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Attekintés

A(z) DRAGEN for lllumina DNA Prep with Enrichment Dx alkalmazas (DRAGEN for IDPE Dx) a
szekvendldshoz generalt IDPE Dx kdnyvtarak masodlagos elemzésének megtervezésére és
elvégzésére szolgal a NextSeq 550Dx rendszeren.

A(z) DRAGEN for IDPE Dx tdmogatja a szekvenaladst az elemzésig, ha a kdvetkezével hasznaljak:
[llumina DNA Prep with Enrichment Dx Library Prep, NextSeq 550Dx és lllumina DRAGEN Server for
NextSeq 550Dx.

Elemzési modszerek

DRAGEN for IDPE Dx elvégzi a csatornabontast, a FASTQ generalasat, a leolvasasileképezést, a
referencia genomhoz vald illesztést és a kis variansok megnevezését a kivalasztott
munkafolyamatoktdl fliggéen:

* FASTQIétrehozasa
* Csiravonal FASTQ és VCF generalas
* Szomatikus FASTQ és VCF generalas

MEGJEGYZES Az ORA tdmdrités mindharom munkafolyamattal hasznalhat. A DRAGEN ORA
Compression egy teljesen veszteségmentes tomorité szoftver, amely egy Original
Read Archive (*.ora) kiterjesztéssel rendelkez6 fajlt hoz létre. Az ora formatum
referenciaalapu tomoritési formatum a FASTQ féjlokhoz, és nagyon gyors
tomoritésre/ kibontasra és nagy tomaritési aranyra tervezték.

FASTQ létrehozasa

Az 6sszedllitott szekvencidk mintdnként FASTQ fajlokba vannak irva. A FASTQ féjlok olyan szbveges
fajlok, amelyek csak egy minta szekvenalasi adatait és minéségi pontszamait tartalmazzak. Minden
egyes mintahoz kiilon FASTQ fajlok jonnek Iétre dramlasi cella sdvonként, szekvenaldsi
leolvasasonként. A futtatds beallitdsa soran megadott minta neve szerepel a FASTQ fajlnévben. A
FASTQ-fajlok az igazitds elsédleges bemeneti adatai. A FASTQ generalds elsé [épése a
csatornabontas. A csatornabontas sz(irén atmend klasztereket rendel hozza egy mintdhoz, az egyes
index leolvasdasi szekvencidkat 6sszehasonlitva a futtatdshoz megadott index szekvencidkkal. Ebben a
Iépésben nem térténik minéségi értékek figyelembevétele. Az indexleolvasasok azonositdsa a
kovetkezé [épésekben torténik:

* Arendszer szamozza a mintakat 1-t6l kezdédéen, a futtatashoz valé felsorolas sorrendjében.

* A 0-3as mintaszam a mintdhoz nem rendelt klaszterek szamara van fenntartva.
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* Aklaszterek akkor kerlilnek hozzarendelésre egy mintdhoz, ha az indexszekvencia pontosan
megegyezik, vagy ha indexleolvasasonként legfeljebb egy eltérés van.

A szoftver ORA tomodritést ad hozza a FASTQ fajlok témoritéséhez. Ez a formatum opcionalisan
engedélyezhetd. ORA (*.ora) formatum hasznalata esetén a veszteségmentes tomorités biztositasa
érdekében a FASTQ tartalom md5 ellenérz66sszege a tomoritési és kibontdsi ciklus utdn megmarad.

DNS leképzés & igazitas

AFASTQ létrehozdsa utan a leolvasasokat leképezik és 6sszehangoljak egy referencia genommal. A
leképezés elsé fazisa a magok generaldsa a leolvasasbdl, majd a pontos egyezések keresése a
referencia genomban. Ezeket az eredményeket ezutan finomitjuk a teljes Smith-Waterman igazitdsok
futtatdsaval a legnagyobb sir(iségl magillesztési egyezéseket tartalmazé helyeken.. Ez a jol
dokumentalt algoritmus ugy m(ikddik, hogy 6sszehasonlitja az olvasas minden egyes poziciéjat a
kozo6tti potencidlis igazitdsok matrixanak. A Smith-Waterman minden egyes ilyen lehetséges igazitasi
pozicidhoz pontszamokat general, amelyek annak értékelésére szolgalnak, hogy az adott matrixcellan
athaladd legjobb igazitas nukleotidegyezéssel vagy eltéréssel (dtlés mozgas), delécidval (vizszintes
mozgas) vagy beillesztéssel (fliggéleges mozgas) éri-e el azt. Az olvasas és a hivatkozas kozotti
egyezés bonuszt jelent a pontszamnal, az eltérés vagy az indel pedig biintetést von maga utan. Az
0sszességében legmagasabb pontszamu Utvonal a matrixon keresztll a kivalasztott igazitas. Az
algoritmus hardveresen gyorsitott a DRAGEN FPGA-kartyakon (helyszinen programozhatdé kaputémb).
Az alkalmazasban hasznalt referencia genomot az UCSC hg19 FASTA-bdl hoztuk Iétre a DRAGEN
opcidval, amely egy liftover alapu alt-aware kivonattdblat hoz létre.

DRAGEN csiravonal variansazonositas

A DRAGEN Germline Small Variant Caller kis valtozatu csiravonal varidnsazonositdja a feltérképezett
és 0sszehangolt DNS-leolvasasokat bemenetként veszi figyelembe, és az egypontos nukleotid-
polimorfizmusokat (SNP), valamint az inszercidkat és delécidkat (indelek) oszloponkénti detektalas és
Variant Caller kis valtozatu csiravonal varidnsazonositdjanak engedélyezéséhez valassza ki a
csiravonal varidns munkafolyamatot.

