
イルミナ次世代シーケンスプラットフォームの中で初めて、Rapid
モードと高出力モードという2種類のランモードを搭載しました。
さらに、本システムは 1枚のフローセルを単独でランするか、また
は 2枚のフローセルを同時にランするかを設定でき、ユーザーの
研究ニーズに合わせたスケール対応が可能なソリューションです
（図 2）。Rapidモードは装置内でクラスター形成を行い、反応 
サイクル時間が短いため、ラン時間が大幅に短縮します。Rapid
モードは、クラスター形成およびシーケンスを全自動で行い、
ショートリードアプリケーションなら 7時間、また 30xカバレッジ
のヒトゲノム1サンプルなら27時間で完了します。Rapidモード
または高出力モード、そしてフローセル 1枚または 2枚のオプ
ションを選ぶことにより、HiSeq 2500は 10Gb～ 1Tb、または
3億～ 40億リードというニーズに合わせた出力が選択可能であり、
非常に幅広い範囲のアプリケーションをサポートします。

比類ないデータクオリティ
HiSeq 2500システムの高品質なデータは世界で最も広く使用さ
れているSBS（1塩基合成反応）ケミストリーによりもたらされ
ます。HiSeq 2500の基盤となるSBSケミストリーは、独自の
可逆的ターミネーター法をもちいてDNA鎖に塩基が取り込まれる
ごとに検出を行います。可逆性の保護基をもつ dNTPの 4塩基
すべてが反応に存在するため、自然競合がおこり取り込みバイアス
を抑え、他のテクノロジーと比べてエラーレートが低いのが特長
です 2,3。この結果、リピート領域やホモポリマーにおいても配列
依存のエラーを抑え、1塩基ごとの高精度なデータをもたらし 
ます。イルミナのシーケンスは、エラーの無いのリードの割合が
高く、Q30以上のベースコールを業界で最も高い割合で産出する
ため、高精度なヒトゲノム解析に貢献しています（図 3）。

はじめに
HiSeq 2500は、ハイスループットが必要とされるシーケンス 
アプリケーションに対応したイルミナシーケンサーの中で、間違
いなく主力製品となっています（図 1）。今日までに、イルミナ
のシーケンステクノロジーを用いて何百万というサンプルがシー
ケンスされ、数千の論文が公表されています。その比類ないデータ
品質、柔軟なラン構成、および 1ランあたり10ギガ塩基（Gb）
から 1テラ塩基（Tb）のシーケンス能力で、HiSeq 2500は 
世界中の主要なゲノムセンターおよび研究機関のシーケンス 
プラットフォームとして選ばれています 1。

圧倒的なスピードとスループット
HiSeq 2500システムは現在、単体で販売されるシーケンサーの
中で 1日あたりのスループットおよびデータ総出力量が最も 
高い製品です。1日あたり160Gbまたは 1ランあたり1Tbという
膨大なスループットにより、これまでより高いリードカバレッジで
より多くのサンプルを一度にシーケンスすることができ、従来に
くらべより豊富で有意義なデータを生み出します。大規模な研究
もこれまでより少ないハンズオンタイムおよび試薬コストで行う 
ことができます。HiSeq 2500システムは、高出力モードでは 
1ランあたり10サンプルのヒトゲノムを 30xカバレッジで、または
1エクソーム 5Gbとして 150サンプルのヒトエクソームを
101bp x 2でシーケンス可能です。HiSeq 2500システムの 
高出力モードは、サイズの大きいゲノムまたはサンプル数の多い
大規模なプロジェクトに最適です。

優れた柔軟性
HiSeq 2500システムは、膨大なデータを出力可能であると同時
に、非常に柔軟なシステムでもあります。HiSeq 2500システムは、

HiSeq® 2500シーケンスシステム
大規模シーケンスのための卓越したパワーと性能

HiSeq 2500システムは高出力のシーケンスシステムで、10Gb～ 1Tb
のデータ出力とランモードを選択できる柔軟性をもち、幅広いアプリケー
ションと迅速なプロジェクト遂行を可能にします。

図 1： HiSeq 2500システム

• 圧倒的なスピードとスループット

単体で販売されるシーケンスシステムの中では 
1日あたり最も高いデータ量を産出するシステムで、 
プロジェクトを最速で完了

• 優れた柔軟性

Rapidモードと高出力モードを選択することで、 
10Gb～ 1Tbのデータ出力を可能にし、 
幅広いアプリケーションとサンプル数に対応

• 比類ないデータクオリティ

世界で最も実績があるイルミナの 
SBSケミストリーにより信頼性の高い結果を産出

• 包括的なソリューション

サンプル調製からデータ解析までを統合することで 
ストリームライン化したワークフローを提供

HiSeqシステムの特長
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HiSeq 2500システム インフォメーション

