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Spolecnost PentaGen je distributorem zdravotnickych produktl v oblastech molekularni diagnostiky a re-
produkce pro Cesko, Slovensko a Madarsko. PentaGen se od svého zaloZeni v roce 2007 specializuje na
inovativni produkty Spickové kvality. Nabizime laboratorni testy pro diagnostiku dédi¢nych a nadorovych one-
mocneéni, velmi ¢asto prvni svého druhu na nasem trhu. Spolu s nasim partnerem Vitrolife, svétovym lidrem v
inovaci umeélého oplodnéni, pomahame pariim splinit si svlj sen v podobé zdravého miminka.

Nasimi zakazniky jsou zejména fakultni nemocnice, soukromé diagnostické laboratofe a centra umélého
oplodnéni v Cesku i na Slovensku. Na$ logisticky systém se stal inspiraci pro celou oblast distribuce produkt(i
pro diagnostiku a reprodukci. Opakovany zisk dvoji ISO certifikace je pro nas pouze zaCatek a na vylepSeni
skladovani a expedice zboZi neustale pracujeme.

K nepretrzitému rlstu obratu spolec¢nosti prispiva i peclivé budovany obchodni tym. Kazdy ¢len obchodni
divize je odbornikem v oblasti, kterou zastupuje. Snazime se vynikat rychlym servisem a ochotou pomoci i s
nadstandardnimi pozadavky. Gilem je vybrat ze svétové nabidky jen kvalitni zbozi a jen to, pro které mizeme

byt nejvétsi. Chceme byt nejlepsi.

Cast zisku z obchodni &innosti se snazime vracet spoleénosti v oblastech, které povaZujeme za ddleZité a
statem dosud opomijené. V nékterych pfipadech spolupracujeme se stavajicimi dobroCinnymi organizacemi,
v pripadé spolku VEjif jsme i jeho zfizovatelem a aktivnim partnerem.
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C€ IVD Dvysr®

Prehled markerd

Marker Chromozom Marker Chromozom

13A 13 21C 21
Devyser® Complete v2 je CE IVD souprava pro 13B 21D
diagnostiku aneuploidii chromozémd 13, 18, 21,
X a Y. Souprava detekuje DownClv syndrom, Ed- 18C 216G
wardstyv syndrom, Pataullv syndrom, Kleinfelterdv 13D o1H
syndrom (XXY), Turnerdv syndrom (X0), maternal-
ni kontaminaci a mosaicismus. Jedna se o vibec 13E 21J
nejkomplexné&jsi soupravu na trhu se 33 markery.
K vyhodnoceni lez pouzit software GeneMapper, 18F AMELXY XY
pripadne GeneMarker. 13K XY2

18P 18 XY3

18B ZFYX

18C Y1 Y

18l X1 X

18G X2

18J X3

2x 18D
ID marker X9
21A 21 T1 7.X
21B T3 3,X

katalog produktti




Priklad vysledku analyzy u zdravého muze: Devyser® Resolution

[ W

Ctyti soupravy Devyser® Resolution v2 nabizi rozsi-
fené moznosti rozliSeni v kombinaci se soupravou
Devyser® Complete v2 resp. Devyser® Compact v3.
: Soupravy Devyser® Resolution v2 jsou k dispozici
| pro chromozémy 13, 18, 21 a X/Y a obsahuji 6 mar-
‘l ker( pro kazdy chromozém.
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: Loy | | , Devyser Compact v3 8 A017.3 50 50

Devyser Resolutionv2 ~ 8-A012.2 25

. . Devyser 21 v2 8-A12.2-21 25
Priklad vysledku u vzorku 3x 21: W

e Devyser 13 v2 8-A12.2-13 25

| L | Devyser 18 v2 8-A12.2-18 25

T I l_ " | . ; - 1.1_1 Devyser XY v2 8-A12.2-XY o5

| | | :
- e — — — Devyser Extend v2 8-A015.2 25
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PRENATALNi A NEONATALNi DIAGNOSTIKA

Devyser Compact
pro testovani
aneuploidii

ve shodeé s IVDR

Vzorky

Princip
a metodika

Jednoduchost

Pristroje

Certifikace

PentaGen — katalog produktti

IVDR Certified

Prehled testovanych mutaci, zaméreni
na Evropskou populaci

Produkt Devyser Compact CE-IVDR je novou verzi lety a labora-
tofemi osvedcCeného produktu Devyser Compact v3 (CE-IVD). Kit
je navrzen pro kvantifikaci, multiplex-PCR amplifikaci a analyzu 26
informativnich genetickych markerd.

V kombinaci s jedineCnym ,,single-tube” pfistupem umoznuije rych-
lou prenatalni diagnostiku nejcastéjsich aneuploidii: Downlv, Ed-
wardsly, Patalv, KlinefelterCiv, XXX a XXY syndrom. Produkt také
nabizi patentovanou metodu pro diagnostiku Turnerova syndromu.

380 420
_—




Casny potrat

Casné potraty postihuji az 15 % Klinicky prokdzanych téhotenstvi. Potrat embrya mlze byt zplisoben
mnoha faktory, ale je znamo, Ze vétsSina ¢asnych spontannich potrat souvisi s chromozomalnimi abnor-
malitami a ze az 96% z nich jsou numerické chromozomalni abnormality, zahrnujici chromozdmy 13, 15,
16, 18, 21,22 a X.

Zeny, které postihl jeden nebo vice spontannich potratti zpfisobenych chromozomélnimi abnormalitami, majt
zvySené riziko chromozomalnich abnormalit i u naslednych téhotenstvi. Cytogenetické testovani spontannich
potratt je doporucované dokonce i u prvniho zaznamenaného spontanniho potratu. Identifikace mozného di-
vodu potratu vyznamné snizuje dlouhodobou psychickou zatéz pacientky a umoznuje genetickou konzultaci
s pary pred naslednym téhotenstvim.

Diagnosticka souprava Devyser Compact CE-IVDR

Konvencni cytogenetické testovani (karyotypizace nebo FISH) je drahé a zdlouhavé. Navic je vysledek Casto
znemoznén neuspésnou kultivaci, chybnou diagndzou kvdli maternalni kontaminaci a prerostenim bunék,
stejné jako nedostate¢nou kvalitou chromozomalnich preparatd. Bunécné kultury mohou selektivné ziskat
normalni karyotyp nebo abnormalni karyotyp v zavislosti na aktualni bunécné proliferaci.

Soucasné studie opakované prokazaly, ze QF-CR umozniuje rychlou, spolehlivou a relativné levnou techniku
pro diagnostiku chromozomalnich aneuploidii u prenatélnich vzork. QF-PCR nevyzaduje bunécné kultury,
vystadi s malym mnozstvim materidlu a nabizi vysledek v jediném pracovnim dni.

Devyser Compact CE-IVDR zahrnuje 26 STR marker( pro analyzu aneuploidii chromozom( 13, 18, 21, X a V.

Pfiprava vzorku QF-PCR Kapilarni elektroforéza Interpretace vysledku

8-R017 Devyser Compact CE-IVDR 25/50/100




PREIMPLANTACNi DIAGNOSTIKA @Yikon

GENOMICS

NICS® — neinvazivni
preimplantacni
screening aneuploidii

MALBAC (Multiple Annealing and Looping-based
Co amplification cycles)

Jednou z inovativnich metod vyuzivanych pro amplifikaci celého
genomu z jedné bunky je MALBAC. Kilicovym principem metody

Princip je pocatecni syntéza semi-amplikont pomoci primert néhodné
a metodika nasedajicich na templatovou DNA. Tim je zabréanéno pouzit

syntetizované DNA jako templatu v dalSim cyklu a amplifikace
Vzorky DNA tak ma takika linearni priloéh. Semi-amplifikace probiha

béhem prvnich péti cykld a kondi vytvorenim plnych amplikon(

s komplementarnim 5" a 3" koncem. Ty se nasledné spoji do
n h vlasenkovych Utvard a jsou amplifikovany na principu bézné

Jednoduchost PCR. MALBAC oproti klasické PCR prinasi fadu vyhod jako je:

a rychlost e potfeba mensiho vstupniho mnozstvi templatu

e vySSi pokryti a takika absolutni eliminace technickych
Vyhodnoceni dat chyb plynoucich z chybovosti polymerazy

e snizeni vyskytu faleSné pozitivnich a faleSné negativnich
Pristroje variant

PGT-A

Klasické metody preimplantacniho screeningu aneuploidif

u embryi jsou zaloZzeny na vySetfeni bunék odebranych

v ¢asném stadiu vyvoje embrya (obvykle D5-D6) pomoci

biopsie. Uvedeny invazivni postup se sebou pfinasi fadu

rizik a nevyhod jako:

e omezeni pouze na biopsie schopna embrya

e nebezpedi poSkozeni embrya

o falesné pozitivni a fale$né negativni vysledky z dGvodu
vyskytu mozaicismu

Proto se v souCasnosti hledaji nové pristupy, které by vyse
uvedena rizika eliminovaly. Jednim z nich je pravé NICS —
neinvazivni preimplantacni screening.

PentaGen — katalog produktt



Princip MALBAC (Multiple Annealing and Looping-based amplification cycles)

3’ 5
MALBAC Annealing of primers
primer
™ . A snnmmmunn Genomic DNA

e Semia mpl icon

' Synthesis % Full amplicon

: : Displaced strand
[ 1] ]

l Denaturing

(m+1)xn

Quenching
at0°C

Melting
at 94°C

Extension
at 65°C

Q-

mxn?

PCR

amplification

) MALBAC product
to be sequenced

Zong & Lu et al. 2012, Science

Pracovni postup NICS (neinvazivni preimplantacni screening)

DDDDD

qﬂ — 00— é@ =
77 — [J [fj —
7 I
D5-D6 Culture Medium NICS™ Sample Next Generation ChromGo® Test
Blastocyst Collection Preparation Sequencing Analysis Report
Medium Change D3-D5 NICSInst® One- NGS Full-Automated
on D3 Medium step Lib Prep 5h 0.5-1.0h
2.5-3h
Vs VS Vs
WGA + Lib Prep Single platform Manual
(>5h+6-8h) (lon or lllumina) analysis

NICSInst™ Universal Library Preparation Kit XK-005-24
NGS Universal Index A Kit YK001-003
Chrominst Universal Library Normalization Kit KT100802348

24
24
48




PREIMPLANTACNi DIAGNOSTIKA

Novorozenecky
screening
SCID & SMA

Co

Vzorky
Princip
a metodika

Jednoduchost

Rychlost

Uéinnost

Pristroje

Certifikace
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Immuno
CE IVD eeee|\/D

Tézka kombinovana imunodeficience
onemocnéni imunitniho systému je spojeno s deficitem
T lymfocytd, pfipadné také B lymfocytl. Pro diagnos-
tiku SCID Ize vyuzit TREC, resp. KREC - malé krouzky
DNA uvolfiované pfi zrani T, resp. B lymfocytl. Véasna
diagnostika u novorozencld umoznuje predejit rozvoji
zavazneé infekce.

Spinalni muskularni atrofie

je neuromuskularmni  onemocnéni nejcastéji zplsobené
mutacemi genu SMNT1, které vedou ke snizeni produk-
ce proteinu nutného pro funkci motoneurontl. Projevem
tohoto onemocnéni je postupuiici svalova slabost, ktera
postihuje napf. kosterni svalstvo, zvykaci svaly, dechové
funkce. V&asna diagnostika SMA u novorozenct umozriu-
je véasné zahdjeni Iécby a zlepseni kvality Zivota pacientd.




Jednotny pracovni postup pro analyzu znakii TREC/KREC/SMN1 ve vzorku DBS

W

Pfenos Omyti Eluce DNA rtPCR

Ukazka vysledku real-time PCR pro ACTB a TREC — standardni, kontrolni i testované vzorky

8 QuantStudio™ 5 D Softuere v1.0.2 (Full Name: Default Administrstor - Last Log I 03-23-2020 11:29.37 CEST) - o X
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Soucasti baleni jsou také kontrolni vzorky na Guthrieho kartickach
a standardni vzorky predpipetované v destickach.

NAZEV PRODUKTU PSC;gs:l_fgéci KAT.C. 1X96 RXN KAT.C. 12X96 RXN
SPOT-it™ TREC Screening kit 82 1-2015-T 12-2015-T
SPOT-it™ TREC & KREC Screening Kit 81 1-2015-TK 12-2015-TK
SPOT-it™ TREC & SMN1 Screening Kit 82 1-2020-TS 12-2020-TS

SPOT-it™ TREC, KREC & SMN1 Screening Kit 81 1-2020-TKS 12-2020-TKS
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GENETIKA

Cysticka fibroza
— diagnostika
pomoci NGS

' e
' §
7
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/

L

Co

Jednoduchost

Minimalni prac-
nost

Komplexnost
Vzorky
Hospodarnost

Procesivita

Pristroje
Certifikace

Analyza
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Ce Dvysr.

Prehled detekovanych oblasti
a variant genu CFTR:




Pracovni postup - pfiprava knihoven nikdy nebyla tak snadna!

e pro amplifikaci je pouZivan pouze jeden pool primer( — jeden pacient = jedna zkumavka
e pro indexovani jsou dodavany lyofilizované indexy ve stripech
e jednotlivé pacientské vzorky jsou slouceny jesté pred &isténim — purifikace celé knihovny probiha v jedné zkumavce

Schematic workflow

NN NN

TV T e

PCR1 PCR2 Cleanup Pool

|

Total time library prep: 5-6 hours
Hands on time (8 samples): 1 hour

8-A101-24 Devyser CFTR 24
8-A101-96 Devyser CFTR 96

Pozn. Kit obsahuje také reagencie pro indexovani vzorkd.
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Cysticka fibroza —
Devyser CFTR Core

Co

Vybér mutaci

Vzorky

Jednoduchost

Flexibilita

Certifikace
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711+1G >T
3120+1G >A
621+1G >T
1717-1G >A
CFTRdele2,3 (21kb)
3849+10kb C >T
2789+5G >A
1898+1G >A
Gb42X

G85E

Y1092X (C >A)
G551D

R553X
3659delC
N1303K

R560T

R117H

R117C

R1162X

L1077P

R1066C
L1065P
W1282X
R347H
R347P

1507 del
T338l
F508del
336K
1677delTA
R334W
3272-26A >G
1078delT
2183AA >G
2184insA
2143delT
5T (TG9-13)
7T

aT

ID markery
adalsi...




CFTR Core: Slozeny heterozygot AF508 a R117H

LI T
T T
3| EE——
W
LI 1

LI

Homozygot AF508

jEE8 83

sttt 33 %

E ]
S
g

gE8E e

Zdravy pacient

8-A031 Devyser CFTR Core (36 mutaci) 48

8 A600.2 Devyser CFTR Combo (Core+ltalia, 68 mutaci) 48
D8-A045 Devyser CFTR 68 (novy panel 68 mutaci) 48
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Cysticka fibroza
— Devyser CFTR 68

Co

Metodika

Vysoka
zachytnost

Jednoduchost
a spolehlivost

Vzorky

Certifikace
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Prehled testovanych mutaci, zaméreni

na Evropskou populaci

711+16>T
2043delG
1677delTA
W1282X
R1283M
K710X **
3849+10kbC>T
1507 _F508-wt*
2789+5G>A
M1101K

G85E
3905insT
1525-1G>A
2184delA
3659delC
N1303K
2184insA
1812-1G->A
CFTRdele2,3

L218X
621+27>C**
1717-1G>A
L206W

E92X
3120+1G>A
G542X
S549N
G551D
712-1G>T
R553X
3272-26A>G
R560T
2183AA>G
R117H
R117C
1811+1.6kbA>G
2869insG™*
Y122X

2143delT
Y569D
R1162X
AS61E™
S1251N™
P67L
R1158X
1609delCA
Q493X

E6OX
1898+1G>A
1898+5G>T
1507del
F508del
V520F
394delTT
D1152H
V232D

Q890X**
R1066C
R347H
R347P
1161delC*™*
1154ins TC
E92K

1336K
R334W
Y1092X (C>A)
621+1G>T
1078delT
A455E

5T (TG9-13)
4l

9T

ID marker 1
ID marker 2




Vysledek analyzy s kitem CFTR 68, heterozygotni mutace F508del a Y1092X (C>A)
* Mix 1 (wild-type)
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Detekce AZF deleci
chromozomu Y

PentaGen — katalog produktti



Devyser AZF Devyser AZF v2 Devyser AZF Extension

sY255* sY157 sY1206 sY255* sY254* sY160 sY88 sY121

sY90 sY134** M259 sY127* ZFXY yS1191 sY1065 sY192

sY81 sY86* ZFY/ZFX sY134* sY14 ZFXY sY82 sY105

sY625 sY84** sY14 sY86* - sY14 sY83 -

sY127* sY254* - sY84** - sY1291 sY153 -
Priklad vysledku analyzy u zdravého muze Priklad vysledku u s deleci

Ll L L

Geny ZFX/ZFY jsou pouzity jako interni kontrola PCR amplifikace, jelikoz tyto primery amplifikuji jedine¢né
fragmenty jak na chromozomu Y (ZFY), tak na chromozomu X (ZFX). V testu je zahrnut gen SRY, jako kon-
trola testis determining faktoru na kratkém raménku chromozomu Y a pfitomnosti Y specifickych sekvenci
pro pfipad, ze neni gen ZFY pfitomen.

Technické pozadavky: Analyza produktl probiha na sekvenatorech ABI 310/3100/3130/3700. Vyuzivéa se
kalibrace barevnou sadou D, G5 a DEV 5. Jako interni standard se pouziva Gene-Scan-500 nebo Devyser
560 sizer Orange. Analyza je validovana pro polymery POP4, POP6 a POP7.

8-A019.2 Devyser AZF v2 25
8-A020 Devyser AZF Extension 25
8-A019 Devyser AZF 25




GENETIKA

FH kit — komplexni
diagnostika dédicné
familiarni
hypercholesteroléemie

Souhrnnym nazvem familiarni hypercholesterolé-
mie (FH) se oznaCuje skupina poruch jejichz spoleCnym
jmenovatelem je defektni funkce LDL receptoru (LDL-R).
Receptor nedostatecné vychytava LDL castice z krevni
plasmy, ¢imz dochazi k jejich hromadéni a zvySeni hladiny
LDL-cholesterolu. Onemocnéni vede k zavazné izolované
hypercholesterolémii. Nejcastéjsi pricinou je porucha LDL
receptoru, apoproteinu B-100 (ApoB) nebo proproteinu
konvertazy subtilisin/kexin 9 (PCSKQ). Uvedené defekty
Jednoduchost vykazuiji autosomaing dominantni zplisob dédi¢nosti s in-
Minimalni cidenci 1:200-500 v evropské populaci.

pracnost Z Kinického hlediska je dileZitd nejen analyza variant
Financni znamych kausdlnich genl (LDL-R, ApoB, ApoE atd.). Vy-
a Gasova tspora znamné je téz vySetieni polygennich SNPs v genech CEL-
SR2, MYLIP, HFE atd., které ovliviiuji penetranci onemoc-
néni. Rovnéz detekce mutaci asociovanych s odpovedi
Hospodarnost pacientd na statinovou lé¢bu (CELSR2, SLCO1B1) ma v
klinické praxi své nezastupitelné misto.

Procesivita

Pristroje

Analyza

PentaGen — katalog produktt



Gen Sekvenované exony Promotor CNV

LDLR vSechny 236 bp pred c.1 Ano (delece exonu 16-18)
APOB vSechny kromé exonu 1 Ne Ne

PCSK9 vSechny 439 bp pred c.1 Ne

LDLRAP1 vSechny Ne Ne

APOE exony 2, 3 a Cast exonu 4 (c.387-529) Ne Ne

STAP1 vSechny Ne Ne

Marker Gen Klinicky vyznam

rs629301 CELSR2 Riziko FH

rs1564348 SLC22A1 Riziko FH

rs1800562 HFE Riziko FH

rs2479409 PCSK9 Riziko FH

rs3757354 MYLIP Riziko FH

rs4299376 ABCG8 Riziko FH

rs6511720 LDLR Riziko FH

rs8017377 NYNRIN Riziko FH

rs646776 ST3GAL4 Riziko FH

rs1367117 APOB Riziko FH

rs429358 APOE Riziko FH + statinova terapie
rs7412 APOE Riziko FH + statinova terapie
rs646776 CELSR2 Statinova terapie

rs4149056 SLCO1B1 Statinova terapie

rs3798220 LPA Statinova terapie
rs10455872 LPA Statinova terapie

KATALOGOVE CiSLO NAZEV (POPIS) TESTU/KIT
8-A109-24 FH kit 24
8-A109-48 FH kit 48

Pozn. Kit obsahuje také reagencie pro indexovani vzorkd .
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Talasemie — komplexni
a rychla diagnostika
pomoci NGS

Co

Jednoduchost
Minimalni
pracnost
Finanéni

a Gasova uspora
Hospodarnost

Procesivita

Pristroje

Vyhodnoceni

PentaGen — katalog produktt

Talasémie neboli tzv. stfedomorska anémie je jednou z
nejCastéjSich monogennich chorob. Je pro ni typicka
produkce abnormalniho hemoglobinu. Podle toho, kte-
ry fetézec hemoglobinu je poskozen, rozliSujeme a-tala-
sémii a B- talasémii. a-talasémie je nejcastéji zptsobe-
na deleci v jednom nebo obou HBA genech. Pricinou
B-talasémie jsou predevsim jednonukleotidové mutace
v genu HBB.

