUr Gber 10 Stunden erforderlich. Mit der DRAGEN-
Plattform wurden auBerdem zwei Weltrekorde fUr die

Genomdatenanalyse erzielt.>®

,Die Plattform ist schneller,
kostengunstiger und genauer.
Ein perfektes Triple.*

—Alexander Bisignano, CEO, Phosphorous

Kostengilinstige Lé6sungen

Mit der DRAGEN-Plattform lassen sich die Kosten fur die
Anschaffung lokaler Server-Cluster sowie fur die Nutzung von
Cloud-Computing-Ressourcen senken. Eine einzige DRAGEN-
Plattform vor Ort ersetzt bis zu 30 herkdmmliche
Rechnerinstanzen, wodurch Sie neben Hardware- und
Wartungskosten auch Kosten bei der Stromversorgung und
KUhlung einsparen. DRAGEN auf BaseSpace Sequence Hub
umfasst dieselben hochwertigen DRAGEN-Pipelines sowie
zusatzlich die Flexibilitat und Sicherheit von BaseSpace, sodass
Sie (abhangig von der Eingabeprobe) einen Preis von ca.
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5 USD/Genom und 3 USD/Exom erzielen. DRAGEN-Pipelines
umfassen die native Komprimierung alignierter Reads im CRAM-
Dateiformat, wodurch sich die Datenmenge im Vergleich zu
herkdmmlichen BAM-Dateien um 50 % reduziert.

Unterstitzt zahlreiche Anwendungen

Die DRAGEN-Plattform enthalt eine umfassende Suite mit
Sekundaranalyse-Pipelines (Tabelle 1) fiir zahlreiche
Anwendungsmaglichkeiten wie Genom-, Exom- und RNA-
Analyse. Die Pipelines akzeptieren Eingabedateien an
unterschiedlichen Punkten in der Pipeline und kénnen ebenso
Ausgabedateien an unterschiedlichen Punkten erstellen
(Abbildung 2). AuBerdem lassen sie sich auf einem einzelnen
Servervor Ort oderauf BaseSpace Sequence Hub ausflhren.

Eine Liste mit allen DRAGEN-Pipelines finden Sie unter
www.illumina.com/DRAGEN.

Anwendungsspezifische Referenzen

Mit dem DRAGEN Reference Builder (auch als Hash-Tabelle
bezeichnet) kdnnen Kunden Nichthuman- oder
Nichtstandardreferenzen generieren. Die erstellten Referenzen
kénnen als Eingabe fur alle DRAGEN-Apps verwendet werden,

die Kundenreferenzdateien unterstitzen. Der DRAGEN Reference
Builder erfordert eine FASTA-Datei. Die meisten DRAGEN-
Pipelines verfigen Uber eine integrierte Unterstutzung firhg19,
hg238 (mit und ohne HLA), GRCh36 sowie Hs37d5.

Tabelle 1: DRAGEN-L6sungen unterstiitzen ein breites
Anwendungsspektrum.

Merkmal DRAGEN- DRAGEN NextSeq 1000/

Server BaseSpace 2000-System
Demultiplexing (BCL- v v v
Konvertierung)
Mapping und Alignment v v v
RNA-Seq (Genfusionen und v v v
Quantifizierung)
Exomanreicherung .

v

(Keimbahn und somatisch) Nur Keimbahn
Gesamtgelnom (Keimbahn v v Nur Keimbahn
und somatisch)
Methylierung v v -
Joint-Genotypisierung v v -
TruSight Oncology 500- v B B
Liquid-Biopsy
DRAGEN-Metagenomik v v -

DRAGEN ist auch als Amazon Machine Image (AMI) Gber den AWS
Marketplace verfigbar.
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Einfach implementierbar

Die Mdaglichkeit, DRAGEN vor Ort oder Uber BaseSpace Sequence
Hubin der Cloud zu nutzen, ermdéglicht den Einsatz in Laboren mit
den unterschiedlichsten Bioinformatikkompetenzen. Die
Bandbreite der Losungen reicht von einfachen Analysen tber BALK o -