A csiravonal varidnsazonositast jellemzéen olyan csiravonal-mintak esetében hasznaljak, ahol a ploidia
ismerten kettd. A lehivhaté hivatkozasi tartomanyokat elészor megfelel6 illesztésilefedettséggel kell
azonositani. Ezeken a hivatkozasi tartomanyokon beliil a rendszerezett leolvasasok gyors szkennelése
azonositja az aktiv tartomanyokat, amelyek a varians bizonyitékaval rendelkezé oszlopok kozepén
helyezkednek el. Az aktiv tartomanyok elégséges kontextussal vannak kitdltve ahhoz, hogy a kdzelben
Iévé jelentds, nem referencidlis tartalmakat lefedjék. Ha indelre utald jelek vannak, az aktiv
tartomanyok tovabbi kitdltést kapnak.
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Az egymashozigazitott leolvasasokat az egyes aktiv tartomanyokban levagjak, és egy De Bruijn-
grafba illesztik. A levagott leolvasasok széleit a megfigyelési szamok sulyozzak, a referenciaszekvencia
pedig gerincként szolgal. Némi graftisztitas és egyszer(sités utan az dsszes forrastdl a fogadasig tartd
utvonalat jel6lt haplotipusként kivonjuk. Minden egyes haplotipus Smith-Waterman-igazitasra kertil a
referencia genomhoz, hogy azonositanilehessen az altala képviselt variansokat. Ez az
eseménysorozat pozicidalapu észleléssel kiegészithetd. Minden egyes leolvasasi haplotipus par
esetében a leolvasas megfigyelésének P(r|H) valdszinliségét - feltételezve, hogy a haplotipus a valddi
kiinduldsi minta — egy par rejtett Markov-modell (HMM) segitségével becsiiljik meg.

Az aktiv tartomany referenciapozicidja szerinti szkennelés soran a lehetséges genotipusok a varians
események (SNP-k vagy indelek) diploid kombinacidibdl jonnek Iétre. Minden egyes eseménynél
(beleértve a referenciat is) az egyes 4tfedd leolvasdsok megfigyelésének P(r|e) feltételes
valészin(iségét az eseményt tdmogatd haplotipusok maximalis P(r|H) valdszintiségeként becsiiljiik.
Ezeket egy genotipusra (eseménypérra) vonatkozd P(r|e1e2) feltételes valdszinliséggé kombinaljuk, és
megszorozva megkapjuk a teljes olvasési halmaz megfigyelésének P(R|e1e2) feltételes
valészinliségét. A Bayes-képlet segitségével kiszamitjuk az egyes diploid genotipusok P(e1e2|R)
utdlagos valdszinlségét, és kijeldljik a nyertest.

DRAGEN for IDPE Dx automatikus szlirést alkalmaz. Tovabbiinformaciokért lasd a Csiravonal
munkafolyamat VCF fajl jegyzetek a(z) 13. oldalon cim{ részt.

DRAGEN szomatikus variansazonositas

A DRAGEN Somatic Small Variant Caller szomatikus kis valtozatu varidnsazonositéja bemenetként
veszi a feltérképezett és 6sszehangolt DNS-leolvasdsokat, és az aktiv tartomdanyban 1évé haplotipusok
helyi de novo 6sszedllitasaval hivja ki az SNV-ket és indeleket. ADRAGEN Somatic Small Variant Caller
szomatikus kis valtozatu varidnsazonosité engedélyezéséhez valasszon ki egy szomatikus varians
alkalmazast.

A szomatikus varidnsazonositast altalaban tumormintakhoz hasznaljak. Ezzel a munkafolyamattal a
DRAGEN nem bocsat rendelkezésre olyan ploiditasra vonatkozo feltételezéseket, amelyek lehetévé
teszik az alacsony gyakorisagu allélok észlelését. A tumormintaban legfeljebb 100x-o0s lefedettség
I6kuszok esetében a DRAGEN kimutatasi kiiszobértéke 5%-0s a varians allélfrekvenciaknal. A
hatarérték a mélység ndvekedésével I6kuszonként skalazédik, és minden alkalommal megfelezédik,
amikor a lefedettség 100x folé emelkedik. A lehivhato hivatkozasi tartomanyokat elészér megfeleld
illesztési lefedettséggel kell azonositani. Ezeken a hivatkozasi tartomanyokon beliil a rendszerezett
leolvasasok szkennelése azonositja az aktiv tartomanyokat, amelyek a tumorleolvasasokban egy
variansra utald bizonyitékkal rendelkezé halmozott oszlopok kdzéppontjaban helyezkednek el. Az aktiv
tartomanyok elégséges kontextussal vannak kitoltve ahhoz, hogy a kozelben 1évé jelentds, nem
referencialis tartalmakat lefedjék. Ha indelre utald jelek vannak, az aktiv tartomanyok tovabbi kitoltést
kapnak.
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Az egymashozigazitott leolvasasokat az egyes aktiv tartomanyokban levagjak, és egy De Bruijn-
grafba illesztik. A levagott leolvasasok széleit a megfigyelési szamok sulyozzak, a referenciaszekvencia
pedig gerincként szolgal. Némi graftisztitas és egyszer(sités utan az dsszes forrastdl a fogadasig tartd
utvonalat jel6lt haplotipusként kivonjuk. Minden egyes haplotipus Smith-Waterman-igazitasra kertil a
referencia genomhoz, hogy azonositanilehessen az dltala képviselt variansokat. Minden egyes
leolvasési haplotipus par esetében a leolvasas megfigyelésének P(r|H) valdszin(iségét egy par rejtett
Markov-modell (HMM) segitségével becsliljik meg, feltételezve, hogy a haplotipus a valddi kiindulasi
minta.

A tumor kimutatdsi hatarérték (TLOD) pontszamanak meghatarozdsahoz a DRAGEN Somatic Small
Variant Caller szomatikus kis varidnsazonosité elészor az egyes jelolt szomatikus eseményre
vonatkozdé referenciapozicid, valamint az aktiv tartomany feletti referenciaesemény alapjan szkennel.
Az egyes atfedé leolvasdsok megfigyelésének P(r|e) feltételes valdszinliségét az eseményt tdmogatd
haplotipusok maximalis P(r|H) valészin(iségeként becsiiljiik. Ezeket kombinaljuk a P(r|E) feltételes
valdszinliséggé egy E eseményhipotézisre, amely a referencia- és a jeldlt szomatikus allél keverékét
tartalmazza a lehetséges allélfrekvencidk tartomanyaban, és megszorozzuk, hogy megkapjuk a teljes
olvasasi halmaz megfigyelésének P(R|E) feltételes valdszin(iségét. Ebbél szamitjak ki a TLOD-
pontszamot annak bizonyitékaként, hogy egy adott [6kuszon ALT-allél van jelen a tumormintaban.