はじめからおわりまで包括的なソリューション
イルミナの包括的なシーケンス製品群は、サンプル調製からデー
タ解析、データ保管にわたるまで、一連のワークフローのそれぞれ
のステップにおいてソリューションを提供します（図 4）。Nextera®

および TruSeq®シリーズのサンプル調製キットは、全ゲノム、 
エクソーム、トランスクリプトーム、エピゲノムシーケンス等を含む
幅広いシーケンスアプリケーションをサポートしています。データ
解析とデータ保管には、オンサイトの IlluminaCompute™ また
はクラウドベースの BaseSpace®がシンプルかつ拡張対応可能
なソリューションとなり、シーケンスワークフローのはじめから 
おわりまでをサポートします。

イルミナのゲノムクラウドコンピューティング環境である 
BaseSpaceは、全ての HiSeq 装置と直接接続できます。 
BaseSpaceにはデータ解析ツールが搭載されており、またサード
パーティーが開発した下流解析用のアプリケーションを提供する
オンラインストア、App Store へのアクセスが可能です。 
BaseSpaceは、データのアップロード、アラインメントおよび変異
コール、ランモニタリングをリアルタイムで実行、そして世界中
の誰とでも瞬時にデータを共有できるオプションを提供していま
す。オンサイトでのソリューションをご希望のお客様には、データ
解析およびデータ保管のプラグアンドプレイソリューションである
IlluminaComputeを用意しております。BaseSpaceまたは 
IlluminaComputeを利用すれば、数週間以内にラボで装置を 
フル稼働できるようになり、数ヵ月を費やす既存の IT設備は不要
です。

2つのランモードと、フローセル枚数の設定（1枚あるいは 2枚）により、HiSeq 2500は様々なアプリケーションや研究規模で使えます。ここに示した数値は 
2フローセルを1台のシステムで実施した例です。クラスター密度、サンプルのクオリティ、その他の実験要因によって数値は変わることが予想されます。ラン時間は、
Rapidモードの場合が装置内のクラスター形成とシーケンスが、そして高出力モードの場合はシーケンスのみが含まれます。インデックスの時間は含まれません。

図 2：幅広いアプリケーションに対応する優れた柔軟性

HiSeq 2500システムの Rapidモードで、101bp x 2でヒトゲノムのラン
をした時のクオリティ値を示しています。この例では 92%の塩基がQ30
以上のクオリティでシーケンスされました。

図 3：Rapidモードにおけるリードとクオリティ値
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シンプルで直感的に操作できる 
コントロールソフトウェア
HiSeq 2500は、使い易いタッチスクリーン操作の装置制御用
インターフェース、HiSeq Control Software （HCS）を使用 
します。最適化されたステップバイステップのワークフローで、
実験セットアップ、フローセルおよび試薬のセット、流路チェック
およびポストランウォッシュまでをHCSがガイドします。1ランまた
は複数ランのクオリティーに関する統計値は、装置上で、または
研究室内あるいは自宅から、ブラウザーで BaseSpaceにアクセ
スすることでリアルタイムにモニターリングできます。

追加情報
HiSeq 2500システムについての詳しい情報は 
www.illumina.com/hiseqをご覧ください。

BaseSpaceについての詳しい情報は 
www.illumina.com/software/basespace.ilmnをご覧ください。

高度なサイエンスの推進にイルミナがどのように貢献しているか
を知るには 
www.illumina.com/science/publications.ilmnをご覧ください。
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イルミナの PhiXコントロールライブラリーを使ったパフォーマンスで、サポートされるクラスター密度（HiSeq v4キットの場合は 950–1050Kクラスター /mm2、
TruSeq Rapidキットの場合は 700–820Kクラスター /mm2）を想定しています。Rapidモードのラン時間は、装置内クラスター形成（1.5時間）およびシーケン
スを含み、高出力モードの場合はシーケンスのみを含みます。パフォーマンスはサンプルのクオリティ、クラスター密度、その他実験要因により変わります。 
*サポートされる最大リード長は高出力モードで 125bp x 2、Rapidモードで 150bp x 2です。†シングルエンドリード。