Ve vzacnych pripadech mdze byt talasemie zplsobena
rovnéz mutacemi v promotorovych oblastech pfislus-
nych globinovych gend. Pokud je mutovéna jedna z alel
daného genu, pak se hovofi o0 minor (heterozygotni) ta-
lasémii; kdyz jsou mutovany obé alely, vznika tzv. major
talasémie (homozygotni). Homozygotni a-talasémie je
v déloze v dUsledku nedostatku kysliku), homozygotni
B-talasémie ma rovnéz velmi tézky prabéh a u Zen vede
k neplodnosti. Heterozygotni talasémie maji obecné
mnohem mirmné&;jsi prdbéh.




c.-101_c.*173 (obastc.” 19_c.

HBAT *74 nenf sekvenovana) /
HBA2 c.-101_c.*141 7
HBB €.-290_c.*472 13

Prehled specifickych detekovanych deleci v genu pro alfa globin

--SEA NG_000006.1:g.26264_45564del19301 Priméa detekce + CNV analyza
--FIL NG_000006.1:9.11684_43534 Prima detekce + CNV analyza
--THAI NG_000006.1:9.10664_44164del33501 Prima detekce + CNV analyza
-(a) 20.5 NG_000006.1:g.15164_37864del22701 Prima detekce + CNV analyza
--MED 1 NG_000006.1:g.24664_41064del16401 Priméa detekce + CNV analyza
-(@) 21.9 NG_000006.1:g.[14373_36299del21927; ins29bp] Prfima detekce + CNV analyza
-(a) 27.6 NG_000006.1:9.9079_36718del27640 Prima detekce + CNV analyza
-(a) 3.7 Presna poloha delece nenf v sou¢asnosti znama CNV analyza
-(a) 4.2 Presna poloha delece nenf v sou¢asnosti znama CNV analyza
HS-40 Neékolik deleci CNV analyza
Dalsi delece Nékolik deleci CNV analyza

Prehled specifickych detekovanych deleci v genu pro beta globin

Cinska NG_000007.3:9.48795_127698del78904 Pfima detekce + CNV analyza
Filipinska NG_000007.3:9.66258_184734del118477 Priméa detekce + CNV analyza
Junanska NC_000011.10: 5182847-5249973del67127 Pfima detekce + CNV analyza
Tajvanska NG_000007.3:9.69997_71353del1357 Prima detekce + CNV analyza
SEA - HPFH NC_000011.10: 5201647-5229059del27412 Prima detekce + CNV analyza
OB-Sicilska NG_000007.3:9.64336_77738del13403 Priméa detekce + CNV analyza
E'gsgohepore NG_000007.3:9.63632_71046del Pfima detekce + CNV analyza
E':m‘nfrzore NG_000007.3:9.63564_70978del Pfima detekce + CNV analyza
Hb — Lepore Pfesna poloha delece neni v sou¢asnosti znama Prima detekce + CNV analyza
Hollandia NG_000007.3:9.63290_70702del Priméa detekce + CNV analyza
290bp - del HBB:c.-176_92+25del Pfima detekce + CNV analyza
Dalsi delece Neékolik deleci CNV analyza

8-A106-24-RUO Devyser Thalassemia 24
8-A106-48-RUO Devyser Thalassemia 48

Pozn. Kit obsahuje také reagencie pro indexovani vzork{ .
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Lexogen CORALL
RNA Seq V2 pro
analyzu celkového
transkriptomu

Co

Vzorky

Princip
a metodika

Jednoduchost

Varianty

Pristroje

Vyhodnoceni
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LEXOGEN

The RNRA Experts

Analyza celkového transkriptomu prostfednictvim
sekvenovanim RNA je Spickou v moznostech NGS a
umoznuje urcit molekuly RNA ve vzorku v momenté
odbéru vzorkd. Transkriptom je dynamicky bunécény
prvek, ktery otvira svét plny objevného potencialu.
Zmeény v reakci na Iéky, rlizné stavy nemoci, post-
transkripéni  modifikace a alternativni sestfihané
transkripty jsou jen nékteré priklady objevd ziskanych
na zéklade analyzy RNA.

Lexogen je biotechnologicka spolecnost, ktera
patfi mezi experty v oblasti analyzy RNA. Portfolio
spole¢nosti poskytuje komplexni a inovativni reseni
pro analyzu RNA s hlavnim zaméfenim na vyvoj
technologil pro sekvenovani RNA.

CORALL RNA-Seq V2 je produkt umoziujici tvorbu
knihoven urcenych pro sekvenovani celého transkrip-
tomu. Diky robustnosti metody je vhodny pro rdzné
typy vzorkld rdzné kvality véetné degradované RNA
a FFPE vzorkd. Postup pripravy knihovny je velmi
snadny a rychly, bez fragmentace a s moznosti au-
tomatizace. Oproti konvenc¢nim metodam zahrnuje
pracovni postup pouze 6 krokd.




Vztah mezi poétem detekovanych genti a pokrytim dle typu vstupniho materialu

A)

No. of Detected Genes

20,000
18,000
16,000
14,000
12,000
10,000
8,000
6,000
4,000

2,000
0

-o- Fresh Frozen :
-o- FFPE

0 05 10 15 20 25 30 35 40 45 50
No. of Reads [M]

Vztah mezi poétem detekovanych genii a pokrytim dle vstupni RNA z krevnich vzorki

A)

16,000
14,000
12,000
10,000

8,000

6,000

No. of Detected Genes

4,000

2,000

~e— untreated whole blood RNA
—e— Total RNA-Seq (rRNA depletion)

—o— Total RNA-Seq (rRNA and globin depletion)

No. of Reads [M]

CORALL RNA-Seq V2 (stand-alone Kit) RUO

CORALL mRNA-Seqg V2 with Poly(A) Selection

CORALL Total RNA-Seq V2 with RiboCop (HMR)

CORALL Total RNA-Seq V2 with RiboCop (HMR-+globin)

24,96, 384

96, 384

24,96

24, 96

B) W untreated whole blood RNA
W Total RNA-Seq (rRNA depletion)
I Total RNA-Seq (rRNA and globin depletion)
16,000

14,000
12000
10,000

8,000

6,000

No. of Detected Genes

4,000

2,000

Whole Blood RNA

Kit pro pfipravu knihovny

Kit pro pripravu knihovny a kit pro selekci
poly(A) mRNA

Kit pro pfipravu knihovny a kit RiboCop pro
depleci rRNA

Kit pro pripravu knihovny a kit RiboCop pro
depleci rRNA i globinové mRNA
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Kompletni analyza
lidského exomu

Princip
a metodika

Vzorky
Jednoduchost

Varianty

Pokryti

Pristroje

Vyhodnoceni
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*®. SOPHiA
‘e® GENETICS”

SOPHIA DDMP je software uréeny pro sekundarni
aterciarni analyzu NGS dat. Jeho zékladem je ucelena
databaze variant, diagnostickych a klinickych Gdaj
vedena od roku 2011. Od roku 2014 pak vyuziva
prvkd umélé inteligence. Mezi hlavni prednosti
software patfi:

perfektni grafické rozhrani a moznost jeho
customizace

mozZnost pouzivani neomezenym poctem analytik{
s volitelnym rozsahem pristupu

preklasifikace klinického vyznamu variant pomoci
vlastniho algoritmu a ACMG pravidel

predikce funk&éniho vyznamu varianty

moznost komunitniho sdileni informaci o variantach
piimé propojeni do dalSich nastrojd, software

a databazi (ClinVar,NCBI, GhomAD, COSMIC,
EXAC, OMIM, Alamut, IGV atd.)

mozZnost nastaveni virtualnich panel(

tvorba reportd

zaskoleni a perfektni technickéa podpora zdarma
vyhovuje GDPR



Grafickeé rozhrani software SOPHiA DDM®

=| PROJECT ' : 7 R /08/2019 Large Panel Application
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Add To Report | proten splice_donor_+1 Google
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SOPHIA Clinical Exome Solution v3 (RUQO) 16/32/48/96 5500 + mtDNA 16
SOPHIA Clinical Exome Solution v2 (RUO) 16/32/48/96 4490 12
SOPHIA Whole Exome Solution v2 (RUO) 12/16/32/48/96 19425 + mtDNA 41

SOPHIA Whole Exome Solution (RUO) 12/16/32/48/96 > 19 000 39




*®. SOPHiIA
‘e® GENETICS"

SOPHIA DDM® je software ur¢eny pro sekundarni a

NGS kity pro analyzu panelu gen( terciarni analyzu NGS dat. Jeho zakladem je ucelena
asociovanych s arytmiemi/myopatiemi databdze variant, diagnostickych a klinickych udajti
a nefropatiemi vedena od roku 2011. Od roku 2014 pak vyuziva prvki
Pfiprava knihovny metodou hybridization- umelé inteligence. Mezi hlavni pfednosti software patfi:
-capture

e perfektni grafické rozhrani a moznost jeho
customizace

e moznost pouzivani neomezenym poctem analytik(
s volitelnym rozsahem pfistupu

Fragmentace DNA je provadéna
enzymaticky — nejsou nutné investice do
nakladnych pristrojt

200 ng DNA izolované z piné periferni krve e preklasifikace klinického vyznamu variant pomocf
v . . vlastniho algoritmu a ACMG pravidel

Prlprava,knlhoyny behem dvou ¢ predikce funk&niho vyznamu varianty

pracovnich dni e moznost komunitniho sdileni informaci o variantach

e piimé propojeni do dalSich néstrojd, software

a databazi (Clinvar, NCBIl, GhomAD, COSMIC,
EXAC, OMIM, Alamut, IGV atd.)

moznost nastaveni virtualnich paneld

tvorba report(

zaskoleni a perfektni technicka podpora zdarma
vyhovuje GDPR

Detekce SNV, Indels a CNV

V8echny koduijici oblasti genti

s prfesahem + 5bp do intrond
Validovano pro pristroje MiniSeq, MiSeq,
NextSeq 500/550 (lllumina) a lon S5
(Thermofisher)

Pomoci software SOPHIA DDM
— zahrnuto v cené kitu!

katalog produktti




Grafickeé rozhrani software SOPHiA DDM®

[& PrOJECT 2, SAMPLE
extCAS_v2 | @ Patient's Disease | Extended Cardio Solution by
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COMMUNITY Set To False +

SOPHIA Cardio Solution (RUQO) 48

SOPHIA Extended Cardio Solu-

tion (RUO) “

SOPHIA Nephropathies Solution

(RUO) 16/32/48

31 genl: CACNA1C, CACNA2D1, CACNB2, CASQ2, CTN-
NAGZ, DSC2, DSG2, DSP, HCN4, KCNE1, KCNE2, KCNH2,
KCNJ2, KCNQ1, LMNA, MYBPC3, MYH6E, MYH7, MYL2,
NKX2.5, PKP2, PLN, PRKAG2, RYR2, SCN10A, SCN5A,
TMEMA43, TNNI3, TNNTZ2, TRDN, TTR

128 gend: seznam na vyzadani

44 genl: AGXT, AQP2, ATP6V0A4, ATP6V1B1, AVPR2,
BSND, CASR, CEP290, CLCN5, CLCNKB, COL4A3, CO-
L4A4, COL4A5, CRB2, CTNS, CUBN, CYP24A1, DSTYK,
EMP2, EYAT1, FN1, FOXC1, GRHPR, HNF1b, KANK2,
KCNJ1, LAMB2, NPHS2, NR3C2 , OCRL, PAX2, PHEX,
PKD1, PKD2, PKHD1, SIX1, SLC12A1, SLC12A3, SL-
C34A1, SLC4A1, SLC4A4, TTC21B, UMOD, WT1
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SOPHiIA
Pharmacogenomics
Panel pro véasné
odhaleni ucinku léciv

Farmakogenomika je interdisciplinarnim oborem,

Co ktery se zabyva vztahem mezi genetickou dispozici
jedince a ucinkem podavanych léCiv. Cilem farmako-

Vzorky genomiky je prfedpovédét udinek Iéciv a reakci jedin-
ce na lécbu, a tim umoznit vybér vhodného lécCiva i
jeho davky.

Princip

a metodika SOPHIiA Pharmacogenomics Panel umoZiiuje
detekci variant (SNV, InDel a CNV) gen(, které ovliv-

Jednoduchost Auji metabolismus fady 1éCiv (antitrombika, antihyper-

tenziva, antidepresiva, cytostatika, imunosupresiva),
a tim umoZnuje zajistit pacientovi U¢innou a bezped-

Varianty nou léCbu.

Pristroje

SOPHiIA DDM™ je platforma uréena pro sekundarni

a terciarni analyzu NGS dat. Jejim zakladem je ucele-

Vyhodnoceni néa databaze variant vedend od roku 2011. Mezi hlav-

ni pfednosti platformy patfi:

e perfektni grafické rozhrani a moznost jeho customizace

e anotace a predikce funkéniho vyznamu variant po-
moci vlastniho algoritmu a ACMG pravidel

e moznost komunitniho sdileni informaci o variantach

e piimé propojeni do daldich nastrojd, software a da-
tabazi (ClinVar, NCBI, GnomAD, COSMIC, EXAC,
OMIM, Alamut, IGV, OncoPortal atd.)

¢ vyhovuje GDPR

PentaGen — katalog produktt



Genotypovani CYP2D6 pomoci specialniho analytického modulu:

DA = 0/0 =
s —> = — 01 —» !_=_=
-~ C—— S
AZA 11 Ere
CNV calling Vadantcalling CYP2D6 genotyping sy allele calling
Gene conversion and reporting
Hybrids

Design panelu a prehled genii zahrnutych v SOPHiA Pharmacogenomics
Community Panelu:

A\ Full gene [ Gene hotspots O cnvs 77 Staralleles ) Promoters/UTRs

ABCB1 RO 0) CYPIA2 (OO DRD2 B8 P2RY12 QOO
ABCC2 oo CYyP2B6 [OO G6PD EG POR Oo
ABCC4 Oo CYP2€19 O HTR2A oo RYR1 Ejie
ABCG2 OoO CYR2CENN T () ITPA Oo SLC22A1 OO
ACE oo CYP2C9 [EO MTHFR .6 SLCO1B1 OO
ADRB1 oo CYP2D6 AO%O NAT2 RO TPMT A0
ADRB2 Oo CYP3A4 [OO NR1I2 Oo TYMS Oo
BCHE X0 CYP3A5 (OO NR1I3 B ®) UGTIA1 [OOQO
CDA Oo CYP4F2 [ O NUDT1I5 AO UGTIA4 QOO0
cCoMT =) DPYD 50 OPRM1 El 0 uer2zB7 QO

VKORC1 AOQO

MiniSeg® Mid Output Reagent Kit (300 cycles) 16 vzorky
MiSeq® Reagent Kit v2 (300 cycles) 32 vzork(

41 genll: BCB1, ABCC2, ABCC4, ABCG2, ACE, ADRB1,ADRB2,
BCHE, CDA, COMT, CYP1A2, CYP2B6, CYP2C19, CYP2CS,
CYP2C9, CYP2D6, CYP3A4, CYP3AS5, CYP4F2, DPYD, DRD2,
G6PD, HTR2A, ITPA, MTHFR, NAT2, NR112, NR113, NUDT15,
OPRM1, P2RY12, POR, RYR1, SLC22A1, SLCO1B1, TPMT, TYMS,
UGT1A1, UGT1A4, UGT2B7, VKORC1

SOPHIA Pharmacogenomics

Community Panel (RUO) 32,48, 96
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SOPHIA DDM™
T-Universal Pipeline —
univerzalni reseni

pro vyhodnoceni
Hybrid Capture-based
NGS panelu

by \ui. n‘\;fﬁ“
P L) L3

SOPHiIiA DDM™ T-Universal Pipeline je univerzaini

bioinformaticka pipeline platformy SOPHIA DDM™,

ktera umoznuje analyzu germinalnich variant

NGS panelll do velikosti az 500 genl. Pipeline je

urcena pro vyhodnoceni knihoven, jejichz pfiprava
Vzorky je zalozena hybrid capture-based technologii s
S naslednou sekvenaci pomoci platformy  lllumina.
Princip : Diky predikénimu modulu pipeline automaticky
a metodika indentifikuje cilové oblasti daného NGS panelu bez
Varianty nutnosti pouziti specifickych BED soubord. Jedna

pipeline mdze byt vyuzita pro vyhodnoceni panelli
Piistroje rlizné velikosti a rizného sloZeni gend.

SOPHiIiA DDM™ je platforma ur¢ena pro sekundarni
a terciarni analyzu NGS dat. Jejim zakladem je
ucelena databaze variant vedena od roku 2011. Mezi
hlavni prednosti platformy patfi:
perfektni grafické rozhrani a moznost jeho
customizace
anotace a predikce funkéniho vyznamu variant
pomoci viastniho algoritmu a ACMG pravidel
primé propojeni do dalsich nastrojd, software a
databazi (ClinVar, NCBI, GnomAD, COSMIC, ExAC,
OMIM, Alamut, IGV, OncoPortal atd.)
nastaveni virtuélnich panelti
fazeni a filtrace variant dle pozadavk( uZivatele
vyhovuje GDPR

Vyhodnoceni

PentaGen — katalog produktt




Grafickeé rozhrani software SOPHiA DDM®

CES_v3 v1 © Patient's Disease (0 SOPHiA DDM Clinical Exome
4727 genes W REPORTED  0/0(%] | Solution v3
. LR germline
OVERVIEW SCREENING  GENES | SNVS/INDELs | CNVs  FUSIONS  WARNINGS Interpretation Scope: CES_v3
— | —  — M) verintlst-sonedby )
ie HEA Genomic Sample Transcript Scores. Frequencies HPO phenotypes Clinvar
SOPHiA Filters L2588 E e VF(¥) | Gene 1-SIFT GnomAD | Community
§ 9 £< &g chom DESRISt caig Depth | Transcript pefc ol B M Dok Bxon  Polyphen2 G100 Account  List kg it L b Diseases
F c S|E [hem  hg3galt altiium L [ altSeq  althd Protein Consequence  Position  jo¥Pren?  BIN  focoM included excluded Rating number
on INDEL TAC 111 51.8% BRCA1 AGTATC S| c.2834_2836delinsC exon 10 0126 - 0.0002 54694 04370 gREAST-OvARIAN
17 g e 2NN 072944 ReR [ P.(Ser945Thrfs*6) frameshift - . Pathogenic 614320  PANCREATIC CAN
43092695 << - [0) ei7ss;  rancom anemA
[-]=] INDEL 1666 117 44.1% BRCA1 CAG Q <.5266dup exon 19 T 0.0002  0.0055 17677 604370 ‘BREAST-OVARIAN
7 [faceq| 210 NMm_007294.4 cca ® P.(GIn1756Profs*74) frameshift - 0.1 Pathogenic 614320 PANCREATIC CAN
43057062 << ) 617883 FANCOM ANEMIA
oE INDEL. TAGAC 117 54.5% BRCA1 CTG] s €.3756_3759del exon 10 B 0.0 0.000: 17673 604370 BREAST-OVARIAM
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3091771 b o () ei7se:  cancow anemd
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c Fory 3124027 B E () 17 ancons
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e 42092039 ] m M) i7ass  pancow anemd
D 6313 DE INDEL. mIC 176 45.1% BRCA1 AGAAAA R ©.5177_5180del exon 18 B 0.0 0.000: 37644 604370 BREAST-OvARIN
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Postup vyhodnoceni pomoci SOPHiA DDM™ Targeted-Universal Pipeline:

#*: SOPHIA DDM" T-Universal Pipeline

Sequencing Data

Specifications Target
Prediction

&= e

Lib Prep + DNA FASTQ Secondary Tertiary Integrated
Sequencing Analysis Analysis Reporting

alamut
VISUAL PLUS”

!
il

Capture probes: N{ANE + RefSeq Coverage metrics
IDT, Twist, Agilent Virtual Panel Predicted Target region

or Roche ACMG
Hlumina Cascade Filtering

(NextSeq® HiSeq®
or MiSeq®) < 2-8 hours A few clicks

SOPHiA DDM™ Targeted-Universal Pipeline (RUO) ingggn%e”“ (seznam gend na




C€ IVD Dvysr®

Devyser® Thrombophilia je CE IVD souprava pro diagnostiku
trombofilnich mutaci. Souprava detekuje Sest mutaci spojenych
se zvySenym rizikem trombdzy.