DRAGEN for IDPE Dx automatikus sz(rést alkalmaz. Tovabbiinformacidkért lasd a Szomatikus
munkafolyamat VCF fajl jegyzetek a(z) 16. oldalon cim{ részt.
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Tervezett futtatas létrehozasa

A kdvetkez6 Iépésekkel allithatja be a futtatast a(z) lllumina Run Manager szoftveren, vagy a(z)
NextSeq 550Dx segitségével, vagy egy haldzatba kapcsolt szamitégépen a bongészé haszndlataval.
Hasznalja egy halézatba kapcsolt szamitdgép bongészéjét, ha mintaadatokat szeretne importalni. A(z)
[llumina Run Manager halézatba kapcsolt szamitdgéprél térténd elérésére vonatkozé utasitasokat lasd
itt: lumina Run Manager a NextSeq 550Dx készlilékhez szoftver utmutatd (dokumentumszam:
200025239).

Két kiilonb6z6 modon hozhat létre Uj tervezett futtatast:

* Import Run (Futtatas importalasa) — Meglévé futtatasbol szarmazé Sample Sheet (mintalap)
hasznalata sablonként Uj futtatashoz. A futtatds importalasaval kapcsolatos informaciokért
lasd: lllumina Run Manager a NextSeq 550Dx készlilékhez szoftver utmutatd
(dokumentumszam: 200025239).

* Create Run (Futtatas Iétrehozasa) — Futtatasi paraméterek manualis megadasa. Az alabbi
utasitasok leirjak, hogyan kell kézi futtatast Iétrehozni.

MEGJEGYZES A felhasznaldi fellileten a sziikséges beviteli mezéket csillag szimbdlum (*) jeldli.

Alkalmazas
1. ARuns (Futtatasok) képernyé Planned (Tervezett) lapjan valassza a Create Run (Futtatas
létrehozasa) lehetbéséget.

2. Valassza kia(z) DRAGEN for Illumina DNA Prep with Enrichment Dx alkalmazast, majd kattintson a
Next (Kovetkez6) gombra.

Futtatasi beallitasok

1. ARun Settings (Futtatasi beallitasok) képernyén adjon meg egy egyedi futtatasnevet. A futtatas
neve azonositja a futtatdst a szekvenalastél az elemzésig.

2. [Valaszthaté] Adja meg a futtatds leirasat a futtatds tovabbi azonositasahoz.
Vélassza ki a konyvtar el6készitése soran hasznalt index adapter készlete (ke)t.

4. Tekintse at a kiolvasasi hosszt, és sziikség esetén mddositsa. Az 1. és 2. kiolvasas alapértelmezett
értéke 151 ciklus. Az 1. és 2. index rogzitett értéke 10 ciklus, és nem moédosithato.

[Valaszthato] Adjon meg egy konyvtari kémcs&azonositot.

6. Valassza a Next (Tovabb) lehetéséget.

Mintaadatok

A mintaadatok kozé tartozik a mintaazonositd, a lyukpozicié (indexlemez lyukpozicid) és a konyvtar
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neve. Az A&B Index hasznalatakor a lyukpozicio tartalmazza a lemezazonositét is.
A mintaadatok bevitelének két mddja van:
* Import Samples (Mintak importalasa) - Hasznaljon a Sample Data (Mintaadatok) képernyérél
letolthetd sablonfajlt.

* Manually (Manudlisan) — Adja meg a mintaadatokat kdzvetlenill a Sample Data (Mintaadatok)
képerny6 tablazataba.

Mintak importalasa

Ha egy haldzatba kapcsolt szamitdogépen l1évé bongészével tervez szekvenalasi futtatast, a Sample
Data (Mintaadatok) képernyén letdltheté egy sablonfajl (* . csv). A sablonfajl nem télthetd le, ha a(z)
NextSeq 550Dx operacidsrendszer-szoftveren keresztiil fér hozza a(z) lllumina Run Manager
szoftverhez. A mintaadatok beviteléhez az Import Samples (Mintak importalasa) funkcidval végezze el
a kovetkez6 lépéseket.

MEGJEGYZES A folytatas el6tt végezze el a Run Settings (Futtatasi beallitasok) lépéseit.

1. Ures CSV-fajl letdltéséhez valassza a Download Template (Sablon letdltése) lehetéséget.

2. Asablonfajlbdlirja be a mintaadatokat, majd mentse a fajlt. A Library Name (Konyvtar neve)
opcionalis.

MEGJEGYZES Az A és B index haszndlatakor a B oszlop adatainak tartalmaznia kell mind a lemez-,
mind a lyukpoziciét (indexlemez lyukpozicid). Példa: A-A01, A-A02, A-A03.

3. Valassza ki az Import Samples (Mintak importalasa) lehetéséget, és talldzzon az el6z6 Iépés
mintaadatait tartalmazo sablonfajlhoz.

4. Valassza az Open (Megnyitas), Proceed (Folytatas), majd a Next (Tovabb) lehetéséget.

MEGJEGYZES A Sample ID (Mintaazonositd) mddositasa azelétt, hogy a Next (Kbvetkezd)
lehet&ségre kattintana, hibat eredményezhet. Fejezze be a futtatas beallitasat,
mielétt modositdsokat végezne a hibak elkeriilése érdekében.

Mintak manualis bevitele

A Sample Data (Mintaadatok) képernyén 1évé tablazat segitségével manualisan vihet be
mintaadatokat.

1. Adjon meg egy egyedi mintaazonositét a Sample ID (Mintaazonosité) mezében.

2. A mintdkhoz tartozé index kivalasztdsahoz hasznalja a Well Position (Lyukpozicié) (A index vagy B
index) vagy a Plate - Well Position (Lemez - lyukpozicid) (A és B index) elemeket.
Azi7 Index, Index 1, i5 Index és Index 2 mezék automatikusan kitoltésre kerililnek.
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[Valaszthato] Adja meg a konyvtar nevét.

Adjon hozza sorokat, és sziikség szerint ismételje meg az 1-3. Iépéseket, amig az 6sszes mintat
hozza nem adta a tablazathoz. Egyszerre tobb sort is hozzaadhat, ha elészér megadja a
hozzaadandd sorok szamat, majd kivalasztja a + ikont. A sorok eltavolitdsahoz jeldlje ki a sor szama
melletti négyzetet, majd kattintson a kuka ikonra.

Valassza a Next (Tovabb) lehet6séget.

Elemzési beallitasok

1.

5.

Valassza ki a kivant elemzési munkafolyamatot:

* FASTQ létrehozasa

* FASTQ és VCF létrehozasa csiravonal munkafolyamathoz (jegyzékfajl sziikséges)
* FASTQ és VCF létrehozasa szomatikus munkafolyamathoz (jegyzékfajl szlikséges)

[Valaszthatd] Az ORA tomoritett FASTQ-k létrehozasa alapértelmezés szerint engedélyezve van.
AFASTQ ORA tomdérités veszteségmentesen tomoritia FASTQ fajlokat akar 5x-6s mértékben a
fastgq.gz-hez képest. Tordlje az Generate ORA compressed FASTQs (ORA tomdritett FASTQ-k
létrehozasa) jelolénégyzet jelolését, ha a tdmdritetlen adatokat (fastq.gz) részesiti elényben.