HiSeqシステムパフォーマンス

装置の構成
コンピューターおよびタッチスクリーンディスプレイ
据付けのセットアップおよび付属品
データ収集および解析ソフトウェア

装置付属コンピューターの仕様
基本単位：Intel Xeon E5-2620 2.0GHz CPU x 2
メモリー：64GB RAM
ハードドライブ：8×1.0TB 3.5” Enterprise SATA 
（2OS - RAID1ドライブ、6データ RAID 5ドライブ）
オペレーティングシステム：Microsoft Windows 7

注意：コンピューターの仕様は定期的に更新されます。最新の構成については、
イルミナにお問い合わせください。

動作環境
温度：22℃ ± 3℃
湿度：20%–80%、結露なきこと
標高：2,000m（6500ft）未満
空気質：汚染度評価 II
換気：最大 4,000Btu/時
屋内での使用のみ

レーザー
532nm、660nm、650nm（バーコードリーダー）

寸法
幅×奥行×高さ：119cm×76cm×94cm
重量：222kg
梱包箱の重量：312kg

所要電力
100V AC 50/60Hz、20A、1500W
各地域に対応した HiSeqシーケンス用の無停電電源システム
を提供

製品安全性
CEマークおよび ETL認定装置 

HiSeq 2500システム構成

高出力モード Rapidモード

リード長 フローセル 2枚 フローセル 1枚
2フローセル時
のラン時間

リード長 フローセル 2枚 フローセル 1枚
2フローセル時
のラン時間

1 x 36 128–144Gb 64–72Gb 29時間 1 x 36 18–22Gb 9–11Gb 7時間

2 x 50 360–400Gb 180–200Gb 2.5日 2 x 50 50–60Gb 25–30Gb 16時間

2 x 100 720–800Gb 360–400Gb 5日 2 x 100 100–120Gb 50–60Gb 27時間

2 x 125* 900Gb–1Tb 450–500Gb 6日 2 x 150* 150–180Gb 75–90Gb 40時間

パスフィルター 
のリード数 † 最大 40億 最大 20億

パスフィルター 
のリード数 † 最大 600万 最大 300万

クオリティ
50bp x 2の場合、85%以上の塩基がQ30

100bp x 2の場合、80%以上の塩基がQ30
125bp x 2の場合、80%以上の塩基がQ30

クオリティ
50bp x 2の場合、85%以上の塩基がQ30

100bp x 2の場合、80%以上の塩基がQ30
125bp x 2の場合、80%以上の塩基がQ30
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HiSeqシステムはサンプル調製からデータ解析までを統合した、包括的なワークフローを提供します。HiSeqシステムの圧倒的なスピードとスループットは、 
大規模シーケンスおよび幅広いアプリケーションに対応します。

図 4：はじめからおわりまで包括的なソリューション

装置の構成 カタログ番号

HiSeq 2500シーケンスシステム SY-401-2501

HiSeq SBS Kit v4（50Cycle） FC-401-4002

HiSeq SBS Kit v4（250Cycle） FC-401-4003

cBotシステム＆キット カタログ番号

cBotシステム SY-301-2002

HiSeq SR Cluster Kit v4-cBot-HS GD-401-4001

HiSeq PE Cluster Kit v4-cBot-HS PE-401-4001

製品情報

イルミナコミュニティに参加しよう
イルミナのプラットフォームをラボに設置することで、世界に広がる
6万人以上のイルミナテクノロジー研究者コミュニティに参加する
ことができます。イルミナでは年間を通してイベントを開催して 
おり、世界中の研究者同士を結びつける機会を提供しています。
ユーザーフォーラムやサイエンティフィックシンポジウム、 
コミュニティニュースレター、およびブログフォーラムは、新しい
研究手法に関する議論、共同研究の設立、および最新の成果 
公表を行う場としてお使いいただけます。

イルミナコミュニティを支えるのは、専任のサービスサポート 
チームで、世界に 300名以上います（75%以上は学士号以上の
学位を取得）。サポートはシーケンスシステムをお届けしたところ
から始まり、システムの据付け、設定、トレーニングを行います。
グローバルサポートチームはあらゆるご質問に 24時間対応して 
います。オンサイトでのサポートに加え、ウェビナー、オンライン
トレーニングコース、またサンディエゴに位置するイルミナの 
最先端キャンパスでは講師によるトレーニングコースを開催し、 
お客様へ迅速な情報提供を行っております。

サポート、ウェビナー、およびトレーニングコースについての詳細
は support.illumina.com/training.ilmnをご覧ください。

データ解析と保存サンプル調製 自動化された
クラスター形成と
シーケンス

成果の発表

®

Nextera DNAキット

TruSeq DNAキット

TruSeq RNAキット

TruSeq ChIPキット

エクソーム／
カスタム濃縮キット

IlluminaCompute
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