Faktor Normalni alela Mutovana alela
o HElelE 1691G 1691 G>A
Faktor V R2 4070 A 4070 A>G
Prothrombin/FIl 20210  20210G 20210 G>A
MTHFR C677T 677 C 677 C>T
MTHFR A1298C 1298 A 1298 A>C
PAI-1/Serpin 1 (4G/5G)  5G 4G

FV Leiden (G1691A; R506Q): vede k rezistenci vici aktivovanému proteinu C; vyskytuje se u 20-50% pacientt s Zilnim tromboembolismem a predstavuje
jeden z nejddlezitgjsich dédicénych rizikovych faktorl pro dédi¢nou trombofilii

FV R2 haplotype (H1299R): Casty mimy rizikovy faktor trombdzy; zvysSuije riziko CVD pro nositele Leidenské mutace

Prothrombin (PTH; Factor Il) G20210A: alela A je spojena se zvySenou Urovni protrombinu; nosici maji cca 3x zvySené riziko mozkove a hluboké Zilni trom-
bdzy; riziko vyrazné zvySuje kombinace s Leidenskou mutaci.

5,10-Methylenetetrahydrofolate Reductase (MTHFR):
MTHFR C677T: termolabilni forma (T alela) je spojena se snizenou enzymovou aktivitou a zvySenym homocysteinem v plazmeé ve spojeni s deficienci folatu;
homozygozita preduréuje k arteridini a Ziini trombdze v piftomnosti dalich rizikovych faktord.

MTHFR A1298C: slozena heterozygozita C677T je také spojovana s redukovanou enzymovou aktivitou MTHFR.

Plasminogen Activator Inhibitor 1 (PAI-1, Serpin E1) 4G/5G: alela 4G je spojovana s vy3Si transkripci PAI-1 a je povaZzovana za nizce rizikovy faktor Zilni trom-
bdzy a infarktu myokardu.

katalog produktti



Priklad vysledku: FV-wt, Fll-heterozygot, MTHFRA1298C-hom. mutace,
MTHFRC677T-wt, PAI1-4G.
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Priklad vysledku: FVR2-wt, FVLeiden-heterozygot, Fll-wt, MTHFRA1298C-heterozygot,
MTHFRC677T-heterozygot, PAI1-4G.
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TECHNICKE POZADAVKY

8-A035 Devyser Thrombophilia 48




Devyser® CVD je CE IVD souprava pro diagnostiku mutaci spoje-
nych s ateroskler6zou. Souprava detekuje 7 mutaci spojenych se
zvySenym rizikem vzniku trombdzy a aterosklerézy.

Angiotensin konvertujici enzym (ACE) 287 bp ins/del
Receptor desticek GPIIIA (ITGB3) L59P /c.176T?C
_ C.-463G>A
Beta fibrinogen (FGB) -455 varA/varG
Faktor XIII (F13A1) V34L/c.-463G?T
Angiotensin (AGT) M268T/c.803T?C
Angiotensin Il receptor typ1 (ATGR1) ATR-1,A1166C
Cystathione Beta-Syntaza (CBS) 844Ins67 ins/del
Inzeréné/delecni polymorfizmus v genu pro angio- Varianta VV34L ma protektovni Ulohu proti Zilni trom-
tenzin konvertujici enzym je spojovan s vznikem vysokého boze. Je rovnéz spojena se snizenym rizikem mrtvice a infarktu
krevniho tlaku a ischemické choroby srdecni. myokardul.
: HPA1b je spojovana se zvySenym rizikem infarktu Polymorfismus M268T je spojovan se zvySenym rizikem
myokardu a mrtvice. hypertenze.
Polymorfismus -455G>A v promotoru genu FGC je Polymorfismus 1166A>C je spojovan se zvySenym
spojovan se zvysenou koncentraci fibrinogenu v plasmé, ktery rizikem hypertenze a kardiovaskularnich onemocnéni.

je nezavislym prediktorem ischemickeé choroby srdecni.

katalog produktti

Varianta 844ins68 je spojovana se zvySenym rizikem
pred€asného okluzivniho arterialniho onemocnéni.




Priklad vysledku: FGB, ITGB3, ACE wild type, FXIIl, ATGR1 heterozygot, AGT a CBS homozygot

TECHNICKE POZADAVKY

8-A036 Devyser CVD 48




Kity vyuzivajici technologii LAMP pro
genetickou diagnostiku

Izotermalni amplifikace zprostredko-
vana smyckou (LAMP) a nasledna
analyza krivky tani umoznuje detekci
SNP a alelickou diskriminaci.

\ysoka specificita je zajiSténa pouzitim
6 primerd.

+- 60 minut od vzorku k vysledku

1 pl nebo 5 pl piné krve nebo sucha
krevni kapka, extrahovana DNA,
zmrzla krev, bukalni stér

jednoduchy pfistroj LC Genie llI
nebo Real-time PCR cykler
LightCycler® 480 (I, Il & 2)
LightCycler® 96

CFX™ 96

QuantStudio (1, 3, 5)
Rotor-Gene Q

Mic gPCR Cycler

Analyza kfivky tani

CEIVD

katalog produktti
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LAMP (Loop-Mediated Isothermal Ampilification)

Technologie izotermalni amplifikace zprostredko-
vané smyckou je rychla, levna, jednoducha a ro-
bustni metoda pfi které dochazi k amplifikaci za
stalé teploty. Neni pouzit krok denaturace a pfi
pritomnosti cilovych sekvenci 6 primerC je produ-
kovano velké mnozstvi cilové DNA. Amplifikova-
na DNA je podrobena analyze kfivek tani. Je tedy
mozné provadét analyzu SNP (rozlisit wild-type,
mutant, heterozygot) nebo urcit pritomnost/nepfi-
tomnost specifické alely.




Pracovni postup za pouziti pristroje LC Genie Il pro malé mnoZstvi vzorkii

Sul whole blood/ctrl Mix /
+ —_— —
Sul
1ml Lysis Buffer

Pristroj pro 8 jamkovy strip
Malé objemy -
PIna dohledatelnost

Interpretace vysledk

Generovani vysledkd v PDF

nebo CSF

méné nez 45 minut od vzorku k vysledku

1-10 min at RT 20ul Reaction Buffer

1451_qc_mm_0042.gen

Y e ¥ rnenrer

Derivative (F/°C)

qPCR

—  instrument*

200ul Lysis Buffer _—

1ul whole blood/DNA/Ctrl = \
1-10 min at RT 20pl Reaction Buffer

e Jen 2 manipulace

e Molekularné biologicka laborator jiz velmi pravdépodobné ma potfebné vybaveni

e Je mozné na jedné destiCce provést vice analyz

e +/- 60 minut od vzorku po vysledek

e Pro vétsi mnozstvi vzorkd Ize déle automatizovat napf za pouZiti pipetovaciho robota Hamilton
NAZEV PRODUKTU KAT. C. BALENi 24 RXN KAT. C. BALENI 96 RXN
LAMP Human Prothrombin mutation KIT (rs1799963) LC-FII-LP-24 LC-FII-LP-96
LAMP Human FV LEIDEN KIT (rs6025) LC-FVL-LP-24 LC-FVL-LP-96
LAMP Human FI&FVL Duplex KIT (rs1799963/rs6025) LC-FIRFVL-LP-24 LC-FIRFVL-LP-96
LAMP Human MTHFR mutation KIT (rs1801133) LC-MTHFR-LP-24 LC-MTHFR-LP-96
LAMP Human MTHFR 2nd mutation KIT (rs1801131) LC-2ndMTHFR-LP-24 LC-2ndMTHFR-LP-96
LAMP Human PAI-1 mutation KIT LC-PAI-LP-24
LAMP Human Hemochromatosis KIT (rs1800562/rs1799945) LC-HFE-LP-24 LC-HFE-LP-96
LAMP Human HLA-B27 detection KIT LC-HLAB27-LP-24 LC-HLAB27-LP-96
LAMP Human HLA Coeliac Direct KIT LC-HLACD-LP-24 LC-HLACD-LP-96
LAMP Human HLA-B27 Direct detection KIT LC-HLAB27Direct-LP-24 LC-HLAB27Direct-LP-96
LAMP Human A1AT deficiency KIT (RUO) LC-ATAT-LP-24
LAMP Human Lactose Intolerance KIT LC-Lacl-LP-24 LC-Lacl-LP-96
LAMP Human Lactose Intolerance Duplex KIT LC-LaclDuplex-LP-24 LC-LaclDuplex-LP-96

LAMP Human Fructose Intolerance KIT (RUO) LC-Frucl-LP-24




Kity vyuzivajici technologii LAMP pro
genetickou diagnostiku

Izotermalni amplifikace zprostredko-
vana smyckou (LAMP) a nasledna
analyza krivky tani umoznuje detekci
SNP a alelickou diskriminaci.

Vysoka specificita je zajisténa pouzitim
6 primerd.

+- 60 minut od vzorku k vysledku

1 pl nebo 5 pl piné krve nebo sucha
krevni kapka, extrahovana DNA,
zmrzla krev, bukalni stér

jednoduchy pfistroj LC Genie Il
nebo Real-time PCR cykler
LightCycler® 480 (I, Il & 2)
LightCycler® 96

CFX™ 96

QuantStudio (1, 3, 5)
Rotor-Gene Q

Mic gPCR Cycler

Analyza kfivky tanf

CEIVD
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LAMP (Loop-Mediated Isothermal Amplification)

Technologie izotermélni amplifikace zprostfedko-
vané smyckou je rychla, levna, jednoducha a ro-
bustni metoda pri které dochazi k amplifikaci za
stalé teploty. Neni pouzit krok denaturace a pfi
pritomnosti cilovych sekvenci 6 primerd je produ-
kovano velké mnozstvi cilové DNA. Amplifikova-
na DNA je podrobena analyze kfivek tani. Je tedy
mozné provadét analyzu SNP (rozlisit wild-type,
mutant, heterozygot) nebo urcit pritomnost/nepfi-
tomnost specifické alely.




Pracovni postup za pouziti pfistroje LC Genie Il pro malé mnozstvi vzorki

Sul whole blood/ctrl Mix /
+ —_— —
Spl
1ml Lysis Buffer

Pristroj pro 8 jamkovy strip

Malé objemy

PIna dohledatelnost

Interpretace vysledki

Generovani vysledk( v PDF

nebo CSF

meéne nez 45 minut od vzorku k vysledku

1-10 min at RT 20ul Reaction Buffer

ile: JLOGI2017/03/0
Profile

qPCR

—  instrument*

200ul Lysis Buffer _—

1ul whole blood/DNA/Ctrl =
1-10 min at RT 20l Reaction Buffer

Jen 2 manipulace

Molekularné biologicka laborator jiz velmi pravdépodobné ma potfebné vybaveni

Je mozné na jedné destiCce provést vice analyz

+/- 60 minut od vzorku po vysledek

Pro vétsi mnozZstvi vzorkl Ize déle automatizovat napr za pouziti pipetovacino robota Hamilton

LAMP Human TPMT deficiency KIT LC-TPMT-LP-24

[LAMP Human DPD deficiency KIT 4 mutations LC-DPD4mut-LP-24
LAMP Human CYP2C9 mutation KIT - Warfarin LC-CYP2C9-LP-24

[LAMP Human CYP2C19 mutation KIT - Clopidogrel LC-CYP2C19-LP-24
Genie lll instrument & Accessories LC-Genie lll &Accessories

LAMP Human HLA-B57:01 Direct detection KIT - Abacavir (RUO) LC-HLAB57:01-LP-24




C€ VD Dvysr.

Devyser® HFE v2 je CE IVD souprava pro detekci mutaci v genu HFE.

Diagnostika pomoci HFE soupravy je zalozena na PCR amplifikaci sekvenci v genu HFE. Primery pro celkové 6 markert
jsou namichany v jediné multiplex PCR reakci. Souprava detekuje wild type, mutantni i heterozygotni genotyp vzork(
u mutaci C282Y, S65C a H63D na chromozomu 6.

HFE hereditarni hemochromatéza (HFE) je autozomalné recesivng dédicna porucha metabolismu zeleza, vpﬁ niz se hromadi
v téle nadbytek Zeleza. Hromadeéni Zeleza v rliznych orgénech vede k tézkému poskozeni téchto organd. Castymi komplika-
cemi jsou cirhdza jater, diabetes, artritida a kardiomyopatie.

Vcéasné zahajeni léCby ma velky vyznam, nebot” vazné komplikace se obvykle objevuiji az po desetiletich hro-
madeéni zeleza.

Prevalence HFE je asi 1 : 300-800, takZe se jedna o jednu z nejéastéjsich geneticky prenasenych chorob viibec.

Kodén ‘I:nvﬂfatrrtp Zaména i
HFE-63 :isssgs H63D) CAT/GAT
HFE-65 23;66% — AGT/TGT
HFE-282 %gg?(czww TGC/TAC
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- - = -2 Technické pozadavky:
00 Analyza produktl probiha na sekvenatorech ABI
E 310/3100/3130/3500. Vyuziva se kalibrace barevnou
i sadou DEV-5 nebo Dye set D. Jako interni standard se
w00 pouziva 560Sizer Orange nebo Gene-Scan-500. Ana-
2000 JL lyza je validovana pro polymery POP4 a POP7.
150 170 150 =
[ @ aan
i
i | ‘.
150 170

[C2627 |

8-A030.2 Devyser HFE v2 48




GENETIKA

RhD faktor

Co

Princip
a metodika

Spolehliva
nahrada
in-house metod

Pristroje

Vzorky

Pocet reakei kitu

PentaGen — katalog produktti

Ce Dvysr.

Rh systém krevnich skupin zahrnuje 49 rliznych antigend,
k nejCastéjsim patfityp D, C, ¢, E.

U gravidnich RhD negativnich Zzen se obvykle pfistupuje
k profylaxi anti-RhD protilatkami, aniz by byla ovéfovana
pritomnost RhD antigenu u plodu. Imunizace proti RhD
antigenu je jednou z nejCastéjSich pricin zavaznych
hemolytickych onemocnéni plodl a novorozencd.
PloSna imunizace pacientek bez konfirmace RhD
antigenu u plodu je rovnéz diskutabilni z etického
hlediska. Firma Devyser proto vyvinula kit pro testovani
vzorkl krve odebranych od budoucich matek, ktery
umoznuje spolehlivou diagnostiku RhD faktoru plodu.
Plosnou profylaxi pacientek je pak mozné omezit pouze
na opodstatnéné pripady.




Metodika analyzy RHD plodu kitem Devyser:

Centrifugace Izolace DNA z Real-time PCR Stanoveni RHD

kre\’;;\::cizn\;zec:(rku plasmy amplifikace statutu plodu

Predpokladem pro bezproblémové uzivani kitu je vhodné nacasovani odbéru vzorkl krve od pacientek. Volné molekuly
DNA plodu jsou v krvi téhotnych Zen detekovatelné priblizné od Ctvrtého tydne téhotenstvi. Pro potfeby real-time PCR
kitu Devyser je templatova DNA izolovana z maternalni krevni plazmy ziskané od pacientek na konci prvniho trimestru.

Baby’s DNA in Mother’s Blood

Placenta Maternal Blood
% F n
» :
® >oa o o)
(&}
roa @ 3
D g =
| o DA poq
DA o
g ¥oa D@
® o
p@a Fetal cell-free DNA T T T T T T T
10 15 20 25 30 35 40

p@a Maternal cell-free DNA
Gestational Age (Weeks)

8-A060 Devyser RHD 72

8-A060-390 Devyser RHD 390




EXPERTERM

GENETIKA c € IVD

Syndrom
fragilniho X

Syndrom fragilniho X chromozomu, také syndrome Mar-
tin-Bell je X vazané dédi¢né onemocnéni s incidenci
1:3500 u muzd a 1:800 u Zen.

Syndrom se nej¢astéji projevuje mentalni retardaci, po-
Proc ruchami chovani, autismem, hyperaktivitou a dysmorfic-

kymi rysy.

Pro koh Jedna se o expanzi/zmnoZeni repetic trinukleotidu CGG
oL v genu FMR1 v oblasti Xg27.3.

Jak rychle

Metodika

Certifikace

PentaGen - katalog produktii



Vysledek testu LabGscanTVl FRAXA PCR Kit — stanoveni poétu CGG repetic v genu FMR1:

e exaktni kvantifikace do velikosti 200 repetic CGG

=3 7300 System SDS Software - [Amplification Plate 17-01-18.sds {Absolute Quantification)]

B File View Tools Instrument Analysis ‘Window Help =@ X
e ehBEHE - H»?
Setup ¥ Instrument ¥ Results
Flate ¥ Spectra ¥ Companent ¥ Amplification Plot ¥ Standard Curve ¥ Dissociation ¥ Report
Delta Rn vs Cycle
1.0e+001
‘ Qata:IDeltaF\nsty:Ie vI
1.0e+000 Detector: IAII vI
-
LineEnIﬂr'lW
1.0e-001 =
A7
—Analysiz Settings
1.0e-002
I3 1 d |~ I  Auta Ct
g YT AT # Manalte
2 1.0e-003 i
/R / Threshald: |0.2000000
1.0e-004 i \ \/ \ © Auto Baseline
)( \ / / & Manual Baseline:
1.0e-005 |
V l‘ Start [cycle): |3
1.0e-006
13 5 7 9 11 13 15 17 19 21 23 25 27 29 31 33 35 37 39 End eyoie} 15
Cycle Number M
1 2 3 4 5 6 1 8 9 10 11 12
A
B
5
1]
E
F
G
H
Ready Disconnected LI /J

Vysledek testu FRAXA | kit — stanoveni pocétu CGG repetic v genu FMR1:

e pro stanoveni poCtu repetic CGG se vyuziva interni kontrola 45 CGG
e  kvantifikace do velikosti 100 — 120 repetic CGG.

45 CGG CONTROL e o
r's

OTLOGOUEGSLC: sowRam bRk

FX.9202 Lab-G scan PCR kit 25
FR.O1FL FRAXA | kit 40




GENETIKA

MLPA® kity
MRC Holland

Co

Princip
a metodika

Robustni
a stabilni reakce

Spolehliva
interpretace

Pristroje

Siroka nabidka
Vzorky

Certifikace

PentaGen — katalog produktt

MRC
CEIvD Holland

MLPA® (Multiplex Ligation-dependentProbe Amplification)
je unikatni metoda umoznujici paralelni kvantifikaci cilovych
sekvenci DNA u max. 60 rdznych lokust v jediné PCR s
vyuZzitim pouze jednoho paru primerd.

Aplikace zahrnuji detekci deleci/ duplikaci v exonech
gend jako napt. BRCA1, MSH2 a MLH1, detekci trizomii
chromozomd, charakterizaci chromozomalnich aberaci v
bunécnych liniich a vzorcich nadort, detekci SNP, nebo i
analyzu metylace DNA.

POPULARNi APLIKACE KIT( MLPA MRC HOLLAND:

* Predispozice k onkologickym onemocnénim
¢ Neuromuskularni nemoci

¢ Mentalni postizeni

¢ Solidni nadory

SALSA® MC002 SMA Newborn Screen:

e specificky kit pro diagnostiku spinalni muskularni atrofie
(SMA) u novorozencti

e kit rozliSuje sekvencni specifitu genu SMN1 a SMN2,
&imz identifikuje 95 — 98 % pacientd SMA

e vyuziva fluorescenéné znacené sondy a analyzu krivky
téni ziskanych PCR produktl - pristrojové a cenové
velice nenarocCny test

e jediny kit pro testovani SMA s certifikaci CE IVD!