Csiravonal- és szomatikus munkafolyamatok esetén jegyzékfajlra van sziikség. Hasznalja a
Manifest File Selection (Jegyzékfajl kivalasztasa) legordulé menit a jegyzékfajl kivalasztasahoz. A
jegyzékfajl egy tabulatorral elvalasztott BED(* .bed) fajl, amely meghatarozza a célzott hivatkozasi
tartomanyok nevét és helyét. Tovabbiinformacidkért lasd: Jegyzekfajl a(z) 8. oldalon (Jegyzékfajl).
[Valaszthato] Szomatikus munkafolyamatok esetén hasznalja a Noise File Selection (Zajfajl
kivalasztasa) legordiilé menit egy szisztematikus zajfajl kivalasztasahoz.

A szisztematikus zaj kiszliréséhez megadhaté egy helyspecifikus zajszintli BED(* .bed. gz ) fajl.
Tovabbiinformaciokért lasd a Noise Filtering (Optional) (Zajsz(rés, valaszthatd) a(z) 9. oldalon
(Zajszurés, opcionalis) cimU részt.

Valassza a Next (Tovabb) lehetéséget.

Futtatas Attekintés

1.

A Review (Attekintés) képernyén tekintse &t a Run Settings (Futtatasi beallitasok), a Sample Data
(Mintaadatok) és az Analysis Settings (Elemzési bedllitadsok) adatait.

Vélassza a Save (Mentés) lehet&séget.

A futtatds mentésre keriil a Planned (Tervezett) lapon a Runs (Futtatasok) képernyén.

Bedllitasok

A(z) DRAGEN for IDPE Dx alkalmazas beallitasainak megtekintéséhez vagy modositasahoz elészor
valassza ki az alkalmazasok ikonjat a f6 képernydén. Ezutan valassza ki a megtekinteni vagy moédositani
kivant alkalmazast. A beallitasok mdédositasahoz rendszergazdai fidk sziikséges.
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Konfiguracid
A konfiguracids képerny6 a kovetkezé alkalmazasbeallitdsokat jeleniti meg:

* Library Prep Kits (Konyvtari el6készité készletek)— Megjeleniti az alkalmazas alapértelmezett
konyvtari el6készitd készletét. Ez a bedllitas nem maddosithato.

* Index Adapter Kits (Index adapterkészletek)— Megjeleniti az alkalmazashoz tartozé
alapértelmezett index adapterkészletet. Ez a beallitds nem mddosithato.

* Readlengths (Beolvasasok hossza)— A beolvasasi hosszok alapértelmezés szerint 151-re vannak
allitva az alkalmazdshoz, de a futtatas Iétrehozdsa sordn mdodosithatok.

* Manifest and Noise Files (Jegyzék- és zajfajlok)— A jegyzék- és zajfajlok beallitdsainak feltoltése
és maédositasa.
— Vdlassza az Upload File (Fajl feltoltése) lehetéséget a fajlok elemzésben valé hasznalatahoz.

— Vdlassza a Default (Alapértelmezett) valasztégombot a féjl alapértelmezett jegyzék- vagy
zajfajlként valé bedllitdsdhoz a futtatas létrehozasa sordn, amikor az alkalmazas ki van
valasztva.

— Jeldlje be az Enabled (Engedélyezve) jelolénégyzetet a futtatds Iétrehozasa sordn a legordiilé
menliben megjelenitendé fajl bedllitdsahoz.

Engedélyek

Hasznalja a Permissions (Engedélyek) képernyén talalhato jelolénégyzeteket az alkalmazas
felhasznaldi hozzaférésének kezeléséhez.

Jegyzékfajl

A(z) DRAGEN for IDPE Dx hasznaélata esetén a kovetkezé munkafolyamatokhoz egy jegyzékfaijlt kell
bevinni:

* FASTQ és VCF létrehozasa csiravonal munkafolyamathoz
* FASTQ és VCF létrehozasa szomatikus munkafolyamathoz

A jegyzékfajl egy tabulatorral elvalasztott, BED (*.bed) formatumu széveges fajl, amely meghatarozza
a célzott hivatkozasi tartomanyok nevét és helyét. A jegyzékfajl f6 része a Regions (Tartomanyok)
szakasz, amelynek a kdvetkezd adatoszlopokat kell tartalmaznia:

Oszlop Leiras

Név A cél egyedi, felhnaszndlé altal megadott neve
Kromoszéma Kromoszdéma helye (pl. chr10, chr5 stb.)
Kezdés 1-alapu index a cél kezdési pozicidjahoz
Leallitas T-alapu index a cél ledllitasi pozicidjahoz
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Oszlop Leiras

Felfelé iranyuld szonda A felfelé iranyuld szonda hossza. A(z) DRAGEN for IDPE Dx
hossza alkalmazasnal ezt O-ra kell allitani.

Lefelé irdnyuld szonda A lefelé irdnyuld szonda hossza. A(z) DRAGEN for IDPE Dx
hossza alkalmazasnal ezt O-ra kell allitani.

MEGJEGYZES Azelemzéshez érvényes jegyzékfajl formatum sziikséges. A DRAGEN ledllitja az
elemzést, ha a jegyzékfajl érvénytelen.

Noise Filtering (Optional) (Zajsziirés, valaszthato)

A szisztematikus zajsz(iré a szomatikus variansazonositashoz all rendelkezésre, és a vizsgalohely-
specifikus zajok figyelembevételével haszndlhatd a hamis pozitiv azonositdsok cstkkentésére. A
szisztematikus zajfajlt ugy hozzak létre, hogy elészor koriilbelll 50 normal mintat vesznek (lehetéleg a
panelre, a kdnyvtar el6készitésére és a szekvendldra specifikusakat), majd az egyes vizsgaldhelyeken
a 30% alatti allélgyakorisagok 0sszegét elosztjak a mintak teljes szamaval (a 30% feletti allélgyakorisag
feltételezhetéen csiravonal varidns, nem pedig zaj). A zajértékek generdlasat kévetéen az adott helyen
észlelt szomatikus variansok szlrésre kerilnek.