. o ) . . ) -Konvertierun
Schaltflachen bis hin zur Programmierung tiber die Befehlszeile -Demultiplexing E

ol

(Abbildung 3). Der DRAGEN-Serverlasst sich einfach in neue und 1

vorhandene lokale Architekturen integrieren. Die DRAGEN- . FASTQ
Plattform ist sofort einsatzbereit, eine zusatzliche Konfiguration ist E < E BAM’?H“M
nicht erforderlich. FASTQ FASTQ v

rJ
Schaltflachen: DRAGEN in BaseSpace Sequence Hub er6ffnet Ecm

Laboren mit den unterschiedlichsten Informatikkompetenzen die
einfache und kostengunstige Durchfiihrung von
Sekundaranalysen in-house.

Mapping/Aligning

Befehlszeile: DRAGEN vor Ort verfligt Uber eine Befehlszeile.

BAM/CRAM
DerKunde hat die Wahl zwischen einer einfach zu erlernenden L
Linux-basierten Befehlszeile, bei der der Start tiber einen Befehl
erfolgen kann, sowie einer erweiterten Befehlszeile. Enmn

£IB -
T £ r

,Der Umstiegvon unseren
Bestands- systemen auf die

Positionssortierung

1
hl =

DRAGEN-Plattform war
Uberraschend einfach. o E
Es waren nur kleinere Fog ptien E
" H 13 \l'
Codeanderungen erforderlich. Y _ _
E Varianten-Calling
—Kyle Retterer, CIO, GeneDx SRAE I
vc%.vc;

Abbildung 2: Flexibilitét der DRAGEN-Pipelines: Jede DRAGEN-Pipeline enthélt
einen einzigartigen Satz an Schritten passend zur jeweiligen Funktion. Wie oben
anhand der DRAGEN Germline Pipeline gezeigt, bietet DRAGEN die Flexibilitat,
unterschiedliche Eingabedateien einzulesen und verschiedene
Ausgabedokumente zu erstellen. Damit haben Benutzer die Méglichkeit,

den Prozess und das Format der Ausgabedateien individuell anzupassen.

BaseSpace Sequence Hub

Schaltflache Start mit einem Befehl Erweiterte Befehlszeile

Einfache grafische
Benutzeroberfldche Einfach zu eremende Aufginanderfolgende
" e Gina Erlu(x-:as‘;aﬂif‘a!ehlizs!e Nglagsiarbmtunglgp:: Shknpl
_ 5 infache Ausfihnung Ober stelien unterschiediicher
HIPAA konlotm. die Befehlszeile Konfigurationsdateisn fiir
Arbeitsgruppenfunktionen unterschiediiche Anwendungen
Einfache Datenfreigabe

Abbildung 3: Optionen fur die Implementierung von DRAGEN: In BaseSpace
Sequence Hub kénnen Benutzer einfach die App auswahlen, Daten eingeben und
einen Lauf starten. Die lokale Version von DRAGEN wird Uber eine Befehlszeile
bedient. Anfangern steht eine leicht zu erlernende, einfach bedienbare
Befehlszeile zur Verflgung. Fortgeschrittene Benutzer profitieren von einer
erweiterten Befehlszeile, die sich benutzerspezifisch anpassen lasst. * HIPAA-
Konformitét gilt ausschlieBlich in den USA in Verbindung mit BaseSpace
Enterprise.
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Skalierbarkeit

Die DRAGEN-PIlattform ermdglicht den Ausbau des Einsatzes bei
niedrigen Kosten und schneller Verarbeitung. DRAGEN unterstutzt
die Erweiterung der Forschungskapazitaten auf mehreren Ebenen:

1. Schritthalten mit dem NovaSeq™ 6000-System: Ein einziger
DRAGEN-Serverkann gemeinsam mit einem NovaSeq 6000-
Gerat mit einer S4-FlieBzelle das Demultiplexing in weniger als zwei
Stunden durchflhren.

2. Verarbeitung in schneller Folge: Missen zahlreiche groBe
Proben analysiert werden, kénnen Labore DRAGEN auf
BaseSpace Sequence Hub nutzen und die Proben in schneller
Folge verarbeiten. Da hier die DRAGEN-Pipelines parallel zur
Verfligung stehen, kann die Analyse auf BaseSpace Sequence
Hub ausgelagert werden.