Metodika postupu se standardnimi kity MLPA, vysledky jsou k dispozici béhem 24 h:

1. Denaturation and Hybridization

PCR primer sequence X PCR primer sequence Y

v f Stuffer sequence

Hybridization sequence (left) Hybridization sequence (right)

2. Ligation
HM

3. PCR with universal primers X and Y
exponential amplification of ligated probes only

>
"

4. Fragment analysis

U]MMLMMHM LA

Interpretace vysledkii — volné dostupny program Coffalyser.Net (mrcholland.com):
Principem vyhodnoceni dat je srovnani relativnich hodnot poCtu kopii zkoumanych sekvenci u testované a referencni
vzorky, ¢imz se stanovi tzv. ,probe ratio*.

R T T R
CRR R R R R R gt
c R T T R .
3 R R R R 3 R
I R b
o o
o (=]
= =
[ [
| i i t 1 1 |
Probes sorted by length (nt) Probes sorted by length (nt)

5 - copy number ratios ) - copy number ratios

15 15
° TTRRRRRRRRRRRRRR R o TTRRRRRRRRRRERRR RR
® B
< S
e 3000 B0 I R0 R R ! Peseseeese e e®
[<} [
o (=%

05 0.5

i [

+ + u t 1 t t 1
Probes sorted on genomic location Probes sorted on genomic location




MRC
BENETIRA Holland

digitalMLPA
— next generation CNV?

M | ‘ ﬂ
i

LA A s

Co digitalMLPA poskytuje novou trovert CNV analyzy
a mUze slouZit pro ovéreni CNV ziskané s pomoci
NGS.

Princip D001 (Hereditary Cancer Panel 1) je prvnim

a metodika produktem MRC Holland, ktery vyuZiva technologii
digitaMLPA. Kromé CNV analyzy 28 klinicky
vyznamnych gent (prehled gend viz str.2) zahrnuje
také analyzu 6 mutaci:

o Mutstion-specificprobesinDo0l
RObl‘_IStm)?t Gene Variant
g unlformlta BRCA2 c.156_157insAlu exon 3*

CHEKZ2 c.1100delC

MITF p.E318K
Jednoduchost MSH2 10 Mb inversion (2 probes)
metody o

PMS2 Intron 7 SVA element insertion (2* probes)
Mu|t|p||c|ta POLE c.1270C>GC*
Pristroje DalSi unikatni viastnosti digitalMLPA:
Vvhodnoceni e Spolehlivé rozliSeni gent a pseudogent

y o e Bezproblémova analyza AT a GC bohatych

Vy3|edku |O'kUSI:I

e SNV proby pro konfirmaci identity vzorkd a pro
detekci pripadné kontaminace

kontrola ¢ Knihovnu digitalMLPA Ize sekvenovat paraleiné

kvality dat s jinou NGS knihovnou

PentaGen - katalog produktii

Extenzivni



Metodika digitalMLPA:

I - > I Coffalyser
— \ —p —F — =—% digitalMLPA
[ GGATCA_ATGCA_ CCAAG.
e [ TICCTA. ATGCA_ TACCG.
ATACCG_ATGCA_ CCTCT.
Denaturation Hybridisation Ligation Amplification Sequencing Data Analysis
< <
v
L4 14
v ° ey
v ® 2
v 2 | g T Y IR SRS
Comparative analysis v =] 08
v a
o 0.4
v 0

WCENE] @GENE2 AGENE3 + GENE4 MIGENES @GENES »CENET AGENES

D001 Hereditary Cancer Panel 1 cili na 28 klinicky vyznamnych genti asociovanych s dédicnymi nadorovymi onemocnénimi
(kompletni pokryti exonl u 25 gentl, 561 sond):

08 ®OeCT®

Breast Ovarian Colorectal Gastric Prostate Pancreatic Endometrial Melanoma
ATM BRCAI APC APC BRCAI BRCAI EPCAM BAPIT
BRCAT BRCA2 BMPRIA BMPRIA BRCA2 BRCA2 MLH1 CDKNZ2A
BRCA2 BRIP1 CHEKZ2 CDH1 CHEKZ2 CDKNZ2A MSH2 CDK4
BARDI EPCAM EPCAM EPCAM STKI1 TP53 MSH6 MITF*
CDHI1 MLH1 MLH1 MLHT TP53 PMS2 TP53
CHEKZ2 MSH2 MSH2 MSH2 PTEN
NBN MSH6 MSH6 MSH6 STKI1
PALB2 PMS2 MUTYH MUTYH TP53
PTEN RAD5IC PMS2 PMS2
STKT1 RADS5ID POLE* SMAD4
TP53 STKT1 SMAD4 STKT1
TP53 SCG5/ GREM1 TP53
STKI1
TP53
D001-025R SALSA digitalMLPA Probemix D001 Hereditary Cancer Panel 25
D001-050R SALSA digitalMLPA Probemix D001 Hereditary Cancer Panel 50
DO01-100R SALSA digitalMLPA Probemix DOO1 Hereditary Cancer Panel 100
DRKO1-IL SALSA digitaMLPA DRKO1-IL reagent kit 100
DRKO05-IL SALSA digitaMLPA DRKO5-IL reagent kit 500
BPO1-IL SALSA Barcode Solutions Plate 01 — 768 rxn (barcode solutions 1-96) 768
BPO2-IL SALSA Barcode Solutions Plate 02 — 768 rxn (barcode solutions 97-192) 768




GENETIKA ) MRC
RUO Holland

digitalMLPA pro
detekci klicovych CNV
u mnohocetného
myelomu a ALL

DalSi unikatni vlastnosti digitalMLPA:

e Spolehlivé rozliseni gent a pseudogenti

e Bezproblémova analyza AT a GC bohatych lo-
kusU

e SNV sondy pro konfirmaci identity vzork{ a pro
detekci pfipadné kontaminace

e Knihovnu digitalMLPA Ize sekvenovat paralelné
s jinou NGS knihovnou

Princip a me-
todika

Vzorky

D006 (Mnohocetny myelom) a D007 (Akutni lym-
foblasticka leukemie) jsou nové produkty od
MRC Holland vyuzivajici technologii digitaMLPA.
D006 pokryva cilené oblasti a trizomie souvisejici s
mnohoCetnym myelomem za pouziti vice nez 600
sond. D007 zahrnuje vice nez 700 sond a je zaci-
len na 55 gend a oblasti.

Robustnost a
uniformita

Jednoduchost
metody

Multiplicita Mnohoéetny myelom (MM) je klondlni onemoc-

néni B-bunék charakterizované maligni proliferaci

Pristroje monoklonalnich plazmatickych bunék.

Vyhodnoceni . -
vysledkii Akutni lymfoblasticka leukemie (ALL) je onemocneni

hematopoetickych kmenovych bunék, které ztraceji
schopnost diferenciace, ale zachovavaji schopnost
proliferace vymykajici se fyziologickym regulacim.

PentaGen — katalog produktt
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Umoznuje detekei deleci nebo duplikaci v klicovych genech
a chromozomalnich oblasti u mnohocetného myelomu.
Obsahuje sondy zamérené na:
1. chromozomalni ramena s rekurentnimi CNV v¢etné:
¢ 1p (33 sond)
¢ 19 (29 sond)
¢ 1370 (23 sond)
e 17p (20 sond, z nichz 14 cili na TP53)
2. chromozomalni oblasti k detekci aneuploidii a ploidniho stavu
(napt. hyperdiploidie)
3. geny objevujiciho se vyznamu: BCMA, CRBN, GPDC5D,
FcRH5, IKZF1/3, IRF4, MYC, RPL5, SLAMF7
4. BRAF VB600E mutaci

Umoznuije detekci deleci nebo duplikaci v 52 specifickych cilovych

genech a tfech chromozomalnich oblastech (5q, IAMP21 a PAR1),

které jsou spojeny s akutni lymfoblastickou leukémii (ALL).

Obsahuje sondy zamérené na:

1. geny a oblasti nyni pokryté samostatnymi ALL MLPA
probemixy

2. B-bunécna diferenciace a geny pro fizeni bunécného cyklu,
aberace spojené s T-ALL, iIAMP21 a aberace poCtu kopif
PAR1, TP53 a ERG

3. dalsi geny: NOTCH1, CD200/BTLA, VPREB1, PDGFRB-
EBF1, TBL1XR1 a NR3C2

4. chromozomalni oblasti pro karyotypizaci a detekci vétsich
chromozomalnich zmén a ploidniho stavu

Coffalyser
— digitalMLPA
ATGCA_ CCAAG.
Racos ookt —
7
FAF1
CDKN2C
DAB1
1p | EVI5 ()
RPL5
CDC14A
TENT5C 17p | TP53
>'< . >.< TRISOMIES
3,5,7,9, 11,
15, 19, 21
1q | cks18B RB1
DLEU
DIS3 BCMA, GPRC5D,
FcRH5, SLAMF7?,
CRBN
U U BRAF V600E
TP53
PTPN2 (elLB)
NF1
SPRED1
LMO2-RAG2
Kzrs mys TBL1XR1
PDGFRB-EBF1
CDKN2A/2B crcF  LeF1  BAR
™ RUNX1 =
NOTCH1
LMO1 PTEN RB1 MTAP
ADD3
ERG PAX5 ... HYPODIPLODY
NR3C2 1GHM MLLT3
CASP8AP2 5q region
PAR1 region

Suzi2

* Pro vice informaci (cenova nabidka, velikost kit{i) kontaktujte PentaGen
** Pouze pro vyzkumné pouziti. Neni uréeno k pouziti pfi diagnostickych postupech.

TOX
HYPERDIPLOIDY

NR3C1
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ONKOGENETIKA univy'

GENOMICS

EuroClonality-NDC
panel pro vySetreni
lymfoproliferativnich
onemocneni

EuroClonality-NDC byl navrzen a vyvinut pracovni
skupinou EuroClonality-NGS a ovéren v multicentrické
mezinarodni studii zahrnujici expertni klinické a
akademické laboratofe v celé Evropé.

Princip Test EuroClonality-NDC umoznuje jako prvni
a metodika provést plné integrovanou analyzu vSech relevantnich
gend lymfoproliferativnich onemocnéni, které jsou
Vzorky v soucasnosti provadény fadou molekularnich
testovacich strategii. Detekce klonality B a T bunék
Jednoduchost je vyrazné vylepSena a zjednodusena v porovnani s
konvencnimi metodami PCR a NGS diky kombinaci
nasledujicich vlastnosti:
Preskupeni IG a TR Ize detekovat prostfednictvim
sekvenovani i CNV
Vyhodnoceni Jsou detekovany vSechny typy preskupeni, véetné
] nefunkcnich a cross-target
Detekce CNV, translokaci a mutaci mdze prispét
k urgeni klonality i v pfipadé malignit (post)
zarodeCnych center se silné hypermutovanymi
somatickymi |G prestavbami

Pristroje

" EuroClonality-NDC Analysis

Univ8 Genomics Ltd.

& EuroClonality

M Bookmarked Help

PentaGen — katalog produktti




Prehled genti a chromosomalnich oblasti zahrnutych v EuroClonality-NDC:

_ Chromosom Gen Chromo-

ARD1A DNMT3A KIT POT1 som

ABL1 EGR2 KLF2 PTEN chr STIL chr1 CCND1
ASXLT EP300 KMT2D PTPRD chr? ALK chri BIRC3
ATM ERG KRAS RHOA chr3 BCL6 chr1l KMT2A
BOL2 EZH2 MAP2KT RUNXT chré DUSP22 | chr18 BCL2
BIRC3 FATT MAP3K14  SAMHD1 chr8 MYC chr19 TCF3
BRAF FBXW/7 MAPKT SF3BT chr9 CD274 chrx CRLF?
BIG1 FOXO1 MEFZ2B SOCS1 chr9 PDCD1LG2

BTK H1-2 MYC SIAT3

CARD11 H1-3 MYD88 STATOB

CCND3 H1-5 NOTCH1 TCF3

CD79A D3 NOTCH2  TENTSC 9pTEL 9pCEN 11qCEN 11qTEL
CD79B IDH1 NRAS TET? chr9 chr9 chr1 chr1
CDKN2A [DH2 NT5C2 TNFAIP3 RB1 13qMDR 13qTEL 17pTEL
CDKN2B IKZF PAXS P53 chr13 chr13 chr13 chr17
CDKN2C IL/7R PHFE TRAF2 17pCEN

CKS1B IRF4 PIK3CA TRAF3 chri7

CREBBP JAKT PLCGT WT1

CXCR4 JAK2 PLOG2 XPO1

DIS3 JAK3

NextSeq® 500/550 Mid Output Kit v2.5 (150 cycles) 24 vzorky
EuroClonality-NDC Bundle Solution (RUO) UNIVBEC-NDC-096

EuroClonality-NDC (RUO) 96 Us001




Kity pro diagnostiku genti EGFR, KRAS,
NRAS, BRAF vyuzivajici technologii PNA
a PNAClamp™

Metodika PNAClamp™ vyuZziva viastnosti
sond PNA pro selektivni amplifikaci muto-
vané sekvence NK, v disledku ¢eho Ize
detekovat i mutace s minimalni frekvencf
vyskytu. Amplifikace wild-type sekvence je
naopak inhibovana.

Razné kity PNAClamp™ mohou byt
analyzovany spolec¢né na stejné PCR
desticce (napfr. kity EGFR, KRAS, NRAS,
BRAF).

Panagene nabizi multiplex analyzu kifivky
tani PCR produktt ziskanych metodou
PNAClamp™. Uvedeny pristup (PANA
Mutyper™) je u zakazniku obliben napt. pro
testovani EGFR.

K dispozici je integrovany software
PANAGENE PCR analyzer

Real-time PCR termocyklér riiznych wyrobct
(Bio-Rad CFX 96, ABI 7500, QS5)

Metoda PNAClamp™ umozriuje detekai
somatickych mutaci s frekvenci =1 %, (alternativni
metoda PANA RealTyper™ az 0,1 %)

Vysledky jsou k dispozici béhem 2-3 hodin

Urceno pro testovani vzorkd tkanf, 10-50 ng
DNA na reakci

kity jsou certifikovany CE IVD

katalog produktti

CEIVD @ PANAGENE

PNAs (Peptide nucleic acids)

jsou umele syntetizovany analogy DNA, RNA, které

poskytuji nékolik vyhod:

e WSS sila vazby ke komplementarnim nukleoti-
ddm DNA, RNA, umoznuje pouziti kratSich oli-
gonukleotidd PNA.

e Specifita vazby PNA-DNA je signifikantné vys-
8i nez u standardni vazby nukleotidd NK, spo-
lehlivost metod vyuzivajicich PNA k identifikaci
mutaci je proto excelentni.

e PNA také nejsou rozpoznavany nukleazami nebo
proteazami, coz je &ini rezistentni k enzymatické
degradaci, jsou rovnéz stabilni pfi Sirokém roz-
mezi pH.



Metoda PNAClamp™:

PNA sonda se vaze selektivné na wild-type DNA a inhibuije jeji PCR amplifikaci. Amplifikuje se pouze mutovana DNA.

. Primer C PNA (perfect matched)
O B = o o e TTTT
Wild-type  PNAClamp™ EENENENENERERNRNENE
DNA . _ =
(Major) ™., o | Wild-type DNA
----- " " / CPNA (mismatched)
Mutant %" \ o Primer
L - T
At AR ENEERENEEEREEN
Mutant DNA T

’ 4

y y

Hard to detect

amplified mutant DNA

Mutant DNA is selectively
enriched and detectable

Sensitivity - 1% (somatic mutation)
Compatible with wide range of PCR instruments

PNAClamp™

Popularni aplikace kitti Panagene:

EGFR wmo it BRAF mo kit
* Lung  Thyroid
* Colorectal
Siroka nabidka kitti s riiznou | * Melanoma
technologii: KRAS vo i NRAS wo ki
* Colorectal * Melanoma
* Lung * Colorectal
* Lung

Other kits (IDH1, PIK3CA, JAK2, BCR-ABL, TERT, etc.)

Kity pro analyzu mutaci v genech EGFR, KRAS, NRAS, BRAF

(kompletni nabidku produktii naleznete na strankach http://www.panagene.com):

KATALOGOVE CiSLO NAZEV PRODUKTU POCET REAKCI:
PNAC-3002 PNAClamp EGFR Mutation Det.Kit 25 tests CE IVD 25
PNAC-1006 PNACIamp KRAS Mutation Det.Kit 25 tests CE IVD 25
PNAC-1101 PNACIamp NRAS Mutation Det.Kit 25 tests CE VD 25

PNAC-2001 PNAClamp BRAF Mutation Det.Kit 25 tests CE IVD 28




*®. SOPHIA
ONKOGENETIKA : o CENETICS

NGS profilovani
solidnich nadorti

SOPHIA DDMP® je software uréeny pro sekundarni a
Co terciarni analyzu NGS dat. Jeho zakladem je ucelena
databédze variant, diagnostickych a klinickych Udajd
vedena od roku 2011. Od roku 2014 pak vyuziva prvkd
Princip umélé inteligence. Mezi hlavni prfednosti software patfi:
SISO perfektni grafické rozhrani a moznost jeho
customizace
moznost pouzivani neomezenym poctem analytik(
s volitelnym rozsahem pristupu
Vzorky preklasifikace klinického vyznamu variant pomoci
vliastniho algoritmu
databdze OncoPortal kombinuijici genetické
Jednoduchost informace s Klinickymi Udaji a moznostmi léCby
predikce funk&niho vyznamu varianty
moznost komunitniho sdileni informaci o variantach
Varianty e piimé propojeni do dalSich nastrojd, software a
databazi (Clinvar, NCBI, GhomAD, COSMIC,
Pokryti EXAC, OMIM, Alamut, IGV atd.)
moznost nastaveni virtualnich panelti
Pristroje tvorba reportd
zaskoleni a perfektni technicka podpora zdarma
vyhovuje GDPR

Vyhodnoceni

PentaGen — katalog produktti




Grafickeé rozhrani software SOPHiA DDM®

=| \12‘, DNA - RNA  Sample3 < 3/3 RUN 01/10/2019 Oncology Application 8
Overview OncoPortal (© Patient Pathology (1) 2 i |
¥ / Solid T Plus Soluti
) %, Non scrz?: nccer:aLung REPORTED  0/0 7] o- '“°’ us ‘:0‘;;‘;':
SCREENING  GENES | SNVS/INDELs | CMV:  FUSIONS  WARNINGS DNACRNA ST
? Y =) ||: Variant List - sorted by: @ @
= on Genomic Sample Transcript Scores Freque
SOPHIA Filters 5 28 E Type o | remy VF(%)  Gene s ", CONA | Exon Rank Ex Sift GnomAD  (
Retaned Variais £ |=|®|#|Corom. ait aithum Depth | Tamseript | iiceq |tk Proten Consequence _ position_ POUPRETE G100
?0 21 [5) INDEL GGA... 5206 52.6% EGFR GAA... ELREA €.2236_2250del exon 19 B -
chr7 5704 10910/ NM_005228.4 |m Im p-(Glu746_Ala750del) inframe_15
Highly Pathogenic 55242465 s
DD O SNP C 3033 26.9% TP53 GAG E c.853G>A exon 8 Der  0.999
A 5 chr 17 Hm 1203 4236 NM_000546.5 @ p-(Glu285Lys) missense 0.998
7577085 <e<< 1.0
Gl i INDEL T6G... | 10108 1.8% FOXL2 GAG... EDA. c.25_101del exon1 ms
B 1 ?2;:65463 141 10249 tii,ozsoem [ R p-(Glu9Argfs*61) frameshift :
Unknown Significance pa T X5 SNP c 10171 5.9% EGFR ACG i €.2369C>T exon 20 § s 1.0 0.0
chr7 @ 618 10789 NM_005228.4 @ @ p.(Thr790Met) missense 1.0 -
(o 9 55249071 IS 1.0
ot |[ OVERVIEW |_DETAILS  FLAGGING  VIEWER _ SIMILAR PATIENTS  WARNINGS  SCREENING
6 reads | frequencies = e transcript Exonrank  CDS rank st.and | scores nom;
D 1 07d89 ' q”; Pm’g”'w D NM_005228.4 20 20 PN GM:D
Sl e orem ARUN CICICIEIE] | €2sesest 12440 rs121434565 Sinvar
v 146 i a 16% (57 E'_’:E “SNP ; c?zrcnc
e redictions L= 2
Flagged Variants Az:um . P e :ﬂcizsﬂ ﬁm & NCBI
b 6 5.9% IR T-H . ALAMUT
wr | M MdToRepor | 2| ot o B
CLMMLIITY Set To False + —
42 genli: AKT1 (3), ALK (21-25), BRAF (11,15), CDK4 (2),
CDKN2A (1%2,3), CTNINB1(3), DDR2 (18), DICERT (24,25),
EGFR (18-21), ERBB2 (8,17,20), ERBB4 (10,12),FBXW?7 (8-
12), FGFR1 (13,15), FGFR2 (7,12,14), FGFR3 (7,9,14,16),
FOXL2 (1%,GNA11 (4,5), GNAQ (4,5), GNAS (8), H3F3A
(2%, H3F3B (2*), HIST1H3B (1), HRAS (2-4), IDH1 (4),
IDH2 (4), KIT (8-11,13,17,18), KRAS (2-4), MAP2K1
(2,3), MET (2,14-20), MYOD1 (1), NRAS (2-4), PDGFRA
SOPHIA Solid Tumor Solution 16/32/48 (12,14,18), PIK3CA (2%,3,6%,8,10,21), PTPN11 (3), RAC1
(CE-IVD) (3), RAFT (7,10,12,13*,14*,15%, RET (11,13,15,16),ROS1

(38%,41%), SF3B1 (15-17), SMAD4 (8-12), TERT (promo-
ters,1%,8*,9*,13%),

TP53 (2-11)

varianty C228T a C250T v promotoru TERT

velké delece genu MET

6 MSI lokusti

duplikace 24 gent

jako STS a dale: 137 fuzi gend
alternativni sestfih exonu 14 genu MET

48 varianta lll v genu EGFR (vice na https://www.sophiagene-
tics.com/hospitals/solutions/solutions/solid-tumor-plus-so-
lution.html)

SOPHIA Solid Tumor Plus
Solution (RUO)
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SOPHiA DDM™ RNAtarget
Technology — analyza RNA
pro charakterizaci
solidnich nadoru

SOPHiIiA DDM™ technology umoznuje detekci fuzi
gend i s nezndmymi vazebnymi partnery, které jsou
spojené se solidnimi nadory.