A sz(ir6 hasznalhaté tumor-normal médban, de kiildndsen hasznos olyan, csak tumoros futtatdsoknal,
ahol nem all rendelkezésre parositott normal érték. A szisztematikus zajfajlnak (* .bed.gz)
fajlkiterjesztés(i BED-fajlt kell hasznalnia, és négy oszlopot kell tartalmaznia: Kromoszéma, kezdés,
ledllitas és helyspecifikus zajszintek minden sorhoz. A szisztematikus zajsz(rés valaszthato.

Elemzési eredményt tartalmazé fajlok

Ajelenleg folyamatban lévé futtatdsok az Active (Aktiv) lapon jelennek meg. A befejezett futtatasok a
Completed (Befejezett) lapon jelennek meg. A(z) DRAGEN for IDPE Dx létrehoz egy egyedi elnevezésl
elemzési mappat minden elemzéshez, amely elkiiloniil a szekvenalasi adatokat tartalmazo mappatol.
Az elemzési mappa a kdvetkez6 adatokat tartalmazza:

* Hasznalt jegyzékfajl

* Szoftververzid

* Sample IDs (Mintaazonositdk)

* Osszesillesztett kiolvasas

* |llesztett kiolvasasok szazaléka mintanként
* Az azonositott SNV-k szama mintanként

* Az azonositott indelek szama mintanként

* Lefedettségi statisztika
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Elemzés kimeneti fajlok

Az elemzési mappa helyét az External Storage for Analysis Results (Elemzési eredmények kilsé
taroldsa) bedllitdsa hatarozza meg. External Storage for Analysis Results (Elemzési eredmények kiilsé
tarolasa) beallitdsaval kapcsolatos tovabbiinformaciokért [asd: lllumina Run Manager a NextSeq
550Dx késziilékhez szoftver Utmutatd (dokumentumszam: 200025239).

A Run Details (Futtatas részletei) képernydn az External Location (Kiilsé hely) mezé adja meg a
szekvenaldsi adatok elérési utjat. Az elemzési mappa egyedi neve az Analysis Output Folder (Elemzés
kimeneti mappa) mezdben taldlhaté a Run Details (Futtatas részletei) képernyén. A létrehozott pontos
fajlok attdl figgenek, hogy melyik elemzési munkafolyamatot hasznaljak. Az alkalmazas a kdvetkezé
elemzési kimeneti fajlokat hozza létre.

MEGJEGYZES Ha az elemzés kimeneti fjljaihoz valé hozzaféréskor a maximalis elérési ttvonal
hosszkorlatozasi hiba Iép fel, prébalja meg a fajlt egy rovidebb elérési utvonalra
athelyezni, vagy haszndljon masik mddszert a fajl megnyitdsahoz.

Kimeneti fajl Leiras

Varians 6sszegz6 jelentés A fajlinformacidk, a szoftververzidk, a mintaadatok, az olvasasi

(*.pdf) szintl statisztikak 6sszefoglaldjat, valamint az SNV, az inzercidk,
a delécidk és a lefedettség 6sszefoglaldit tartalmazza. Csak a
csiravonal és a szomatikus munkafolyamatok hoznak létre egy
valtozatjelentést.

FASTQ (*.fastg.gz vagy Koztes fajlok, amelyek minéségileg pontozott

* fastqg.ora) bazisazonositasokat tartalmaznak. A FASTQ-fajlok tartalmazzak
azillesztésilépéshez hasznalt elsédleges bemeneti adatokat. Az
ORA tomorités kivalasztasakor a * . fastq. ora fajlkiterjesztés
hasznalatos.

lllesztés BAM fajlok Egy adott minta illesztett kiolvasasait tartalmazza.

(*.bam)

Genom VCF fajlok Minden pozicié genotipusat tartalmazza, akar variansként, akar
(*.gvef.gz) referenciaként van azonositva.

VCF fajlok (* .vcf.gz) Az egyes pozicidkban azonositott variansokat tartalmazza.
Futtatasi mérészamok Min&ségi mérészamokat tartalmaz a futtatasrol, beleértve a nem
jelentése (*.csv) indexalt teljes hozamot és a Q30 pontszamot.

FASTQ fajlok

A FASTQ (*.fastq.gz, *.fastq.ora) egy szévegalapu fajlformatum, amely tartalmazza a kiolvasasonkénti
bazisazonositdsokat és minéségi értékeket. Minden fajl tartalmazza a kdvetkez6 adatokat:

Dokumentumszam: 200025238 v00 10
IN VITRO DIAGNOSZTIKAI HASZNALATRA.



DRAGEN for lllumina DNA Prep with Enrichment Dx on NextSeq 550Dx Application User Guide

A mintaazonosito
A szekvencia

A Phred minéségi pontszamok ASCII + 33 kddolt formatumban

A mintaazonosité a kdvetkezéképpen van formazva:

@Instrument:RunID:FlowCellID:Lane:Tile:X:Y
ReadNum:FilterFlag:0:SampleNumber

Example:

@SIM:1:FCX:1:15:6329:1045 1:N:0:2
TCGCACTCAACGCCCTGCATATGACAAGACAGAATC

+

<> ##=><O=AAAAAAARAAAOF : <H#<;<<<L2?2224%=

BAM fajlok

A BAM-fajl (*.bam) a SAM (szekvencia illesztési térkép) fajl tomaoritett binaris verzidja, amely legfeljebb
128 Mb-os illesztett szekvenciak megjelenitésére szolgal. ABAM fajlok a SampleName S#.bam
fajlelnevezési formatumot hasznaljak. A # a minta szama, amelyet a mintak futtatashoz valo
listdzadsanak sorrendje hatdroz meg. Multinode lizemmddban az S# S1-re van allitva, fliggetleniil a
minta sorrendjétél.

A BAM fajlok egy fejlécet és egy illesztési szakaszt tartalmaznak:

Header (Fejléc) — A teljes féjlra vonatkozd informacidkat tartalmaz, mint példaul a minta neve, a
minta hossza és azillesztési modszer. Az illesztés szakaszban lévé illesztések a fejléc részben
talalhatd specifikus informacidkhoz kapcsolédnak.

Alignments (lllesztések) — Tartalmazza a kiolvasasi nevet, a kiolvasdsi sorrendet, a kiolvasas

minéségét, azillesztés adatait és az egyéni cimkéket. A kiolvasasi név tartalmazza a kromoszémat,
azinditasi koordinatat, azillesztés min6ségét és az egyezés leird karakterlancat.