3. Erweiterte Einsetzbarkeit: Sémtliche DRAGEN-Pipelines und alle
unterstUtzten Probentypen kdnnen auf einer einzigen DRAGEN-
Plattform verarbeitet werden. Die Geschwindigkeit, Genauigkeit
und Kosteneffizienz von DRAGEN erméglicht Benutzern den
Ausbau des Einsatzes ohne Abstriche bei der Verarbeitungsdauer
und der Qualitét der Ergebnisse.

4.Von Exomen bis zu Genomen: Ein Wechsel von der
Gesamtexom-Sequenzierung (Whole-Exome Sequencing, WES)
zur Gesamtgenom-Sequenzierung (Whole-Genome Sequencing,
WGS) bedeutet, dass wesentlich mehr Daten generiert werden.
DRAGEN ermoglicht Kunden den einfachen Umstieg von Exomen
auf Genome ohne teure Anschaffung neuer Hardware oder
cloudbasierter Losungen.

Vor Ort und lGber BaseSpace Sequence
Hub verfligbar

Die umfassende Suite an DRAGEN-Pipelines ist vor Ort sowie Uber
BaseSpace Sequence Hub in der Cloud verfugbar. So kbnnen
Labore die Losung einsetzen, die ihre Anforderungen am besten
erfullt.

DRAGEN vor Ort

Organisationen, die Analysen lokal durchfiihren mochten,
erhalten mit DRAGEN vor Ort eine zuverlassige Ldsung flir die
Sekundaranalyse, die sich in vorhandene Speicherlésungen
integrieren lasst (Abbildung 4).

DRAGEN vor Ort bietet folgende Vorteile:

« Lokale Datenspeicherung: fir Organisationen, die Daten vor
Ort speichemn missen.

« FEinsatz bei eingeschrankter Netzwerkanbindung: In
Regionen mit eingeschrankter Netzwerkanbindung bzw.
Uberlasteten Verbindungen kann DRAGEN vor Ort offline
ausgefuhrt werden.

« Nutzung vorhandener Infrastruktur: DRAGEN vor Ort
ermdglicht Laboren die Verwendung vorhandener
Speicherinfrastruktur.

Nur fiir Forschungszwecke. Nicht zur Verwendung in Diagnoseverfahren.

DRAGEN vor Ort nutzt eine lokale Speicherldsung zur
Zusammenflhrung und Speicherung von NGS-Daten. Nachdem
die Rohdaten der Sequenzierung vom Sequenzierungsgerat tber
ein lokales Netzwerkin den lokalen Speicher Ubertragen wurden,
Ubertragt DRAGEN die Daten vom Speicher auf den DRAGEN-
Serverund fuhrt den gewéahlten Workflow aus. AnschlieBend
werden die generierten Ausgabedateien der Analyse zurlick auf
die lokale Speicherldsung tberfuhrt. Der DRAGEN-Server
verwendet eine Linux-basierte CLI(Command Line Interface,
Befehlszeilenschnittstelle), die fir den Start Gber einen einzigen
Befehl bzw. als erweiterte Befehlszeile konfiguriert werden kann.

Lokales Netzwerk ( #

DRAGEN-Server

TATTGGTGAGCTATGACCT
GTCATTCAAGCTATAATCG
I\GCTCGATCGATCGRACG

__________________ Lokaler Speicher

[ ]
=

-

Sequenzierungsgerat

Abbildung 4: DRAGEN-L&sung vor Ort: Daten werden vom Sequenzierungsgerat
auf eine lokale Speicherldsung gestreamt und anschlieBend zum Demultiplexing
und zur Sekundéranalyse auf den DRAGEN-Server Ubertragen. Die
Analyseergebnisse werden an die lokale Speicherlésung zurlickgegeben.

Fir DRAGEN vor Ort sind unterschiedliche Lizenzstufen zwischen
100.000 und 2.000.000 Gb/Jahrerhaltlich (siehe
,Bestellinformationen*). Aktualisierte Versionen und neue
Funktionen werden regelmaBig veroffentlicht und kénnen tber das
DRAGEN-Kundenportal abgerufen werden. Fiir DRAGEN vor Ort
ist ein Installationsservice verfugbar.