Diky této technologii, jednoduchému postupu s moz-

L) nosti automatizace a customizace jsou nové RNA pa-
nely vhodné pro potfeby kazdé laboratore.
Princip
a metodika SOPHIA DDM® je platforma ur€ena pro sekundarni a
terciarni analyzu NGS dat. Jeho zakladem je ucelena
Jednoduchost databaze variant, vedena od roku 2011. Mezi hlavni
prednosti platformy patfi::
Varianty e perfektni grafické rozhrani a moznost jeho custo-
mizace
Pristroje e anotace a predikce funkéniho vyznamu variant
pomoci vlastniho algoritmu a ACMG pravidel
Vyhodnoceni e moznost komunitniho sdileni informaci o variantach

e piimé propojeni do dalSich nastrojd, software a
databazi (ClinVar, NCBI, GnomAD, COSMIC,
ExAC, OMIM, Alamut, IGV, OncoPortal atd.)

e vyhovuje GDPR

V8echny ochranné znamky jsou majetkem SOPHIA GENETICS™ a/nebo jejich spole¢nikl v U.S. a/nebo

v ostatnich statech. VSechna ostatni jména, loga, ochranné znamky jsou majetkem prislusnych viastnik{.

SOPHIA DDM™ RNAtarget Oncology Solution pro vyzkumné pouziti a ne pro diagnostické ucely.

SOPHIA DDM™ Dx RNAtarget Oncology Solution je dostupny jako CE-IVD produkt pro In Vitro diagnostické pouzitf
v Evropé a Turecku.

ﬂ PentaGen — katalog produktti



Grafické rozhrani SOPHiA DDM™ Platform*
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Piehled genii zahrnutych v SOPHiA DDM™ RNAtarget Technology base panelu
SNVs
Fusions
Expression
SEKVENACNi CHEMIE KAPACITA CARTRIDGE
MiSeq® Reagent Kit v3 (600 cycles) 16 vzorkil
NextSeq® 500/550 Mid Qutput Kit (300 cycles) 86 vzorki
SOUPRAVA POCET REAKCI POCET POKRYTYCH GENU

Fiize 16 genl: ALK, BRAF, EGFR, ERG, FGFR1, FGFR2, FGFR3, FGFR4, MET,
NRG1, NTRK1, NTRK2, NTRK3, PPARG, RET, ROS1
SNV/InDel 42 genii: AKT1, ALK, ATM, BRAF, BRCA1, BRCA2, CTNNB1, DDR2,
SOPHiA DDM™ RNAtarget Oncology Solution (RUO) 32 DPYD, EGFR, ERBB2, ERBB3, ERBB4, ESR1, FGFR1, FGFR2,
FGFR3, FGFR4, FOXL2, GNAS, HRAS, IDH1, IDH2, KIT, KRAS, MAP2K1, MDMZ,
MET, NRAS, NTRK1, NTRK2, NTRK3, PALB2, PD-L1, PDGFRA, PIK3CA,
PTEN, RET, ROS1, STK11, TERT, TP53

) ) Fize 11 genll: ALK, FGFRT1, FGFR2, FGFR3, FGFR4, NRGT, NTRK1, NTRK2,
SOPHiA DDM Dx RNAtarget Oncology Solution (CE-IVD) 32 NTRK3, RET ROST: Exon skipping: £GFR, MET




ONKOGENETIKA

Princip
a metodika

Jednoduchost

Pristroje

Vyhodnoceni
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AMP™ (Anchored Multiplex PCR) technologie vyuZzi-
va kombinace molekularnich barkéd(, univerzalnich
a genoveé specifickych primerd, které spole¢né umoz-
nuji citlivou detekci variant, snadnou korekci PCR
duplikatl, artefaktl a sekvenacnich chyb. Diky své
robustnosti je mozné tuto metodu vyuzit pro obtizné
FFPE vzorky i tam, kde ostatni metody selhavaji.

AMP™ technologie kombinuje vyhody amplikonové a
hybrid-capture technologie jako jsou nizky input NA,
jednoduchy pracovni postup a robustnost. Tato me-
toda rovnéz umozfiuje snadnou konstrukci custom
panelll bez nutnosti slozité optimalizace.

Software Archer Analysis nabizi:

e Jednoduchou a uzivatelsky pfivétivou platformu

e Vizualizaci detekovanych variant

e Detekce i nepopsanych fuzi a zlom(

e Interni databazi variant ArcherQuiver

¢ Napojeni na databaze Ensembl VEP, Clinvar
a COSMIC
Predikci efektu variant
Parametry pro hodnoceni kvality knihovny
Prizplsobitelny report vysledk( v pdf
Pouzivani na cloudu nebo lokalni instalaci




Pracovni postup FusionPlex™ knihoven

20 uL. TNA/RNA + H,0
Incubation time

5 min Random priming

"l"l")

somin (A 11111111
80 min Second strand synthesis

30 min Wumm
vo i (R 11111111

MBC adapters Hl”l”

5 min Ligation two ' ' ' ' ' ' ' '

v R 11111111
e mmu)

Quantlfy library and sequence

Aktualné dostupné FusionPlex™ panely:

KATALOGOVE CiSLO SOUPRAVA POPIS SOUPRAVY

AB0013 FusionPlex™ ALL Zahrnuje 81 genii spojenych s akutni lymfoblastickou leukémii,
AB0019 FusionPlex™ Lymphoma Zahrnuje 125 genij asociovanych s lymfomy.

AB0015 FusionPlex™ Myeloid Zahrnuje 84 genii spojenych s myeloidnimi malignitami.

AB0O11 FusionPlex™ Heme v2 Zahrnuje 87 genii asociovanych s hematologickymi malignitami.
ABOO17 FusionPlex™ Pan-Heme Zahrnuje 199 genii spojenych s lymfoidnimi a myeloidnimi malignitami.
AB0003 FusionPlex™ Sarcoma Zahrmuje 26 genti spojenych s ndadory mékkych tkan.

AB0133 FusionPlex™ Sarcoma v2 Zahrmuje 63 genti asociovanych se sarkomy.

AB0007 FusionPlex™ CTL Zahrmuje 31 genti spojenych s nddory plic a $titné Zldzy.

ABO121 FusionPlex™ Lung Zahrnuje 14 genii asociovanych s rakovinou plic.

ABO0135 FusionPlex™ Lung v2 Zahrmuje 17 genii spojenych s rakovinou plic vé. NCCN a ESMO.
AB0001 FusionPlex™ Alk Ret Ros v2 Zahrnuje 3 geny spojené s mnoha typy rakovin solidnich nddort.
AB0009 FusionPlex™ Oncology Research  Zahrnuje 75 genii asociovanych s mnoha solidnimi malignitami.
AB0005 FusionPlex™ Solid Tumor Zahrnuje 53 genti spojenych se solidnimi nadory.

ABO0145 FusionPlex™ Core Solid Tumor Zahrnuje 57 genti spojenych se solidnimi nadory.

AB0137 FusionPlex™ Pan Solid Tumor v2  Zahrnuje 137 genii asociovanych se solidnimi nddory a sarkomy.

FusionPlex™ Custom Panely Sestavené na miru dle potieb kaZdé laboratore.




ONKOGENETIKA

VariantPlex®
NGS kity

Princip
a metodika

Jednoduchost

Pristroje

Vyhodnoceni
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AMP™ (Anchored Multiplex PCR) technologie vyuziva
kombinace molekularnich barkéd, univerzalnich a geno-
vé specifickych primer(, které spole¢né umoznuif citlivou
detekai variant, snadnou korekci PCR duplikatd, artefakt(i
a sekvenacnich chyb. Diky své robustnosti je mozné tuto
metodu vyuzit pro obtizné FFPE vzorky i tam, kde ostatni
metody selhavaji.

AMP™ technologie kombinuje vyhody amplikonové a
hybrid-capture technologie jako jsou nizky input NA,
jednoduchy pracovni postup a robustnost. Tato metoda
rovnéz umoznuje snadnou konstrukci custom paneldl bez
nutnosti slozité optimalizace.

Software Archer Analysis nabizi:

¢ Jednoduchou a uzivatelsky privétivou platformu

¢ \/izualizaci detekovanych variant

e Detekce i nepopsanych flizi a ziomd

e Interni databazi variant ArcherQuiver

¢ Napojeni na databaze Ensembl VEP, Clinvar a COSMIC
e Predikci efektu variant

e Parametry pro hodnoceni kvality knihovny

e PrizpUsobitelny report vysledkd v pdf

e Pouzivani na cloudu nebo lokalni instalaci




Pracovni postup pfipravy VariantPlex knihoven

50 uL DNA + 10 mM Tris-HCI pH 8.0
or ultrapure H,0
Incubation time

35 min ONA fragmentation i

30 min End repair """")

uumv)
__ wecrspes  III[II[R
5 min Ligation Two """"
“mmu)
- mmu>

Quantlfy library and sequence

Aktualné dostupné VariantPlex™ panely:

SK0079 VariantPlex™ CFTR Zahrnuje vsechny exony, UTR regiony a vybrané intronove varianty genu CFTR.
DB0688 VariantPlex™ Expanded Carrier Zahrnuje 109 genti pro screening dedicnych predispozic u novorozencti.
DB0273 VariantPlex™ AML Focus Zahrnuje 11 gend spojenych s akutni myeloidni leukémii.

DB0204 VariantPlex™ MPN Focus Zahrnuje 12 genti asociovanych s myeloproliferativni chorobou.

AB0100 VariantPlex™ Core Myeloid Zahrnuje 37 gent spojenych s myeloidnimi malignitami.

AB0108 VariantPlex™ Myeloid Zahrnuje 75 gent spojenych s myeloidnimi malignitami,

DB0170 VariantPlex™ BRCA v2 Zahrnuje geny BRCA1 a BRCA2 s celogenovym pokrytim.

DB0401 VariantPlex™ BRCA + PALB2 Zahrnuje geny BRCA1, BRCA2 a PALB2 s celogenovym pokrytim.
ABOO77 VariantPlex™ CTL Zahrnuje 31 gent spojenych s nddory plic a Stitné Zldzy.

AB0139 VariantPlex™ Solid Tumor Focus v2 Zahrnuje 20 gent spojenych se solidnimi nddory.

AB0140 VariantPlex™ Core Solid Tumor Zahrnuje 60 gent asociovanych s mnoha solidnimi malignitami.

AB0076 VariantPlex™ Solid Tumor Zahrnuje 67 genti asociovanych se sirokym spektrem solidnich nddort.
ABO141 VariantPlex™ Expanded Solid Tumor Zahrnuje 76 gent spojenych s mnoha typy rakovin solidnich nadord.
ABO142 VariantPlex™ Pan Solid Tumor Zahrnuje 185 gend spojenych se solidnimi nadory vé. stanoveni TMB.
AB0144 VariantPlex™ Complete Solid Tumor Zahrnuje 430 gend spojenych se solidnimi nadory vé. stanoveni TMB.

- VariantPlex™ Custom Panely Sestavené na miru dle potreb kaZde laboratore.




ONKOGENETIKA

LiquidPlex

Klinické vzorky

Senzitivita
Vyhodnoceni

Pristroje

Baleni

PentaGen — katalog produktt
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AMP™ Anchored MultiPlex PCR technologie umoz-
Auje presnou a robustni detekci variant i u obtiznych
vzorkl z FFPE blocki. Vzhledem k tomu, ze kazdy
fragment ma jedineCné pocatecni misto, které se
opira o genoveé specificky primer, je sekvence vzorku
zachovana, amplifikovana a sekvenovana presné. P¥i
technikach zalozenych na amplikonové PCR mohou
byt malé, degradované fragmenty bézné u vzork({
FFPE ignorovany a ztraceny z ddvodu nenasednuti
obou amplifikac¢nich primer(. Vysledné tUdaje neobsa-
huji kompletni informaci o vzorku a maji mensi pres-
nost pfi detekci nizkofrekventnich alelickych variant.
Anchored MultiPlex PCR vSak amplifikuje fragmenty
vSech velikosti, coz vede k vétSimu pokryti a vzniku
komplexnich knihoven. Tato metoda rovnéz umoznuje
snadnou kontrukci custom panell prostym pridanim
gend, bez nutnosti sloZité optimalizace PCR.

Molekularni barcody rozliSuji kazdou sekvenci zvlast
a umoznuji tak snadnou korekci PCR duplikat(, ar-
tefakt( a sekvenacnich chyb a tim umoZnuji pfesnou
a citlivou CNV analyzu.




LiquidPlex targets — 28 genes

ALK AKT1 AR BRAF

CTNNB1 DDR2 EGFR ERBB2 (HER2)
ESR1 FGFR1 HRAS IDHA1

IDH2 KIT KRAS MAP2K1
MAP2K2 MET NRAS NTRKA1

NTRK3 PIKSCA PDGFRA RET

ROS1 SMAD4 MTOR TP53*

LiquidPlex Universal Solid Tumor targets — 29 genes

AKT1 ALK AR BRAF
CTNNBH1 EGFR ERBB2 ERBB3
ESR1 FGFR1 FGFR2 FGFR3
HRAS IDH1 IDH2 KIT
KRAS MAP2K1 MET NRAS
NTRK1 NTRK2 NTRK3 PDGFRA
PIK3CA RET ROS1 TP53

LiquidPlex Lung Focus targets — 12 genes

AKT ALK BRAF CTNNB1
EGFR ERBB2 KRAS MAP2K1
MET NRAS PIK3CA ROS1

LiquidPlex Concordance kit — 28 genes

Concordance kit je jedine¢ny tym, Ze umoZriuje paralelné analyzovat vzorky tkanf a plazmy.
Jsou v ném zahrnuty geny z panelu LiquidPlex ctDNA 28 a obsahuje reagencie jak pro Liquid-
Plex, tak i pro HS VariantPlex.

Hands-on 50pL Purified cfDNA
Time A 4
9 min End Repair " !'!' "E!.!"!
N )
= )
= )
10 min Ligation Cleanup

5 min

12 min

o "

Archer® Analysis software nabizi:
Jednoduchou a user-friendly platformu.
CNV, SNV a indel detekci.

CNV vizualizaci.

Detekci fuzi bez nutnosti znat fuzniho partnera.
Detekci zlom0.

Predikci efektu variant.

Kvalitativni parametry knihovny.
Prizplsobitelny report vysledkl v pdf.
Instalaci a pouzivani v cloudu nebo
lokalni instalaci.

www.archerdx.com




ONKOGENETIKA

Archer CZECH CoReLu
panel pro prediktivni
diagnostiku

Senzitivita

Vyhodnoceni

Pristroje

Baleni
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AMP™  Anchored MultiPlex PCR technologie
umoznuje presnou a robustni detekci variant i
u obtiznych vzorkd z FFPE blo¢kd. Vzhledem k
tomu, Ze kazdy fragment ma jedinecné pocatecni
misto, které se opira o genove specificky primer, je
sekvence vzorku zachovana, amplifikovana a se-
kvenovana presné. Pri technikach zalozenych na
amplikonové PCR mohou byt malé, degradované
fragmenty bézné u vzorkd FFPE ignorovany a ztra-
ceny z divodu nenasednuti obou amplifika¢nich
primer(. Vysledna data neobsahuji kompletni in-
formaci o vzorku a tim je ztizena detekce nizkofre-
kventnich alelickych variant. Anchored MultiPlex
PCR vSak amplifikuje fragmenty vSech velikosti,
coz vede k vetSimu pokryti a vzniku komplexnich
knihoven. Tato metoda rovnéz umoznuje snadnou
konstrukci custom panel prostym pridanim gend,
bez nutnosti slozité optimalizace PCR.

Molekularni barkody rozliSuji pouze unikatni ready
a umoznuiji tak snadnou korekci PCR duplikéatd, ar-
tefaktl a sekvenacénich chyb a tim umoznuji pres-
nou a citlivou detekci variant a CNV analyzu.



CUSTOM KITY dle konsensu zdravotnich pojiStoven a odbornych spolecnosti

¢ CoReLu Base panel: geny dle pozadavk( prediktivnino testovani u NSCLC a CRC

¢« HBOC UNK Supplement: geny dle pozadavkl prediktivniho testovani u nadoru prsu a nadoru neznameého
primarniho zdroje a dalich solidnich nador(

¢ FusionPlex Lung v2: detekce fuizi dle poZadavk( prediktivniho testovani u NSCLC, CRC, nadoru prsu
a nadoru neznamého primarniho zdroje a dalich solidnich nadord

INVITAE-ARCHER: VariantPlex (DNA) AE-AR A

CoReLu Base Panel HBOC UNK onPlex (RNF
Supplement FusionPlex Lung v2
AKT1 MET ARID1A
ALK MTOR ARID1B FGFR1
ARAF NF1 ATR FGFR2
ATM NRAS BRCA1 FGFR3
BRAF NTRK1 BRCA2
CDK12 NTRK2 CHK1
CDKN2A NTRK3 ESR1
DDR2 PIK3CA FAT1 NTRK2
ERBB2 PTEN IDH1 NTRK3
EGFR RET IDH2 NUTMA1
FGFR1 STK11 PALB2
FGFR2 TP53 PIK3R1
FGFR3 RBT Pouze fuze
;EEA? I Fuze, SNV aindel
KRAS e Pouze SNV a indel
MAP2K1
MISEQ REAGENT KIT V3 NEXTSEQ SYSTEM MID-OUTPUT KIT
LG LD S (2X150 CYCLES) (2X150 CYCLES)
CoRelLu Base panel 4 vzorky 23 vzork(l
CoReLu Base panel + HBOC UNK Supplement 3 vzorky 14 vzorki
FusionPlex Lung v2 21 vzork(i 104 vzork(i
NAZEV PRODUKTU POCET REAKCI KAT.C.
VariantPlex® Czech CoReLu Base Panel 24, 48,96 DB0845
VariantPlex® Czech HBOC UNK Supplement 24, 48,96 SM0185
Archer® MBC Adapters Set A, B, C for lllumina® 8 SAQOXX

FusionPlex® Lung v2 Kit, for lllumina® 8 AB0135
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VariantPlex® Complete Solid Tumor,
VariantPlex® Pan Solid Tumor a Fusion-
Plex® Pan Solid Tumor v2 jsou

NGS panely umoznuijici detekci SNV, In-
Del, CNV, genovych fuzi, exon-skipping
mutaci, nebo také stanoveni MSl a TMB

>10 ng DNA a RNA izolované z FFPE
blo¢kd, Cerstvé/mrazené tkané

PreSeq DNA a RNA QC assay pro ove-
feni kvality NA pred pfipravou knihovny

Metoda je zalozena na AMP™ tech-
nologii

Priprava knihovny béhem 1,5 pracov-
niho dne

Lyofilizované reagencie pro snadnou
manualni praci. Tekuté reagencie pro
jednoduchou automatizaci.