Az illesztések rész az aldbbiinformacidkat tartalmazza minden kiolvasdshoz vagy kiolvasasi parhoz:

AS: Paros végu illesztési minéség.

RG: Kiolvasasi csoport, amely egy adott minta kiolvasasainak szamat jelzi.

BC: Vonalkddos cimke, amely a kiolvasashoz tarsitott csatornabontott mintaazonositét jelzi.
SM: Paratlan végu illesztési min&ség.

XC: Megfelelést leird karakterlanc.

XN: Amplikon névcimke, amely rogziti a kiolvasashoz tarsitott amplikonazonositot

A BAM indexfajlok (*.bam.bai) a megfelel6 BAM-fajl indexét adjak meg.
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VCF fajlok

A variansazonositas formatumu (*.vcf) fajlok a referenciagenom meghatdrozott helyein talalhatd

variansokrol tartalmaznak adatokat.

A VCEF fajl fejléce tartalmazza a VCF fajlformatum verzidjat, a varidnsazonosité verzidjat, és felsorolja a
fajl fennmaradd részében hasznalt annotacidkat. A VCF fejléc emellett tartalmazza a referencia genom
fajlt és a BAM fajlt is. A fejléc utolso sora tartalmazza az adatsorok oszlopfejléceit. A VCF fajl mindegyik
adatsora egyetlen valtozatra vonatkozé informacidkat tartalmaz.

1tablazat VCF fajl cimsor

Cimsor

CHROM

POS

Azonositd

REF

ALT

QUAL

Leiras
A referencia genom kromoszédmaja. A kromoszémaék ugyanabban a sorrendben
jelennek meg, mint a referencia FASTA fajl.

A varidns egybazisu helyzete a referencia kromoszémaban. Egynukleotid-
variansok (SNV) esetén ez a pozicid a varians referenciabazisa. Indelek esetén ez
a pozicié a kozvetleniil a varidnst megel6z6 referenciabazis.

Azrs (referencia SNP) szdm az SNP-re vonatkozdan, a dbSNP. txt-bél nyerve, ha
vanilyen. Ha tobb rs szam létezik ezen a helyen, a listat pontosvessz6k valasztjak
el. Ha ezen a helyen nem létezik dbSNP bejegyzés, akkor egy hidnyzd értékjelolét
(".") kell hasznalni.

A referencia genotipus. Példaul egyetlen T delécidja TT referenciaként és T
alternativaként jelenik meg. Az A-T szimpla nukleotidvarians A referenciaként és T
alternativaként jelenik meg.

A referencia kiolvasastdl eltéré allélok. Példaul egy szimpla T inzercidja A
referenciaként és AT alternativaként jelenik meg. Az A-T szimpla nukleotid-varians
Areferenciaként és T alternativaként jelenik meg.

A variansazonositas altal hozzarendelt Phred-skala szerinti minéségi pontszam. A
magasabb pontszamok a varidns nagyobb megbizhatdsagat jelzik és a hibak
kisebb valdszinlségét. Q minéségi pontszam esetén a hiba becsiilt valdszinlisége
10-(Q/10). Példaul a Q30-as azonositasok 0,1%-0s hibaarannyal rendelkeznek.
Szamos variansazonosito a statisztikai modelljei alapjan hatarozza meg a mindségi
pontszamokat, amelyek magasabbak a megfigyelt hibaaranyhoz képest.
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2 tablazat Csiravonal munkafolyamat VCF fajl jegyzetek
Cimsor Leiras

SZURO Ha az 6sszes sz(ir6 sikeres, a PASS (Sikeres) felirat jelenik meg a szlir6oszlopban. A

lehetséges FILTER (Szlir6) bejegyzések a kovetkezék:

o DRAGENSnpHardQUAL—AKkkor alkalmazandd, ha az SNP varians QUAL
pontszama nem éri el a kiiszobértéket

o DRAGENIndelHardQUAL—AKkkor alkalmazandd, ha az indel varians QUAL
pontszama nem éri el a kiiszObértéket

o LowDepth—Helyszin szlrve, mert a lefedettség mélysége nem ériel a
kliszbbértéket

» LowGQ—Helyszin szlirve, mert a genotipus minésége nem éri el a kiiszobértéket

» PloidyConflict—A varidansazonositétdl érkezé genotipus-azonositas nem felel meg
a kromoszdma ploidianak

» base_quality—Helyszin sz(irve, mert az alt kiolvasasok median bazisminésége ezen
a lékuszon nem éri el a kiiszobértéket

« filtered_reads—Helyszin szlrve, mert a kiolvasasok tul nagy téredéke lett kiszlrve

» fragment_length—Helyszin szlirve, mert az alt kiolvasasok median
fragmentumhossza és a ref kiolvasasok median fragmentumhossza kozoétti
abszolut kiilénbség ezen a lokuszon meghaladja a kiiszobértéket

o low_depth—Helyszin szlirve, mert a kiolvasasi mélység tul alacsony

» low_frac_info_reads—Helyszin szlirve, mert az informativ kiolvasasok frakcidja a
kiiszbbérték alatt van

o low_normal_depth—Helyszin szlrve, mert a normal minta kiolvasasi mélység tul
alacsony

¢ long_indel—Helyszin szlrve, mert az indel hossz tul hosszu

» mapping_quality—Helyszin sz(irve, mert az alt kiolvasasok median leképzés
minésége ezen a lIékuszon nem éri el a kiiszébértéket

o multiallelic—Helyszin szlrve, mivel tébb mint két alt allél felel meg a tumor LOD-
janak

» non_homref_normal—Helyszin szlirve, mert a normal minta genotipusa nem
homozigdta referencia

» no_reliable_supporting_read—Helyszin szlrve, mert nincs megbizhatd tamogato
szomatikus kiolvasas

o panel_of_normals—A normalértékek vcf paneljében legalabb egy mintaban lathato.

o read_position—Helyszin szlirve, mert a kiolvasas kezdése/leallitasa és a l6kusz
kozotti tdvolsagok medidnja a kiiszobérték alatt van

» RMxNRepeatRegion—Helyszin szlirve, mert a varians allél egésze vagy része a
referencia ismétlése

o strand_artifact—Helyszin sz(rve, sulyos szaleltérés miatt

 str_contraction—Helyszin szlirve PCR hiba gyanuja miatt, amikor az alt allél egy
ismétlési egységgel kevesebb, mint a referencia

» too_few_supporting_reads—Helyszin szlirve, mert tul kevés tamogaté kiolvasas
van a tumormintdban

» weak_evidence—A szomatikus varians pontszama nem éri el a kiliszébértéket
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Cimsor Leiras

INFO A lehetséges INFO bejegyzések a kovetkezdbk:

AC—Az allélok szama a genotipusokban minden egyes ALT alléInal, a felsorolt
sorrendben.