DRAGEN auf BaseSpace Sequence Hub

DRAGEN ist Uiber BaseSpace Sequence Hub in der Cloud
verfugbarund ermaoglicht so Laboren aller GroBen und
Fachrichtungen die schnelle, genaue und kostenglnstige
Sekundaranalyse mit nureinem Tastendruck. DRAGEN auf
BaseSpace Sequence Hub nutzt Amazon Web Services (AWS)
EC2 F1-Instanzen und ermoglicht damit eine schnellere
Sekundaranalyse von Genomen, Exomen, Transkriptomen u. v. m.
DRAGEN auf BaseSpace Sequence Hub bietet folgende Vorteile:

« Benutzerfreundlichkeit: Benutzer kdnnen Daten direkt von
ihrem Sequenzierungsgeratin BaseSpace Sequence Hub
streamen und eine DRAGEN-Pipeline mit nureinem
Tastendruck starten.

« Geringe Kosten: Da keine Hardware angeschafft werden
muss, lassen sich Proben firca. 5 USD/Genom und
3 USD/Exom analysieren.

« Cloud-Sicherheit und Compliance: BaseSpace Sequence
Hub ist eine Plattform, bei der Sicherheit an erster Stelle
steht.

« Datenfreigabe: Daten kénnen in der Cloud sicher firandere
Beteiligte freigegeben werden.
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« Flexibilitat: Die Anwendungen lassen sich on demand fur
kleinere Studien einsetzen oderan den Bedarfim
Laborbetrieb anpassen.

- #

Daten- DRAGEN-
speicherung Analyse

TATTGGTGAGCTATGACG
IGTCATTCAAGCTATAAT,
MGCTCGATCGATCGRA!

BaseSpace
Sequence Hub

Sequenzierungsgerat Internet

Abbildung 5: DRAGEN in der Cloud: Sequenzierungsdaten lassen sich in
Echtzeit auf BaseSpace Sequence Hub Ubertragen, wo diese gespeichert und mit
ausgewahlten DRAGEN-Pipelines analysiert werden.

Samtliche DRAGEN-Pipelines sind bei BaseSpace Sequence Hub
verfugbarund vereinen genaue, beschleunigte Analysen mit einer
sicheren Umgebung und cloudbasierter Skalierbarkeit zur
schnellen Verarbeitung mit zahlreichen Funktionen. Die enge
Gerateintegration ermaglicht die direkte Ubertragung
verschlusselter Daten vom Gerat zur Analyse, Speicherung und
Freigabe sowie zu weiteren Datenmanagementaufgaben auf
BaseSpace Sequence Hub (Abbildung 5). Die Verbindung
zwischen BaseSpace Sequence Hub und dem Gerat wird Uber
WLAN hergestellt und lasst sich wahrend der Einrichtung des
Gerats bzw. spaterim Einstellungsmenu im Gerat aktivieren
(Abbildung 6).

Customization

Run Monitoring, Analysis, and Collaboration

Seﬂlngs Network Access

B Turn on run monitoring from anywhere anly* @

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

USA (M. Virginia)  ~ (D Enter Private Domaln  basespace (tumna com (7)

iyl

*Raquires pace Sequerce and intermet connection

Abbildung 6: Einfache Einrichtung von DRAGEN auf BaseSpace Sequence Hub:
Die verschlUsselte DatenUbertragung vom Gerat auf BaseSpace Sequence Hub
lasst sich auf dem Gerét einfach wéhrend der Einrichtung bzw. nach der
Installation tber das Einstellungsmend einrichten.

Sicherheit und Compliance in der
Cloud

BaseSpace Sequence Hub ist eine Plattform, bei der Sicherheit an
erster Stelle steht und die von unabhéngiger Stelle gepriift und als
konform mit den folgenden Normen zertifiziert wurde: HIPAA
(Health Insurance Portability and Accountability Act), ISO 27001
(Informationssicherheits-Managementsystem) und ISO 13485

Nur fiir Forschungszwecke. Nicht zur Verwendung in Diagnoseverfahren.