Kompatibilni s pfistroji lllumina

Software Archer Analysis v7.2 a vySSi

katalog produktti

AMP™ (Anchored Multiplex PCR) technologie vyuzi-
va kombinace molekularnich barkddd, univerzalnich a
genové specifickych primerd, které spole¢né umozriuji
citlivou detekci variant, snadnou korekci PCR duplikatd,
artefakt( a sekvenacnich chyb. Diky své robustnosti je
mozné tuto metodu vyuzit pro obtizné FFPE vzorky i
tam, kde ostatni metody selhavaji.

AMP™ technologie kombinuje vyhody amplikonové a
hybrid-capture technologie jako jsou nizky input NA,
jednoduchy pracovni postup a robustnost. Tato metoda
rovnéZz umozriuje snadnou konstrukci custom panel(
bez nutnosti slozité optimalizace.

VariantPlex® Complete Solid Tumor a VariantPlex® Pan
Solid Tumor v2 jsou nové DNA panely pro detekci va-
riant ve 430 genech (VariantPlex® Complete Solid Tu-
mor) a 185 genech (VariantPlex® Pan Solid Tumor). Tyto
panely také umoznuji stanoveni mikrosatelitni nestability
(MSI) a mutaéni naloze (TMB). V kombinaci s RNA pa-
nelem FusionPlex® Pan Solid Tumor v2 pro detekci ge-
novych fuzi a exon-skipping mutaci umoznuji komplexni
popis solidnich nadord.



Pracovni postup VariantPlex knihoven

or ultrapure H,0
Incubation time
o (I | 1111111
0 i Wumm)

15 min Ligation One ' ' ' ' ' ' ' ' )

oo LLLLLLLES

Ligation Two ' ' ' ' ' ' ' '

Wuuuu)
e | 1111111

Quantlfy library and sequence

5 min

Software Archer Analysis nabizi:

* Jednoduchou a uzivatelsky privetivou platformu

* Vizualizaci detekovanych variant

* Detekce i nepopsanych fuzi a zliom{

* Interni databazi variant Quiver

* Napojeni na databaze Ensembl VEP, Clinvar a COSMIC

Pracovni postup FusionPlex knihoven

20 pL TNA/RNA + H,0
Incubation time

Smin nny
S mmu)
80 min Second strand synthesis i 1

30 min w"uuu)
15 min Ligation one minm )

O 1111111
S min mmuD
Vares WHHHHD
v T 11111111

Quantlfy library and sequence

* Predikci efektu variant

* Parametry pro hodnoceni kvality knihovny
* PrizpUsobitelny report vysledkl v pdf

* Pouzivani na cloudu nebo lokéalni instalaci

Minimalni pozadované pokryti na lllumina NextSeq® 500/550 High Output Kit (300 cycles)

PRODUKT DOPORUCGENY POCET READD KAPACITA CARTRIDGE
VariantPlex® Complete Solid Tumor o
+ FusionPlex® Pan Solid Tumor v2 45M+35M 8 vzorkl
VariantPlex® Pan Solid Tumor o
+ FusionPlex® Pan Solid Tumor v2 L S [agzci
*knihovny pripravené pomoci kitu s tekutymi reagenciemi
KAT. CiSLO SOUPRAVA DETEKOVANE ZNAKY Pocet pokrytych genli
. . 430 gend + 114 MSI markert (se-
ABO144 VariantPlex® Complete Solid Tumor SNV/InDel, CNV, MSI, TMB Znam na vy2adén),
ABO142 VariantPlex® Pan Solid Tumor SNV/InDel, CNV, MSI, TMB HEDGEE 2 L T (-
znam na vyzadani)
) ® . Fuze, exon-skipping, splicing, SNV/ . Gt gs
AB0137 FusionPlex® Pan Solid Tumor v2 InDel 137 gent (seznam na vyzadani)
VariantPlex® Complete Solid Tumor A A
AB0281 + FusionPlex® Pan Solid Tumor v2 HPRITES A
) ® '
AB0279 VariantPlex® Pan Solid Tumor Viz wie Viz wie

+ FusionPlex® Pan Solid Tumor v2




ONKOGENETIKA CEVD] & PANAGENE

EGFR
— tekuta biopsie

; PNAs (Peptide nucleic acids)

0

jsou uméle syntetizované analogy DNA/RNA, které poskytuiji né-
kolik vhod: V&3 sila vazby ke komplementérnim nukleotidlim
Princip metody DNA/RNA, umoznuje pouziti kratSich oligonukleotidd PNA.
Specifita vazby PNA-DNA je signifikantné vySSi nez u standard-
ni vazby nukleotidd v DNA, spolehlivost metod vyuZivajicich
PNA k identifikaci mutaci je proto excelentni.

PNA také nejsou rozpoznavany nukledzami nebo proteazami,
coz je Cini rezistentni k enzymatické degradaci, jsou rovnéz
stabilni pfi Sirokém rozmezi pH.

Jednodussi oH

fiprava
= NH, C=xG
Navyseni poctu G ,(
targett .
Interpretace C ,CA‘“ T
vysledki N
Pristroje

: °-2NH G

Vysoka & o

senzitivita &

Jak rychle = Y
y /(o
Vzorky PNA Ko

Certifikace Porovnani struktury PNA a DNA

E PentaGen — katalog produktt




Technologie PANAMutyper™ R: PNA sonda se vaze selektivné na wild-type DNA a inhibuije jeji PCR amplifikaci. Amplifi-
kuje se pouze mutovana DNA. Pro detekci mutaci se vyuzivaji fluorescencné znacené PNA detekéni sondy a multiplex
analyza krivek tani ziskanych PCR produktd.

Wild Type |

etection probe 1
%Deteﬂion probe 2

Clamping probe
F Primer — —_—

5
C—

3
Imnm~ CR 3 R Primer Wild type
Blocked
Mutant allele 1
Clamping probe % Detection probe 2
F Primer s Detection probe 1
PR

3 *
Real time PCR m R Primer

5

Mutant allelel
Detection
Mutant allele 2
[ CIamp\W Detection probe 1
F Primer ———s M Detection probe 2
3 P-4 5
P A
Real ti PCR R Primer
il Mutant allele2
Detection
Melt Poak Malt Poak
. o Internal Control
700 700 .
00 600 £
500 = s00 Mut;ntl\
é 400 é o “/ “,
N ¥ a0 J.‘“ 4 \
mi i 0% /!.. { \ ‘
100 100 /
7 —7 S
§ , ~—] _~
30 0 60 70 30 40 50 60 70
Temperature, Celsius Temperature, Celsius.

E— Extreotion of DNA Amplification of target DNA Analysis of Results

by Real-time PCR (Melting peak analysis)
- —
: MM M DNA + Taq '
UL

!""'ﬁ | oot i

* reagent mix: primer & probe mix

KATALOGOVE CisSLO: SOUPRAVA: DETEKOVANE MUTACE POCET REAKCI:

PNAR-3002 PANAMutyper R EGFR V2 Exon 18,19, 20, 21 (46 mutac) 24
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free
nadorovych syndromii =« °

Geny BRCA 1 a BRCA2 koduji proteiny, jeZz se
podileji na opravach poskozené DNA v burikach. Svym
plsobenim tedy zamezuji nekontrolovanému déleni
bunék a funguiji v organismu jako tumorové supresory.
Poskozeni genl (mutacemi) tak brani jejich spravné
funkci a zpUsobuje hromadéni mutanich zmén v
burikach, které mUze vyustit v jejich nekontrolované
maligni bujent.

Mutace obou genl podstatné zvySuji riziko rozvoje
karcinomu prsu a vajec¢niku. Ztratové mutace v BRCA
genech vykazuji kumulativni riziko pro vznik nadoru
prsu 84% do véku 70 let (Ford et al., 1998). Kumulativni
riziko vzniku karcinomu vajecnikll dosahuje 63% pro
nosicky BRCA1 mutace a 27% pro nosicky BRCA2
mutace (Easton et al., 1995; Ford et al., 1998).

Mutace jsou ale asociovany s tumory celé rady dalSich
organ( jako napt. tlustého stfeva, prostaty, zaludku,
maligniho melanomu, Zluéniku a ZIug. cest atd.

Vedle obou vySe uvedenych genl se na vzniku a
rozvoji HBOC podili i dalsi geny jako napf. CHEK2,
TP53, PALB2 atd.




e pro amplifikaci je pouZivan pouze jeden pool primer( — jeden pacient = jedna zkumavka
e pro indexovani jsou dodavany lyofilizované indexy ve stripech
e jednotlivé pacientské vzorky jsou slouceny jesté pred Cisténim — purifikace celé knihovny probiha v jedné zkumavce

NN

VT e

DNA PCR1 PCR2 Cleanup Pool

|

Total time library prep: 5-6 hours
Hands on time (8 samples): 1 hour

8-A100 Devyser BRCA NGS (CE-IVD) BRCA1, BRCA2 8/24/96
ATM, BARD1, BRIP1, CDH1,

8-A111 Devyser HBOC NGS (CE-IVD) CHEK2, NBN, PALB2, PTEN, 24/48
RAD51C, RAD51D, STK11, TP53

8-A408 Devyser BRCA PALB2 NGS (RUO) BRCA1, BRCA2, PALB2 8/24
APC, CTNNB1, EPCAM, MLH1,

8-A404 Devyser LynchFAP (RUO) MSH2, MSH6, MUTYH, PMS2, 8
POLD1, POLE

Pozn. Kit obsahuje také reagencie pro indexovani vzorkd.
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*®. SOPHIA
Ce " o8 GENETICS'

Panely HCS zahrnuji geny, které jsou asociované s
dédiénymi nadorovymi syndromy prsu, vajec¢nikl a
intestinalnimi polypdzami. Umoznuji detekci germinal-
nich variant typu SNV, InDel, CNV a Alu inzerci.

Panely HRS zahrnuji geny Ucastnici se drahy homo-
logni rekombinace. Patogenni mutace téchto gend
jsou nejCastéji asociovany s rakovinou prsu, vajecni-
k{, prostaty nebo pankreatu a mohou vést ke vzniku
deficience homologni rekombinace, ktera je ddlezitym
prognosticky a terapeuticky markerem.

SOPHIA DDM™ je platforma ur¢ena pro sekundarni
a terciarni analyzu NGS dat. Jejim zakladem je ucele-
na databaze variant, diagnostickych a klinickych uda-
j& vedenda od roku 2011. Mezi hlavni prednosti plat-
formy patfi:
e perfekini grafické rozhrani a moznost jeho customizace
e preklasifikace klinického vyznamu variant pomoci
vlastniho algoritmu a ACMG pravidel
e predikce funkéniho vyznamu variant
e moznost komunitniho sdileni informaci o variantach
e pfimé propojeni do daldich nastrojd, software
a databazi (ClinVar, NCBI, GhomAD, COSMIC,
Alamut, IGV, OncoPortal atd.)
vyhovuje GDPR




Grafické rozhrani software SOPHiA DDM®:

o ProJECT =
HCS_v1_1 > Patient’s Disease &1 Hereditary Cancer Solution by
Weenes W REPORTED Sophia v1.1

. sermiine
OVERVIEW GENES | SNVW/INDELs | CNVs WARNINGS Interpretation Scope: HCS_vi_1

[viiv ] R e st serted by (212

I | laloifigisie Sample Transeript Scores Frequencies Cliavar
SOPHIA Fiiters

= | E&} ¥ i ot reonen o Gare e o0 pootw  pen SR G conmey
e 3 peskion alt althus Fhear | Srnd aliseq  ataa Protein Conequence  Postion . "rive pepee imer Ratng
Y | ome A woeL TeA 1027 18.7% PMS2 e Ix ©.2186_218766TC excn 13 T o.18% ¢ sz
T == | Gkl [k 1264 NM_000S3S o B PLeUT29GIAs"6 fromeshift - 10.53%  ncertaia_siynificons
ErT— | 018314 ()
A | M g A2 99.8% ATM T x CIMBAG exon 40 o 00 100.00% ey 1
| o 11 @ s 28 N_000051 W 8 PAIIIBISer missense 00 [T =
oo 108183167 0.0 . ®
W on P T @5 47.7% EPCAM AG W C.344THC exon 3 i 00 s12e e
B of a2 B a A% 404002354 = o M1 1SThe missense 00 618 AW s
760110 0.0 Bas )
Unnms Siguncance | om NP c 47.0% MRE11A GAG 3 . 1798G>C excn 16 I 084 o.0z% 01434130
ae 1 e 454 1005591 W o PCAOOGIA missense 0.057 008K 1053 e sewe
@ 6| ‘ 479045 00 ocex (1)
| om g T 3 42.1% PALB2 wan Q C1676M0G exon 4 ms 00 10.43% 132431
e ae1s B 344 h_ 024675 e B P.GInS$AAY missense 0.0 15,085 198K Syl by
D | 23646 0.0 nsE 0
L en ~P A 517 46.3% RADS1C ACA T CABAG exon & w2 10 0.55% ey
Contbonce Varams e 17 “w 965 N _0S8216 N p.TNIETNS missense omr 04 1053 Aevyviieisenss
= 54798128 a = 10 ors ()
) 02| P@MO =P A 16 50.3% PALB2 Ter s C.2831T>C exon 9 1 0T 0.02% ayeszan
,,,,, a6 R 128 14024875 cr D.5er¥S1Pro missense 0.037 o0% 1053 e
Piagges varas w 2363403 . 0.0 ocex (1)
¥ 5 | PEO e G o7 49.3% BRCA1 w r 261207 exca 10 s 00 ons oIz
o 17 W« 902 K 007294 o B PProd7iLey missense 0.0 AWK TV e
| 41244936 1.0 .57
eom INDEL TAR 279 51.2% ATM €. 3400136004 excn 24 56.18% aluen
a1 625 . 000081 Intronic 2% L6 e
108151% 3 ®
[[TovERwEw | COTALS  MAGGNG  WEWER  ACKG SR PATIONTS  wARRGS |
’ 3 Nu_000s35 13
oA il s s ] iy’ . il
. = - oo -
&= - = . d bo ! i orum g (e |
= 1 =
. cpcpes LS / [ ]
%% o B | ek y
VA Add To Report amest fi /
- £ PASUTIICHS S 12008 v EC2R
STy Set To Faise +
L

SOPHIA Hereditary Cancer Solution (HCS)
(CE-IVD)

SOPHIA Hereditary Cancer Solution 36
genes (RUO)

SOPHIA Hereditary Cancer Solution 66
genes (RUO)

SOPHIA Hereditary Cancer Solution v2.0
(RUO)

SOPHIA Hereditary Cancer Solution 117
genes (RUO)

SOPHIA Hereditary Cancer Solution 144
genes (RUO)

SOPHIA Mini Homologous Recombination
Solution (MiniHRS) (RUO)

SOPHiA Homologous Recombination Solution

(HRS) (RUO)

SOPHIA Extended Homologous
Recombination Solution (ExtHRS) (RUO)

16/32/48

48

48

32/48/96

48

48

16/32/48

16/32/48

32

26 genti: ATM, APC, BARD1, BRCA1, BRCA2, BRIP1, CDH1, CHEK2, EPCAM,
FAM175A, MLH1, MRET1A, MSH2, MSHG, MUTYH, NBN, PALB2, PIK3CA, PMS2,
PTEN, RAD50, RAD51C, RAD51D, STK11, TP53, XRCC2

36 genti: APC, ATM, BAP1, BARD1, BVIPR1A, BRCA1, BRCA2, BRIP1, CDH1, CDK-
N2A, CHEK2, EPCAM, GREM1, MLH1, MRE11, MSH2, MSH3, MSH6, MUTYH, NBN,
NTHL1, PALB2, PIK3CA, PMS2, , PMS2CL, POLD1, POLE, PTEN, RAD50, RAD51C,
RAD51D, SCG5, SMAD4, STK11, TP53, XRCC2

66 gend (seznam gend na vyzadani)
83 gendl (seznam gendl na vyzadani)
117 gend (seznam gent na vyzadani)
144 gendl (seznam gent na vyzadani)

4 geny: BRCA1, BRCA2, RAD51C, TP53

16 gend bez CNV analyzy: ATM, BARD1, BRCA1, BRCA2, BRIP1, CDK12, CHEK1,
CHEK2, FANCL, PALB2, PPP2R2A, RAD51B, RAD51C, RAD51D, RAD54L, TP53

28 genli: AKT1*, ATM, BARD1, BRCA1, BRCA2, BRIP1, CCNET, CDK12, CHEKT,
CHEK2, ESR1*, FANCA, FANCD2, FANCL, FGFR1*, FGFR2*, FGFR3*, MRE11, NBN,
PALB2, PIK3CA*, PPP2R2A, PTEN, RAD51B, RAD51C, RAD51D, RAD54L, TP53
*Hotspoty
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2® . SOPHIA
‘@® GENETICS"

Deficience homologni rekombinace (HRD) je aso-
ciovana s karcinomy vajecnik{, prsu, prostaty a pan-
kreatu. Tento projev je charakterizovany neschopnosti
burky ucinné opravovat dvouviaknové zlomy DNA
prostrednictvim homologni rekombinace (HRR).

Deficit tohoto opravného procesu zpUsobuje hro-
madéni SNV, indel, CNV a strukturalnich chromo-
zomalnich prestaveb vedoucich ke genomoveé ne-
stabilité, karcinogenezi a progresi onemocnéni.

HRD+ status je spojovan s lepsi prognézou diky
vySSi citlivosti na l1é¢bu PARP inhibitory a platino-
vou chemoterapii.

SOPHIiA DDM™ Dx HRD Solution umoznuje ur-
¢eni HRD statusu kombinaci dvou pfistupt, ¢imz
umoznuje snizit Cas analyzy i naklady. VySetfeni
zahrnuje detekci mutaci v HRR genech (RUO) a
stanoveni indexu genomoveé integrity (CE-IVD).




Grafické rozhrani software platformy SOPHiA DDM™

WORKSPACE VDB | ANALY... 52144-00...
Requests Variant Database Browser #562-0001 Demo IVDD NL

Requests
= Patient Pathology (1) SOPHIA DDM Dx Homologous
i Ovarlan cancer REPORTED 0/0[7| | Recombination Deficiency
Solution
somatic

= Interpretation 2 SAMPLE #32513

Overview OncoPortal
@®
Interpeetation
SCREENING GENES | SNVs/INDELs | CNVs FUSIONS 'WARNINGS HRD_v1 g
_ — — =) vermist-seredby: Y
- - - <|& 3 e, z BRCA Genomic Sample Transcript Scores Frequencies
§ g % ;‘ .E % 5 Score ZLP:M_ ref | refium ;i‘;; ?::mm refSeq  refAA CONA  Exon Rank Exon ;;;Tmz g:m'“’ (‘A:('“QT
FFHIE Pathogenicity B alt  altNum Fifa | S altSeq  altAd Protein Consequence  Pasition
D voO Negative SNP Cc 7309 8.1% BRCA2 GCA A €.1865C>T exon 10 Bas 0915 0.0 0 i
Benign chr 13 W s 7984 NM_0000S9.3  GTA p.(Ala622Val) missense 0.863 - 1.0
32907480 s 0.0 g )
ha T 3T Negative SNP T 43 15.4% BRCA1 CAG Q €.1067A>G exon 10 w099 0.0471 0.1(
Benign chr 17 | 7 5092 NM_007294.3 €66 R p.(Gln356Arg) missense 0.988 0.0218 1.0
41246481 e 0.022 00463 (1)
D SNP 6 3108 59.7% RAD51B (dag A .1063G>A exon 11 Wz 087 00029 0.0
chr 14 B o 7483 NM_133509.3 | P.(Ala355Thr) missense 0.027 00016 1.0
69061228 oy 0.0 00021 (1)
DB SNP G 5383 12.4% RAD51C 66C 9 C.790G>A exon 5 D 098 00017  0.0f
<hr 17 | 6236 NM_058216.2 AGC B P-(Gly264Ser) missense 0.1 - 1.0
56787304 5> 1.0 00027 (1)
(s 2T SNP € 2680 57.1% TP53 6T v .814G>T exon 8 Wn 0997 -
chr 17 B 6452 NM_000546.5 m B p.(Val272Leu) missense 0976 - 1.0
7577124 €< 1.0 (1
B v SNP A 49 98.9% ATM AAT N C.5948A>G exon 40 w003 10
chr 11 I 4134 4183 NM_000051.3 u p-(Asn1983Ser) missense 0.0 1.0 1.0
OVERVIEW DETAILS 'VARIANT DESCRIPTION FLAGGING VIEWER SIMILAR PATIENTS WARNINGS NIN X
reads e anx o e scores GromAD
7984 . 2 [Cumver ]
DL:T“ rsB0358477 37767
18 16816, SNP = IGV.
mi max = NCBI
A precictons S 2 o
ACCOUNT " - | | b toill
8.1% % ’ T 8 iiagli
VAT Add ToReport | 2| | #en — OMIM
FRACTION —s P.(Alaé22Val)
Comm Set To False +

SOPHIA DDME® je platforma uréena pro sekundarni a terciarni analyzu NGS dat. Jeho zakladem je ucelena
databaze variant, vedena od roku 2011. Mezi hlavni pfednosti platformy patfi:

e perfektni grafické rozhrani a moznost jeho customizace

preklasifikace variant pomoci vlastniho algoritmu a ACMG pravidel

predikce funkéniho vyznamu variant

moznost komunitniho sdileni informaci o variantach

piimé propojeni do dalSich nastrojd, software a databazi (ClinVar, NCBI, GnomAD, COSMIC, EXAC, OMIM,
Alamut, IGV, OncoPortal atd.)

e vyhovuje GDPR’

Platforma SOPHIA DDM je urCena pouze pro podporeni Klinického rozhodnuti, nikoliv jako primarmni diagnosticky nastroj.”