AF—Minden egyes ALT allél allélgyakorisaga, a felsorolt sorrendben.

AN—AZz allélok teljes szama az azonositott genotipusokban.

DB—dbSNP tagsag.

FS—Phred-skala szerinti p-érték a Fisher-féle egzakt teszt segitségével a
szdleltérés kimutatdsara.

QD—Varidns megbizhatdsag/min&ség mélység szerint.
R2_5P_bias—Pontszam, amely a par-eltérésen és az 5 primer végtél mért
tavolsagon alapul.

SOR—A 2x2-es kontingenciatdblazat szimmetrikus esélyhanyadosa a
szaleltérések észlelésére.

DP—Hozzavetbleges kiolvasasi mélység (informativ és nem informativ); egyes
kiolvasdsok a mapq stb. alapjan szlrve lehetnek.

END—Az intervallum befejezési pozicidja.

FractioninformativeReads—Az 0sszes kiolvasdasbdl megmutatkozé informativ
kiolvasasok hanyada.

MQ—RSM leképzési min6ség.

MQRankSum—Z-pontszam a Wilcoxon-rangsor 6sszesitd tesztbdl, az Alt vs. Ref
kiolvasas leképzési tulajdonsagai alapjan.

ReadPosRankSum—Z-pontszam a Wilcoxon-rangsor 0sszesité tesztbél, az Alt vs.

Ref kiolvasas pozicids eltérései alapjan.
SOMATIC—Ebben a pozicidéban legalabb egy varians szomatikus.
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Cimsor

FORMATUM

MINTA

Leiras

A formatum oszlop a kettéspontokkal elvalasztott mezdéket sorolja fel. Példaul GT:GQ.
Arendelkezésre allé mezék a kovetkezo6k:

AD—AIlléImélységek (csak az informacidval bird kiolvasdsok az 6sszes kiolvasasbdl)
a ref és alt allélokhoz a felsorolt sorrendben.

AF—AIlt allélok allélfrakcidi a felsorolt sorrendben.

DP—Hozzavetbleges kiolvasasi mélység (az MQ=255 értékd, vagy a rossz parral
rendelkez6 kiolvasasok sz(rtek).

F1IR2—Az egyes allélokat tamogatd, F1R2 parorientacidju kiolvasasok szama.
F2R1—Az egyes allélokat tdmogatd, F2R1 parorientacioju kiolvasasok szama.
GT—Genotipus. A 0 a referenciabazisnak, az1az ALT oszlop elsé bejegyzésének
felelmeg, ésigy tovabb. Az el6re mutatd perjel (/) azt jelzi, hogy nem all
rendelkezésre fazishatasra vonatkozé informacio.

MB—Mintankénti komponensstatisztikak a pareltérések észlelésére.

PS—Fizikai fazisazonositd adat, ahol egy adott mintan beliil (de nem a mintak
k6z6tt) minden egyedi azonositd 0sszekapcsolja a rekordokat egy faziscsoporton
beldl.

SB—Mintankénti komponensstatisztikak, amelyek a Fisher-féle egzakt tesztet
tartalmazzak a szalak eltérésének kimutatasara.

SQ—Szomatikus minéség.

A minta oszlop a FORMAT (Formatum) oszlopban meghatarozott értékeket adja meg.
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3tablazat Szomatikus munkafolyamat VCF fajl jegyzetek
Cimsor Leiras

SZURO Ha az 6sszes sz(ir6 sikeres, a PASS (Sikeres) felirat jelenik meg a

sz(ir6oszlopban. A lehetséges FILTER (SZURO) bejegyzések a kdvetkezok:

» base_quality—Helyszin sz(irve, mert az alt kiolvasasok median bazisminésége
ezen a léokuszon nem éri el a kiiszobértéket

« filtered_reads—Helyszin szlrve, mert a kiolvasasok tul nagy téredéke lett
kiszlrve

o fragment_length—Helyszin szlirve, mert az alt kiolvasasok median
fragmentumhossza és a ref kiolvasasok median fragmentumhossza kdzotti
abszolut kiilénbség ezen a lokuszon meghaladja a kliszobértéket

» low_depth—Helyszin szlirve, mert a kiolvasasi mélység tul alacsony

» low_frac_info_reads—Helyszin sz(rve, mert az informativ kiolvasasok
frakcidja a kiiszobérték alatt van

» low_normal_depth—Helyszin sz(irve, mert a normal minta kiolvasdsi mélység
tulalacsony

 long_indel—Helyszin sz(irve, mert az indel hossz tul hosszu

* mapping_quality—Helyszin sz(irve, mert az alt kiolvasasok median leképzés
minésége ezen a Idkuszon nem éri el a kiiszbbértéket

o multiallelic—Helyszin sz(irve, mivel tébb mint két alt allél felel meg a tumor
LOD-janak

» non_homref_normal—Helyszin sz(irve, mert a normal minta genotipusa nem
homozigdta referencia

 no_reliable_supporting_read—Helyszin szlirve, mert nincs megbizhatd
tamogatd szomatikus kiolvasas

o panel_of_normals—A normalértékek vcf paneljében legaldbb egy mintaban
lathato.

o read_position—Helyszin sz(irve, mert a kiolvasas kezdése/ledllitasa és a
I6kusz koz6tti tavolsagok medianja a kiiszobérték alatt van

 RMxNRepeatRegion—Helyszin szlirve, mert a varians allél egésze vagy része
a referencia ismétlése

o strand_artifact—Helyszin sz(rve, sulyos szaleltérés miatt

» str_contraction—Helyszin szlirve PCR hiba gyanuja miatt, amikor az alt allél
egy ismétlési egységgel kevesebb, mint a referencia

» too_few_supporting_reads—Helyszin sz(irve, mert tul kevés tdmogatd
Kiolvasas van a tumormintaban

» weak_evidence—A szomatikus varians pontszama nem éri el a kiliszébértéket

» systematic_noise—Helyszin szlirve, a normalértékekben 1év6 szisztematikus
zajra utald jelek alapjan
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Cimsor Leiras

INFO A lehetséges INFO bejegyzések a kovetkezdbk:

DP—Hozzavetbleges kiolvasasi mélység (informativ és nem informativ);
egyes kiolvasasok a mapq stb. alapjan szlrve lehetnek.