(Qualitatsmanagementsystem fUr Medizinprodukte); diese sind mit
Enterprise-Konten verfligbar. Die Plattform gewahrleistet den
Datenschutz und ist DSGVO-konform (Datenschutz-
Grundverordnung). BaseSpace Sequence Hub umfasst eine
End-to-End-VerschlUsselung, Auditing sowie eine differenzierte
Zugriffskontrolle. BaseSpace Sequence Hub ermdglicht
Benutzermn die Aktualisierung auf neue Versionen,

die Wiederherstellung alterer Versionen sowie Versionskonsistenz
fur Labore mit kontrollierter Umgebung (Tabelle 2).

Ausfuhrliche Informationen zur Datensicherheit auf BaseSpace
Sequence Hub finden Sie im Whitepaper zu Sicherheit und
Datenschutz von BaseSpace Sequence Hub.

DRAGEN-Pipelines in der Cloud

Samtliche DRAGEN-Pipelines sind in BaseSpace Sequence Hub
verflgbarund werden regelmaBig aktualisiert (Abbildung 7).
DRAGEN kann auch Uberden Amazon Web Services Marketplace
bereitgestellt werden.

Tabelle 2: DRAGEN v3-Server - Spezifikationen

Komponente DRAGEN v3-Gerat
CPU Dual Intel Xeon Gold 6226 mit 2,7 GHz, 12 Kerne
Arbeitsspeicher 256 GB
Scratch-Laufwerk 6,4 TBNVMe
Betriebs-
systemlaufwerke SSD (256 GB, RAID 1)
FPGA-Karte DRAGEN
g‘::;;;f 1 x PCle x16-Steckplatz
Formfaktor 2U
Abmessungen HxBxT 8,8 cm x 47,8 cm x 49,32 cm
1574W 1U (fur den medizinischen Einsatz zugelassenes
Stromversorgung

ATX-Netzteil [AC/DC])

DRAGEN Enrichment Pricing
i, Compute cost 500 Credes
= i

FOR AESEARCH UISE ONLY 157 .

Thia wersion of the BRAGEN Enichmaent App includes Dragen ¥3.5 7 and the following

Lirch Apciication

iaet callieg (Tamor onky)

varal cammon snvichement panels
= Uotacustad eevicherer et
= Single sample and apyregate repoits
Workflow

1. Salect input samnpie(s] for your analysis.

Sltas vatiam calling. Mcltichs VCFs will b

{Fwsta fnrmat: Optional)
Targat BED File (baed formut. Optional)

sefine Files (farget counts of tanget counts pe-comected format. Optional)

Abbildung 7: Die in BaseSpace Sequence Hub verfiigbaren DRAGEN-Pipelines
werden regelmasig aktualisiert, wobei die jeweiligen Vorgéngerversionen
erhalten bleiben.
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Weitere Informationen

Wesitere Informationen zur lllumina DRAGEN Bio-IT-Plattform kénnen
Sie per E-Mail an informatics@illumina.com anfordem.

Ergdnzende Dokumentationen, einschlieBlich aktueller Benutzer- und
Installationshandbticher, sind auf der Support-Website von lllumina

abrufbar.
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Bestellinformationen

Produktname Beschreibung Katalog-Nr.
DRAGEN-Server Enthalt FPGA-Chip zur schnelleren NGS-Sekundéranalyse 20040619
DRAGEN Senver Advance Bxchange ¢ i \oraaustausch fir DRAGEN-Server/technischen Support per Fernzugriff (8 x 5) 20032797
Support Plan

DRAGEN Server Installation 20031995
Produktname Durchsatz Geschatztes Aquivalent von 30xWGS Katalog-Nr.
DRAGEN Level 1 License 100.000 Gb 1.000 Proben 20027361
DRAGEN Level 2 License 250.000 Gb 2.500 Proben 20027362
DRAGEN Level 3 License 500.000 Gb 5.000 Proben 20027363
DRAGEN Level 4 License 1.000.000 Gb 10.000 Proben 20027364
DRAGEN Level 5 License 2.000.000 Gb 20.000 Proben 20027365

Alle Lizenzen sind ein Jahr guiltig.

Fir DRAGEN TruSight Oncology 500 ctDNA ist eine separate Lizenz erforderlich.
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