Kombinace hybrid capture-based technologie a WGS s naslednym vyhodnocenim v SOPHiA DDM®

SOPHiA DDM™ ce

CE-IVD kit Dx %

-

e
. - -y R - —_— ——

a =
- Bioinformatics
FFPE Library NextSeq™ NGS Data Pipeline IVD Results IVD Report
Sample Preparation 500/550 Upload

and Capture

SOPHiA DDM™ ) CDS ——————————————

s D) y
- .

Visualization/
Interpretation CDS Report

J
SEKVENACNi CHEMIE KAPACITA CARTRIDGE

NextSeq® 500/550 Mid Output Kit 8 vzorkil (1 pool)
NextSeq® 500/550 High Output Kit 24 vzork(i (3 pooly)

SOUPRAVA POCET REAKCI POCET POKRYTYCH GEND

28 HRR genl: AKT1, ATM, BARD1, BRCAT, BRCAZ, BRIP1,
CCNE1, CDK12, CHEK1, CHEK2, ESR1, FANCA, FANCDZ,
FANCL, FGFR1, FGFR2, FGFR3, MRET1, NBN, PALB2, PIK3CA,
PPP2R2A, PTEN, RAD51B, RAD51C, RAD51D, RAD54L, TP53

SOPHIA DDM™ Dx HRD Solution 32
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*®. SOPHiIA
CEVD| < & 2ENETICS:

.

SOPHIA DDM® je software uréeny pro sekundami a
terciarni analyzu NGS dat. Jeho zakladem je ucelena
databédze variant, diagnostickych a Klinickych dajl
vedena od roku 2011. Od roku 2014 pak vyuziva prvkd
umélé inteligence. Mezi hlavni pfednosti software patfi:

e perfektni grafické rozhrani a moznost jeho
customizace

e moznost pouZivani neomezenym poctem analytikd s
volitelnym rozsahem pristupu

e databaze OncoPortal kombinujici genetické
informace s klinickymi Gdaji a moznostmi léCby

e preklasifikace klinického vyznamu variant pomoci
vlastniho algoritmu

e predikce funkéniho vyznamu varianty

e moznost komunitniho sdileni informaci o variantach

e primé propojeni do dalSich nastrojd, software a

databéazi (ClinVar, NCBI, GhomAD, COSMIC,

EXAC, OMIM, Alamut, IGV atd.)

moznost nastaveni virtualnich panelC

tvorba report(

zaskoleni a perfektni technicka podpora zdarma

vyhovuje GDPR



Grafickeé rozhrani software SOPHiA DDM®

‘2, SAMPLE RUN 08/03/2019

Overview OncoPortal © Patient’s Disease (0) Myeloid Solution by ce
® e REPORTED  1/1[%] Sophia
somatic
Ints tation S
SCREENING  GENES | SNVs/INDELs | CNVs ~ FUSIONS  WARNINGS syt
— == ) QEI  Variant List - sorted by: o e
Yy Y
< Genomic Sample Transcript Scores Frequencies Cosmic
SOPHIA Filters £ T . .
a ype VF(%) Gene Sift GnomAD  Community .
Retained Variants 2 g Chrom. :{ :mu: Depth Transcript :{::q :&A: gg:::_n (E:);:rs‘ekau::me Ezgz‘on Polyphen2 G1000 Account .II__mke
Position u Filter _Strand q § q Tt Mut, Taster ESP5400 _ (Run) P |
Y 2 D O INDEL AGC... 3502 34.7% CALR GAG... EQR... c.1099_1150del exon 9 0 4 0.0 ) COSM1738055
chr 19 E 1710 5212 NM_004343 GAG E p.Leu367Thrfs*? frameshift - 0.0278 coding
Highly Pathogenic 13054564 >>> = )
A 1 D (234 SNP A 5185 3.3% DNMT3A TTT F €.2194T>C exon 19 ) 21 1.0 0.0 ) COSM4383544
chr2 & 194 5379 NM_022552 T L p.Phe732Leu missense 0.977 - 0.0556 coding
25463299 <<< 1.0 - @
Potentially Pathogenic
T 2612 N AGT S c. >C exon 1 868 . ) COSM4134435
o SNP 51.0% ASXL1 3759T>C 12 ) 0.4243
B 0 chr 20 E 2709 5321 NM_015338 AGC s p.= (p.Ser1253Ser) synonymous 0.4058 0.6111 coding
31024274 <<< 03148 (7)
Unknown Significance (33 SNP A 2427 51.0% ASXL1 €.*22A>G exon 12 2 0.4121
chr 20 6] 2410 4837 NM_015338 3UTR 0.4 0.5833 o coding
Cc 16 31025163 1kes 02997  (7)
o SNP c 2710 51.3% DNMT3A c.1122+7G>A exon 9 o7 0.7132 COSM5468672
Likely Benign chr2 [l 2839 5549 NM_022552 intronic 0.614 0.9167  coding
D 5 25469913 << 0.6846  (10)
[3] INDEL AGG... 1919 52.8% EZH2 c.*21delC exon 20 021 0.6825 COSN20104935
Low Confidence Variants chr7 JAGGEGE] 2090 4009 NM_004456 3UTR 0.771 0.9444  non coding
e
¥ 160 ®
OVERVIEW | DETAILS _ FLAGGING _ VIEWER _SIMILAR PATIENTS EE @
Flagged Variants reads frequer transcript Eonrank €S rank GnomAD
NM_004343 9
< 1711 -
¥ 34 5212 ww e B
DEPT! v D. ¢.1099_1150del ClinVar
RUN
30 5775 ref/alt COSMIC
o max 2% O | iccacaceerin SR 'NZE" del 52 ¢ =
predictions e z
AGCAGAGGCTTAAGGA. . .
= e e | DRSS 5 [
34.7% R —— ; ALANUT
1.9% il frameshift
VARIANT Add To Report EQRLKE ~E Google
FRACTION —o protein oMM
COMMUNITY Set To False + p.Leu367Thrfs*?

30 genli: ABL1 (4-9), ASXL1 (9,11,12,14), BRAF (15), CALR (9), CBL (8,9), CEB-
SOPHIA Myeloid Solution PA (all),CSF3R (all), DNMT3A (al), ETV6 (al), EZH2 (al), FLT3 (13-15,20), HRAS
(CE-IVD) 16/32/48  (2,3), IDH1 (4), IDH2 (4), JAK2 (al), KIT (2,8-11,13,17,18), KRAS (2,3), MPL (10),

NPMT1 (10,11), NRAS (2,3), PTPN11 (3,7-13), RUNX1 (al), SETBP1 (4), SF3B1

(10-16), SRSF2 (1), TET2 (al), TP53 (2-11), U2AF1 (2,6), WT1 (6-10), ZRSR2 (all

SOPHIA Myeloid Plus Solution
(RUO)

SOPHIA Extended Myeloid
Solution (RUO)

16/32/48 30 gend + 119 fazi gend

32/48 98 genl (seznam genl na vyzadani

23 genl: ATF1, ATM, BCL2, BIRC3, BTK (15), CDK4, CUL4A (1-5), CXCR4 (2),
SOPHIA CLL Clonality Solution 16/32/48 DLEU1, EGR2, FBXW?7, KLF5, KRAS, MYD88, NFKBIE, NOTCH1 (34), PLCG2
(RUO) (19,20,24), POT1, PROZ, RB1, SF3B1 (14-16,18), TP53, XPO1 (15,16) + IGH
prestavby

54 genli: ARID1A, B2M, BCL2, CCND3, CD58, CHD2, CDKN2A, CDKN2B, Cll-
TA, CXCR4, EP300, FOXO1, GNA13, ID3, IRF4, KMT2A, KMT2D, MAL, MEF2B,
MYC, MYD8S, NFKBIE, PAX5, PIM1, POT1, PRDM1, PTPN11, REL, SOCST,

SOPHiIA Lymphoma Solution 16/48 TNFAIP3, TNFRSF14, TP53, ATM (57-63), BCL6 (8,9), BIRC3 (all,ex.2), BRAF

(RUO) (15), BTK (15), CARD11 (4-9), CCND1 (1), CD79A (4,5), CD79B (5,6), CREBBP
(27-30), EZH?2 (16,18), FBXW?7 (9,10), KRAS (2,3), NOTCH1 (34), NOTCH2
(26-28,34), NRAS (2,3), PLCG2 (17-23), PTEN (5), SF3B1 (14,15), STAT6 (9-14),
TCF3 (17-19), XPO1 (15-18)

SOPHIA Hematologic, Myeloid

& Lymphoma Solution (RUO) 16/32/48 109 genu (seznam genu na vyzadani)




ONKOGENETIKA & PARAGON GENOMICS

Bleskova priprava
NGS knihoven
s panely CleanPlex®

gDNA, FFPE DNA, or cfDNA

Princip a
metodika

T
Pokryti Target Amplicons Non-Specific
Products

2. Background Cleaning

v

Vzorky

Jednoduchost

—

Molekularni
barkddy

Pristroje 3. Indexing PCR
v

p—

—_—

f————— .}
——

Sample Barcodes 2

Ready libraries
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0OncoZoom® Cancer Hotspot Panel

> 2900 hotspoti v 65 onkogenech a tumorsupresorovych genech

TMB Panel

detekce mutacni néloZe v 516 genech asociovanych se solidnimi nadory

UMI Lung Cancer Panel

hospoty v 23 genech asociovanych s karcinomem plic

Hereditary Cancer Panel v2

37 gend asociovanych s HBOC, karcinomem prostaty, slinivky atd.

JMML Community Panel

25 gend asociovanych s juvenilni myelomonocytarni leukémii a dalSimi hematolog. malignitami

Mitochondrial Disease Panel

kompletni pokryti

CFTR Panel sekvenace genu CFTR
TP53 Panel sekvenace genu TP53
BRCA1 & BRCA2 Panel v3 sekvenace genti BRCAT a BRCA2
Porphyria Disorders
Arrhythmogenic Right Ventricular Cardiomyopathy (ARVC) Panel Purine and Pyrimidine Metabolism Disorders Panel
Cardiomyopathy Comprehensive Panel Pyruvate Dehydrogenase Deficiency Panel
Comprehensive Cardiology Panel Bardet-Bied| Syndrome Panel
Congenital Heart Disease Panel ar € - y
Dilated Cardiomyopathy Panel Ciliopathies Panel
Hereditary Hemochromatosis Panel Nefrologie Joubert and Meckel-Gruber Syndromes Panel
Hereditary Hemorrhagic Telangiectasia Panel 9 Nephrolithiasis Panel
Kardiologie Heterotaxy and Situs Inversus Panel ; i ioaci
Hypertrophic Cardiomyopathy (HCM) Panel Prlmary Ciliry Dyskinesia Panel
Left Ventricular Noncompaction (LVNC) Panel Senlo.r-Loken Syndrom(? Parlel
Noonan Syndrome / RASopathies Comprehensive Panel Alzheimer and Dementia Disease Panel
Pan Aortopathy and Connective Tissue Disorders Panel Alzheimer’s Disease Panel
Pan Arrhythmia Panel Amyotrophic Lateral Sclerosis Panel
Pulmonary Arterial Hypertension Panel Autism Spectrum Disorders Panel
Familial Hypercholesterolemia Panel
(ardio-Facio-Cutaneous Syndrome Panel Centronudlear Myopathy Panel
Dermatologie | Ectodermal Dysplasia Panel Charcot-Marie-Tooth Disease Panel
Lynch Syndrome Panel Comprehensive Epilepsy Panel
Bone Marrow Failure Syndromes Panel Comprehensive Muscular Dystrophy Panel
" ) Diamond-Blackfan Anernia Panel Comprehensive Neuromuscular Disorders Panel
ematologie Dyskeratosis Congenita Panel :
Fanconi Anemia Panel Comprehensive Neuropathy Panel
Hereditary Hemochromatosis Panel Congenital Myasthenic Syndrome Panel
Comprehensive Hereditary Cancer Panel Congenital Myopathy Panel
Hereditary Breast and Ovarian Cancer Panel Neurologie Distal Myopathy Panel
Hereditary Colorectal Cancer Panel " -
Hereditary Gastric Cancer Panel Dystonia Comprehensive Panel
Hereditary Melanoma Panel Dystroglycanopathy Panel
Dédicna Hereditary Myelodysplastic Syndrome (MDS) /Leukemia Panel Early Infantile Epileptic Encephalopathy Panel
nadorova Hereditary Nervous System and Brain Cancer Panel Hereditary Motor Neuropathy Panel
onemocneni Hereditary Pancreatic Cancer Panel Hereditary Sensory and Autonomic Neuropathy Panel
Hereditary Prostate Cancer Panel - - " "
Hereditary Renal / Urinary Cancer Panel Hereditary Spastic Paraplegia Comprehensive Panel
Hereditary Sarcoma Panel Holoprosencephaly Panel
Hereditary Thyroid Cancer Panel Limb-Girdle Muscular Dystrophy Panel
Pediatric Cancer Panel Nemaline Myopathy Panel
ﬁgammaglobu“"em'a Panel ___ Neurodegeneration with Brain Iron Accumulation Panel
utoimmune Lymphoproliferative Disorders (ALPS) Panel : 2
Autoinflammatory Syndrome Panel Parkinson Disease Panel
Common Variable Immunodeficiency (CVID) Panel Rett and Angelman Syndromes Panel
Early Onset Inflammatory Bowel Disease Panel Congenital Cataracts Panel
Immunologie Hereditary Hemophagocytic Lymphohistiocytosis (HLH) Panel Oftalmologie | Leber Congenital Amaurosis Panel
Hyper-IgE Syndrome Panel Microphthalmia/Anophthalmia Disorders Panel
Hyper-lgM Syndrome Panel |croP almia | .nop almia Disorders Pane
Periodic Fever Syndromes Panel Chronic Pancreatitis Panel
Primary Immunodeficiency Panel Cornelia de Lange Syndrome (CdLS) Panel
Severe Combined Immunodeficiency (SCID) Panel _ Craniosynostosis Panel
Comprehensive Lysosomal Storage Disorders Panel Pediatrie s @ SR EE e
Comprehensive Mucopolysaccharidoses (MPS) Panel p
Comprehensive Neuronal Ceroid Lipofuscinoses Panel Macrocephaly and Overgrowth Syndrome Panel
Congenital Disorders of Glycosylation Panel Skeletal Ciliopathies Panel
Disorders of Fatty Acid Oxidation Panel Ostatni Comprehensive Genetic Health Panel
Metabolickda | Glycogen Storage Disease Panel statn! Gene-determined Health Panel
e — Homocystinuria Panel
. Hyperammonemia and Urea Cycle Disorder Panel
Hyperphenylalaninemia Panel
Hypophosphatemic Rickets Panel
Neurotransmitter Disorders Panel
Organic Acidemia/Aciduria Panel
Peroxisomal Disorders Panel




ONKOGENETIKA CE|IVD §=: BIOTYPE

AMLplex®
akutni myélmdm
leukemie

o —

Co (Faznigen  Varenta

AML 1-ETO

BCR-ABL ela3, ela2, b3a2, b3a3, b2a2,
Vzorky b2a3
CAML-AF10 AF10_240-CALM_1987
Jednoduchost AF_240-CALM_2092
CBFB-MYH11 TypABCDEFEGH,IJ
Kontroly DEK-CAN
MLL-AF6
MLL-AF9 BA_(THP-1), 7A_(10A), 8A_(MMB),
6B_(9B)
MLL-ELL e10e2, e10e3
MLL-PTD E9e3, e10e3, e11e3
NPM1-MLF1
PML-RARA Ber1 (PR-L), ber2 (PR-V), ber3
(PR-S)

PentaGen — katalog produktt



AML1-ETO

.|g?.-comn|
. e = = = = = = = = -
= |
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50 €0 130 330 370 40 450 50 530
6000
4000
2000
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45-31210-0025 Mentype® AMLplexQS 25
45-31210-0100 Mentype® AMLplexQS 100




ONKOGENETIKA CE|IVD §=: BIOTYPE

Komplexni reseni
pro monitoring
chimérismu

Mentype® DIPscreen

Kit Mentype® DIPscreen umoznuje screening pomoci
multiplexni PCR analyzy 33 dele¢nich a 33 insercnich
polymorfism0 (DIP, INDELS) v jediné reakci. Spolec¢né
s kitem Mentype® DIPquant se jedna o vysoce citlivy
komplexni systém umoznujici kvantitativni v€asnou
detekci remise malignich bunék v krvi pacientl po
transplantaci kostni dfeng.

Soucasti soupravy je i marker pro Amelogenin. -

\ J | L) ! A , | I
Detekeni limit: < 200pg genomové DNA e

i
"

Mentype® DIPquant

Kit Mentype® DIPquant umoznuje kvantitativni alel-spe-
cifickou Real-Time PCR analyzu vybranych DIP marke-
rd. V ramci kitu si Ize vybrat z 57 delec¢nich/inserénich
polymorfism{ (DIP, INDELS). Spole¢né s kitem Mentype®
DIPscreen se jedna o vysoce citlivy komplexni systém
umoznujici kvantitativni véasnou detekci remise malignich
bunék v krvi pacientt po transplantaci kostni drené.

Detekeni limit: < 200pg genomové DNA
Sensitivita: 0,05%

Kit Ize pouzit s pfistroji: Roche LC480, ABI Prism®7500,
7900, RotorGene.

PentaGen — katalog produktti



Mentype® Chimera®

LT

LI 1]

Kit Mentype® Chimera® umozniuje multiplexni PCR analyzu 12 STR markert
pro v&asnou detekci remise malignich bunék v krvi pacient( po transplantaci
kostni dfené. Kit je urcen pro semikvantitativni monitoring chimérisma.

DIz

iiid

\nesn;

Vybrané STR markery jsou vysoce polymorfni, Siroce validované a s vysokou - t
mirou heterozygosity. Soucasti soupravy je i marker pro Amelogenin. )

(nw- |press | |parsoess

86

Detekéni limit: < 200pg genomové DNA : = | .
Sensitivita: 1 - 5%.

D251360 0,799 D8S1132 0,869
D3S1744 0,812 D10S2325 0,885
D452366 0,783 D125391 0,902
D552500 0,786 D18S51 0,879
D6S474 0,735 D2152055 0,770
D751517 0,865 SE33 (ACTBP2) 0,951

Chimeris™ Monitor

Software Chimeris™ Monitor umozriuje automatické vyhodnoceni vysledkd véech kitl pro
detekci chimérismd.

Software umoznuje zpracovani prehledného reportu s grafy pro jednotlivé pacienty. Lze tak
prehledné sledovat Uspésnost prijetl transplantované kostni dreng.

Mentype®Chimera® 45-13210-0025 25
45-13210-0100 100
45-13210-0400 400
45-13210-1000 1000
Mentype®DIPscreen 45-45410-0025 25
45-45410-0100 100
45-45410-0400 400
Mentype®DIPquant 45-015xx*-0025 25
Mentype® DigitalScreen NEW 45-64610-0004 4
Mentype®DigitalQuant NEW 45-020xx-0025 25

*namisto xx uvedete Cislo konkrétniho vybraného DIP markeru, ktery naleznete v tabulce, kterou Vam na pozadani dodame.




Panel 15 informativnich biomarkerC pro
vCasnou detekci rakoviny modového
meéchyre.

Pacienti nad 55 let s rizikovymi faktory
a pacienti po lécbé rakoviny mocoveho
meéchyre.