END—Az intervallum befejezési pozicidja.

FractioninformativeReads—Az 0sszes kiolvasdsbdl megmutatkozé informativ
kiolvasasok hanyada.

MQ—RSM leképzési min6ség.

MQRankSum—Z-pontszdm a Wilcoxon-rangsor 0sszesit6 tesztbdl, az Alt vs.
Ref kiolvasas leképzési tulajdonsagai alapjan.
ReadPosRankSum—Z-pontszam a Wilcoxon-rangsor 6sszesité tesztbél, az
Alt vs. Ref kiolvasas pozicids eltérései alapjan.

AQ - Szisztematikus zajérték.

hotspot — Ismert szomatikus hely, amely az azonositas megbizhatdésaganak
novelésére szolgal.

SOMATIC—Ebben a pozicidban legaldbb egy varidns szomatikus.
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Cimsor Leiras
FORMATUM A formatum oszlop a kettéspontokkal elvélasztott mezéket sorolja fel. Példaul

GT:GQ. Arendelkezésre alld mezék a kovetkezék:

o AD—AIlIéImélységek (csak az informacidval bird kiolvasasok az 6sszes
kiolvasasbdl) a ref és alt allélokhoz a felsorolt sorrendben.

o AF—AIlt allélok allélfrakcidi a felsorolt sorrendben.

o DP—Hozzavetdbleges kiolvasasi mélység (az MQ=255 érték(, vagy a rossz
parral rendelkezd kiolvasasok sz(irtek).

» FIR2—Az egyes allélokat tamogatd, F1R2 parorientacioju kiolvasasok szama.

» F2R1—Az egyes allélokat tamogatd, F2R1 parorientacidju kiolvasasok szama.

o GP - A VCF specifikdcidban meghatarozott genotipusok Phred-skalazott
poszterior valdszin(iségei.

* GQ- Genotipus minésége.

o GT—Genotipus. A 0 areferenciabazisnak, az1az ALT oszlop elsé
bejegyzésének felel meg, és igy tovabb. Az elére mutatd perjel (/) azt jelzi,
hogy nem all rendelkezésre fazishatasra vonatkozd informacio.

o« MB—Mintankénti komponensstatisztikdk a pareltérések észlelésére.

o PL - A VCF specifikdciéban meghatarozott genotipusok normalizalt, Phred-
skalazott valdszinlsége.

» PRI - A genotipusok Phred-skalazott korabbi valdszinlisége.

o PS—Fizikaifazisazonositd adat, ahol egy adott mintan beliil (de nem a mintak
kozott) minden egyedi azonositd dsszekapcsolja a rekordokat egy
faziscsoporton belil.

* SB—Mintankénti komponensstatisztikak, amelyek a Fisher-féle egzakt
tesztet tartalmazzak a szdlak eltérésének kimutatasara.

* SQ—Szomatikus mindség.

MINTA A minta oszlop a FORMAT (Formatum) oszlopban meghatarozott értékeket adja
meg.
Genome VCF fajlok

A Genome VCF (*.gvcf.gz) fajlok egy sor konvenciét kdvetnek a genomon beliili 6sszes hely észszerlien

kompakt formatumban torténé dbrdzoldsara. A gVCF-fajlok minden egyes minta esetében egyetlen

fajlban tartalmazzak a vizsgalt tartomanyban talalhaté 6sszes helyet. A gVCF fajl nem mutat

azonositast olyan poziciékban, amelyek nem felelnek meg az 6sszes szlirének. A ./. genotipus (GT)

cimke nem-azonositast jelez.

Requeue Analysis (Elemzés Ujralitemezése)

Az elemzés Ujralitemezése olyankor valhat szilkségessé, ha ledllitottak, ha sikertelen volt, vagy ha

eltérd beallitasokkal kivan ismételten elemezni egy futtatast. Az elemzés Ujralitemezéséhez végezze el
a kovetkez6 1épéseket:
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1. ARun (Futtatas) képernyén valassza a Completed (Kész) lapot, majd valassza ki a futtatas nevét
az Ujraelemzéshez.

Ha korabban mar elvégezték a Requeue Analysis-t (Elemzés Ujralitemezése), valassza ki a Parent
Run (szll6 futtatas) nevét.

2. ARun Details (Futtatas részletei) képerny6én a Sequencing Information (szekvendldsi adatok) utan
valassza ki a Requeue Analysis (Elemzés Ujralitemezése) lehetéséget.

3. Valasszon egy lehetéséget:
* Elemzés Ujralitemezése mdédositasok nélkiil
* Futtatdsibeallitdsok szerkesztése és elemzés Ujralitemezése
* Elemzés ujralitemezése masik alkalmazassal

4. Er6sitse meg, hogy a szekvenalasi adatok jelenlegi helyét tartalmazza a Sequencing data file path
(Szekvenaldsi adatok fajl utvonal) mezé.

MEGJEGYZES A szekvenalasi adatokhoz vezeté Utvonalnak meg kell egyeznie az External Storage
for Analysis Results (Elemzési eredmények kiils6 taroldsa) bedllitdsaban szerepld
utvonallal. A kiils6 tarolasi utvonal médositasaval kapcsolatos informacidkért lasd:
lllumina Run Manager a NextSeq 550Dx készlilékhez szoftver itmutaté
(dokumentumszam: 200025239).

5. Adja meg a Reanalysis Reason-t (Ismételt elemzés oka).
6. Valassza a Requeue Analysis (Elemzés Ujralitemezése) lehetéséget.

Szerkessze a kivant médositdsokat a Run Settings-ben (Futtatasi bedllitdsok), a Sample Data-ban
(Mintaadatok) és az Analysis Settings-ben (Elemzési beallitasok).

8. Valassza a Save (Mentés) lehetéséget. Elkezdddik az elemzés az aktualis elemzési
paraméterekkel.
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MUszaki tamogatas

Ha mUiszaki tdmogatasra van sziiksége, vegye fel a kapcsolatot a lllumina miszaki Gigyfélszolgalattal.

Weboldal: www.illumina.com
E-mail: techsupport@illumina.com

Biztonsagi adatlapok (SDS-ek)—Az Illumina support.illumina.com/sds.html cimen elérheté weboldalan
taldlhatok.

Termék dokumentaciéo—Letolthetd a support.illumina.com weboldalrdl.
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