Rakovina modgového méchyie je v CR
5. nejcastéjsim typem nadort u muzl
a 14. u zen. Tento nador ma bohuzel
velkou tendenci se vracet, a proto
se pacienti po lécbé casto monitoruiji
s vyuzitim nepfijiemnych procedur jako je
cystoskopie.

Test je zalozen na metodé Real-Time
PCR. Test vyuziva DNA izolovanou z modi
a detekuje zmény metylace DNA. Analyza
dat je kompletné automaticka.

Test ma CE IVD certifikaci.

katalog produktti

ceivo NUCLEIR

Methylaci DNA se aktivuji nebo deaktivuiji specifické geny,
naptiklad geny uréujici typ bunék. Uroveri metylace je proto
ucinnym nastrojem pro rozliSovani mezi typy bunék. Rakovi-
noveé bunky vykazuji zmeény v metylaci ve srovnani se zdravy-
mi bunkami. Pokud se tyto metylacni zmény ucinné detekuiji,
proti velkému pozadi zdravych bunék, je mozné rozpoznat
prftomnost nador v téinich tekutinach, jako je moc a krey,
CoZ je presné to, co Nucleix déla.

H H H
1 !
C H
o L P e

\  ——R— I

c o DNA-metyltransferdza C\ AU
o SN w o? T H
! "

cytozin S-metylcytozin

Anatomy of the Bladder STAGES OF BLADDER CANCER

Bladder



Unn Proprietary Biochemical Assay EpiCheck® Algorithm “
> > 32

CLINICAL SAMPLE METHYLATION PROFILE OF NOVEL BIOMARKERS DIAGNOSIS

Analyza DNA izolované z mog¢i.

Detekce peclivé vybranych pro nemoc specifickych zmén v methylaci DNA.

Vyzaduje velmi malé mnozstvi DNA: 10 ng

Velmi jednoduché worklow, bez bisulfidické konverze.

Automaticka analyza dodanym softwarem.

Vysledkem je ANO (pozitivni pacient)/NE (negativni pacient) + EpiScore (0-100), které udava uro-
vei metylace (>60 vysokeé riziko rakoviny mo¢. méchyie).

NPV o
(excluding Ta-LG) 99 A)

Sensitivity

(excluding Ta-LG)

Specificity ; i

Dle evropské, multicentrické, zaslepené, prospek-
tivni studie provedené na 353 pacientech v prv-
nim roce po lécbé rakoviny mo¢. méchyre (TUR-
BT) v urologickych centrech: Radboud University
Medical Center, Nijmegen, The Netherlands, Vall
D’Hebron University Medical Center, Barcelona,
Spain, Meir Medical Center, Kfar-Saba, lIsrael,
Universitatsklinikum Tubingen, Tubingen, Germa-
ny, ZGT Hospital, Hengelo, The Netherlands

Validovano na pristrojich ABI7500Fast Dx a RotorGene

NX899090-01 Bladder EpiCheck® DNA extraction kit 50
NX899090-02 Bladder EpiCheck® test kit 60




ONKOGENETIKA C€ @ncgnostics

MOLECULAR CANCER DIAGNOSTICS

GynTect

novinka v diagnostice =~ -
karcinomu delozniho

Karcinom délozniho é&ipku (KDC) patii mezi
Ucel pouziti nejcastéjsi zhoubna onemocnéni u Zen. Primarni
pfi¢inou vzniku onemocnéni je infekce vysoce rizikovymi
Jak typy lidskych papillomavir (HR-HPV), pricemz vétsina
infekci HPV u zen spontanné vymizi bez zavaznych
zdravotnich komplikaci.

Uréeno pro

: AvSak u 10% high-risk HPV pozitivnich zen dochazi
pacientky

k rozvoji patologickych zmén epitelu Usticich az v
: rozvinuty karcinom délozniho &ipku (KDC). Kligovym
Metodika problémem diagnostiky KDC az dosud byla
skutecnost, ze nebyl k dispozici test, ktery by doved|
obé skupiny pacientek odlisit. Tedy urcit, u kterych Zzen
se jedna o perzistentni HR-HPV infekci s pokrocCilymi
onkologickymi zménami, a u kterych jde o pfechodnou
infekci s perspektivou spontanniho odhojent.

Klinické vzorky

Pristroje

Kontrola kvality

Certifikace

PentaGen — katalog produktti




Doporucené schéma testovani
Onkocytologie
HPV test

opakovani po roce

pozitivni negativni

v

GynTect

\ opakovani po 6 mésicich

pozitivni negativni

\ 4
expertni kolposkopie
biopsie
CIN3+ Sensitivita Specifita PPV NPV
66,7% 86,9% 73,2% 83,0%
GT001-10 GynTect 1042 12

GT001-6 GynTect 6+6 12




CE IVD

-

Dases

Prvni vyhradné diagnosticky certifikovany
NGS panel pro detekci mutaci 13 gend
asociovanych s karcinomy stitné Zlazy

Z4dné plytvani penézi a Sasem za de- KRAS PTEN
tekci nadstandardnich lokusl s ne-

znamym klinickym dopadem na lécbu NRAS CDKN2A
pacienta HRAS EGFR
Maximalni vyuziti kapacity sekvenatoru BRAF AKT1
Jednoduchou cestou k vysledkdm bez PIK3CA CTNNB1
nutnosti zpracovani nadbytecnych dat

Maximalni pocet vySetfenych pacientt TP53 hTERT
vjednom runu NOTCH1 TSHR

Validovano pro FFPE blocky
a cytologické vzorky

validovano pro sekvenatory iSeq,
MiniSeq, MiSeq, NextSeq (lllumina) a
lonTorrent a lonS5 (ThermoFisher)
Minimalni pokryti 1000x u 95% bazi,
vysoka uniformita ¢tenf

pomoci sotware SmartSeq nebo Var-
some (Saphetor S. A.) v cené kitCi

Kit je CE IVD certifikovan

katalog produktti




PRIPRAVA NGS KNIHOVNY
H1030-16 THYRO - ID panel 16
H1030-48 THYRO - ID panel 48

KITY PRO INDEXOVANI
Pristroje lllumina

3001 Index set A (6x4) 96
3002 Index set B (6x4) 96
Pristroje ThermoFisher

6001 Barcode set 1-16 96

6002 Barcode set 17-32 96




ONKOGENETIKA

Mikrosatelitni
nestabilita (MSI)

Co

Vysledek

Pro koho

Metodika a
pristroje

Klinické vzorky

Vysoka specifita
a citlivost

Certifikace

PentaGen — katalog produktt

EXPERTERM

HNPCC (hereditarni nepolypdzni  karcinom  tlustého
stfeva) je autozomalné dominantni onemocnéni, s rizikem
véasného vyvoje rliznych druhl rakoviny, véetné rakoviny
tlustého stfeva, koneCniku, endometria, ovaria, tenkého
stfeva, zaludku a mocovych cest.

PriCinou nemoci jsou germindlini mutace v genech
kodujicich proteiny, které se podieji na opravé chyb
béhem replikace DNA. Tyto geny jsou oznacovany jako
MMR (mismatch repair genes). MMR geny hraji kliCovou
roli pfi zajisténi genomické stability béhem replikace a
rekombinace DNA. Germindlni mutace v jedné alele u
jakéhokoliv genu z uvedené skupiny MMR vede ke vzniku
defektu v opravnych mechanizmech DNA.

Zlatym standardem pro hodnoceni aktivity gend MMR u
nadorové DNA je v soucasnosti testovani mikrosatelitni
nestability (MSI) tumord.

1 130

80 50 100 [ 120 140 150 160




Prehled testovanych lokusU, délky mikrosatelitt, fluorescentll pouzitych pro znaceni primer(i a prdmémé délky jednotlivych
PCR produktd.

Locus Gene Genbank Dye Lenght and location | Average PCR | Repeat
Name number of the repeat product size
(pb)
NR 21 SLC7A8 XM _033393 | HEX 21(T) 5UTR 103 Mononucleotide
BAT 26 hMSH2 U41210 6-FAM | 26(A) intron 5 116 Mononucleotide
BAT 25 c-kit L04143 NED 25(T) intron 16 124 Mononucleotide
NR 24 ZNF-2 X60152 HEX 24(T) 3UTR 130 Mononucleotide
NR 22 Trans. prec. L38961 6-FAM [ 22(T) 3’'UTR 142 Mononucleotide
protein B5

D16S539 - G07925 NED (GATA)n 169 24.1 143-173 Tetranucleotide
D13S317 - G09017 HEX (TATC)n 13g31.1 157-201 Tetranucleotide

Vyrobce doporucuje pouzivani negativni kontroly (genomicka DNA bez MSI) pro kazdou analyzu. Vysledek analyzy nega-
tivni kontroly je znazornén na obrazku nize. Dva tetranukleotidové markery, D165S539 e D13S317, jsou v panelu zahrnuty
PCR za ucelem detekce pripadné zamény vzork(d nebo za Ucelem detekce kontaminace. Alely detekované v normalnim
vzorku by meély byt pfitomny také ve vzorku nadoru, pokud oba vzorky patfi stejnému pacientovi.

('8 ueeccezr-11011z 0
120 160

1400 BAT25 D165539
1200 NR21 BAT26 || yp2g NR22

a0 . I D13S37
I, ||i A!l
400 { i J
j L L

[Ilfj.' .4¢i|l-. U | |

Mutace ve dvou a vice riznych mononukleotidovych markerech = MSI-H (tumor s vysokou nestabilitou)

mononukleotidovém markeru (tumor s nizkou nestabilitou)
zaznamenangé (mikrosatelitné stabilni tumor)
Katalogové éislo: Souprava Pocet reakci:

MS.01FL HNPCC Kit 1- FL (MSI testing kit) 40
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HLA typizace

HLA TYPIZACE




Vyhodnoceni ELFO
Control band 440bp, specific band <260bp

- ﬂ‘!— Chromosome 6

g9 ~|000|

bottom
(black marker line)

- JoloJolololole)
lolelelelelolale)]

iojejelelelole]e]

Prehled detekovanych HLA alel:

Genotyp

et iMapyp | aMapoyp | Ceeenespeend
typizace 1.Haplotyp 2.Haplotyp

DRB1* DOB1* DRB1* DQB1* B
__DOAT*__DUBI* | DRBI*__DOAI* | DUBI*_

DR3-DQ2 0301 0501 0201 - -

DR3-DQ2/

DR3-DQ2 0301 0501 0201 0301 0501 0201 Vice nez 90% pacient
baz DR3-DQ2/ s celiakif

DR7-DQ2 0301 0501 0201 07 0201 0202

DR5-DQ7/

DR7-DQ2 11/12 0505 0301 07 0201 0202
DQs8 DR4-DQ8 04 0301 0302 - - - 2-10% pacientd s celiakif

Vyhodnoceni pomoci softwaru SSP Reporter,
ktery je dostupny v ¢estiné a zdarma:

Iméno:
i dislo:
Cislo vzorku: LotMo: |CELOS-1

Mix [pas | aliele specificties
o x_| DQBI702:01- <0206
x

:01, DQB 1703:0 1/05/10/19/25/27-36, DQB1704:01/02/03/052/06/03, DQB1706:01/05-07/08/11/43
:02/06, DOB1706:05-07-11
:03, DQB 1°03:03/06w/12/15/20/25w[26[30-31/33-34, DOB1704:03n
:04, DQB 1°06:05-07/08/11
:05

3:01/03:02-23, DQB1704:01/02/03, DQB 1705:01-05/07-12, DQB1706:01-44
B 1°03:01/04/05-10/13-14/16/15/21-22/24/27-29/35
:02/07-08/11/32/37, DQB106: 29
:02/03/05/06/08/11/15/17/18/20/25/26/31-34/37, DQB1°04:0 1w/02w/03w/04/05, DQB1°05:02/03/06/08- 10, DQB 17062 19w
:08, DQB 1°06:02/10/ 11/13/14/16/13/20/23/29/33

x
x
12 *06:01/35/43
QAT*02:01
QA102:01, DQAT=03:01

QA1%03:02/03

QA1*03:01/02/03
7 | x| DOAT™05:01/03/06/07

QA1705:03/06/07

E]
k]
5|3(3(3(53(5|5]5|5|5|3

x_| DQAI™05:05/08-11
|20 | x| DRBI703:01-41/4349/52/54/56-64, DRB1711:07/53/103/107, DREIDL 14
|21 | | DRB1704, DRE1*11:22, DRB1¥14:10/57
|22] | DRBI%07
o ° o DRE1711, DRBL703:08, DRE1704: 15/61, DRB 1708:31/41, DRB112:04, DRB1™14: 11, DRB1* 16:16, DRE3"02:18, DRBS™0L:13
(24| | negative contral

201 093 PROTRANS HLA Celiac Disease 24




HLA TYPIZACE POTMANS
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Oddélené sekvenovani haplotypii onA

Zadné heterozygotni pozice i
Zadné ambiquities Rozdéleni haplotypi

Haplotype1 Haplotype2

fedisténi e~

Precisténi = ==

v v

Sekvenacni reakce I I

maternal =—p GATHETACTEAGYCETECCE L — .3 v
/ Precisténi =

! L = GATTGTTCTCAGTCGTTICCGCGGGTTAAA —=-— ﬁ:’ -""-;"
Sekvenace I I

Analyza
Jasny vysledek
Bez ambiquities

High resolution

Katalogové Pocet Katalogoveé Pocet
7 Souprava - 7 Souprava o
cislo testu: cislo testu:
34 04 PROTRANS S4 HLA-DRB1* 24
34 01 PROTRANS S4 HLA-A* (exon 1,2,3,4) 24 (exon 2,c0don 86TG)
3301 PROTRANS S3 HLA-A* (exon 1,2,3,4) 24 3304 TN €8 AR o4
31 01 PROTRANS S1 HLA-A*(exon 1,2,3,4) 24 (exon 2,c0don 86TG)
. (exon 2,codon 86TG)
gg gi Egggmg z :&; fexon 1’5'2’3) ij 3105 PROTRANS S1 HLA-DRB3* (exon 2) 24
5" (eon 1,2.84) 3106 PROTRANS S1 HLA-DRB4* (exon 2) 04
3102 PROTRANS S1 HLA-B(exon 1,2,3,4) 24 107 PROTRANS &1 HLADRES (oxon 2 o
2102 PROTRANS S1 HLA-B* swift (exon 2,3) 24 ¢
241415  PROTRANSS1HLAB*5701(exon 1234) 48 ) FROURANS S bilurb S Eenas) 2
3109 PROTRANS ST HLA-DQB1* (exon 2) 24
54 03 PROTRANS S4 HLA-C* (exon 2,3,4) 24 3110 PROTRANS ST HLA-DQB1* (exon 3) 24
3303 PROTRANS S3 HLA-Cw* (exon 2,3,4) 24 PROTRANS HLA Narcolepsy
2103 PROTRANS S1 HLA-C* swift (exon 2,3) 24 DQA1*01)
201093  PROTRANS HLA Celiac diease 24
3208 PROTRANS S2 HLA-DQA1* (exon 3) 24

31 11 PROTRANS S1 HLA-DPB1* (exon 3) 24
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P>

Alliance
Member

Washing &
Pretreatment: Redyleigg- Result:
90 min 30 min : 30 min
Washing &
Convetional Pretreatment Hybridization: Redyleir?g' Result:
Probe 90 min 16-24 h 30 min : 30 min

katalog produktti




CE-IVD

Nadory plic ALK ROS1 C-MET/CEP7 NTRK1 NTRK2 NTRK3
Nadory prsu HER2/CEP17  |HER2
Nadory Zaludku HER2
Nadory moéového méchyie |CEP3/CEP7 P16/CEP17 P53/CEP17
Nadory cervixu TERC
Mozkové nadory 1p/19q BRAF
Lymfomy BCL6 BCL2 IGH IGH/C-MYC |GH/BCL2 P53/CEP17 MYC CCND1/IGH
CLL RB1/ATM P53/CEP17 D13S319/CEP12 | CEP12 CEP11/ATM D13S319/LAMP1 | MYB/CEP6
AML (Non APL) AML1/ETO PML/RARA MLL CBFB/MYH11 EVI1
CML BCR/ABL FGFR1 PDGFRA
ALL TEL/AML1 BCR/ABL IGH P16(CDK2NA)/CEP19 | MLL MYC TCF3/PBX1 |E2A
Mnohoéetny myelom P53/CEP17 IGH CCND1/IGH D13S319/LAMP1 1021 and 1p32 MAF/IGH
MDS D7S486/CEP7 | D7S522/CEP7 | CSF1R/D5S630 |EGR1/D5S630 D20S108/CEP8 CEPX/CEPY CEP8 RB1/13g34
T2 e Beef] 20q12(D-
Aplasticka anémie CEP8 D7S486/CEP7 | EGR1/D5S630 202 1 0(8) /20q13.12
Néadory mékkych tkani MDM2
Prenatalni diagnostika (13/21;18/X/Y)
AML RB1/13g34
MPD RB1/13q34
RUO
Nadory plic MAML2 PD-L1/CEP9
Nadory prsu TOP2A ETVG/NTRK3 CCDN1/CEP11 EPOR
Lymfomy MALT MALT1/IGH IRF4 API2/MALT1 11023.3/11924.3 | PDL1/CEP9
CLL D13S25 D13S319
AML (Non APL) CBFB RARA
CML CHIC2 (PDGFRA) | NUP98 JAK2
ALL CEP4/CEP10 CEP17 CRLF2 MLL/CEP11 ETV6 DEK/NUP214 TCRB (7q34)
Mnohoéetny myelom RB1 15022/6021 | D13S319
MDS PDGFRB D13S319
Nadory mékkych tkani SS18(SYT) CDK4/CEP12 NR4A3
ALL podobna
Filadelfskému CSFIR ABLA1 ABL2 JAK2
chromosomu
Nadory centralniho N-MYC/LAF4 | CEPT (Green)
nervového systému
Nadory'pernfgrr'uch SRD/PBXA
nervovych tkani
Non-Hodgkintiv lymfom | BCL6/IGH
AML D13S319 PDGFRB
Nadory prostaty TMPRSS2
Nadory'letllvu'l a T3
vaskularni nadory
Nadory chrupavek CDK4/CEP12
Nadory fibroblastu a ETV6 USP6 FUS EWSR1
myofibroblastu
Rhabdomyom FKHR PAX3
Stitna zlaza RET
Vldknity histiocystom DDIT3 (CHOP)
RCC 3p25/CEP3
PCM D20S108
EST JAZF
EMC NR4A3




PRINESLI JSME VAM V ROCE 2023

NOVi DODAVATELE
Lexogen
Univ8 Genomics

NOVE PRODUKTY
ArcherDX

Devyser

SOPHiA GENETICS

NOVE TVARE
Andrea Oravecz
Petra Piliarova

Expert v analyze RNA v¢. sekvenovani celého transkriptomu
Specialista pro vySetreni lymfoproliferativnich onemocnéni

FusionPlex™ Alk Ret Ros v2

FusionPlex™ Core Solid Tumor

VariantPlex™ Expanded Carrier

VariantPlex™ Complete Solid Tumor

VariantPlex™ Pan Solid Tumor

Devyser Compact IVDR

Devyser BRCA PALB2 NGS

Devyser LynchFAP

SOPHIA Pharmacogenomics Community Panel
SOPHIiA DDM™ Targeted-Universal Pipeline

SOPHIA Hereditary Cancer Solution v2.0

SOPHIA Hereditary Cancer Solution 66 genes
SOPHIA Hereditary Cancer Solution 117 genes
SOPHIA Hereditary Cancer Solution 144 genes
SOPHIA Extended Homologous Recombination Solution
SOPHIA CLL Clonality Solution

SOPHIA Hematologic, Myeloid & Lymphoma Solution

Aplikacni specialista v divizi Diagnostika (Slovensko, Madarsko)

Aplika¢ni specialista v divizi Diagnostika (Cesko, Polsko)

30
62

70
70
72
78
78
10
82
82
36
38
84
84
84
84
84
88
88



PRIPRAVUJEME PRO VAS V ROCE 2024

NOVi DODAVATELE
Medicover Genetics TarCET IVD panely pro Sirokou Skalu onemocnéni
Singleron Biotechnologies  Kity pro RNA sekvenovani na urovni single cell

NOVE PRODUKTY
LaCAR LAMP Human HFE 3mut KIT (C282Y, H63D, S65C)
LAMP Human NUDT15 KIT (*3, *6, *9)
LAMP Human DPD KITS (DPD*7, DPD*9A, DPDrs11)
SOPHiA GENETICS SOPHIA DDM™ Community CGP Solution (477 gend)
SOPHIA DDM™ RNAtarget PanCancer Solution (136 genl)

Adalsi...
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