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neoBona...

Sagedasemate trisoomiate T21, T18 ja T13 määramine.

Kasutatav vähemalt 10-nädalase (10 nädalat + 0 päeva) raseduskestusega naistel.

Sobib kasutamiseks kaksikute puhul.

Kasutatav kunstliku viljastamise, sealhulgas munarakudoonorluse järgse in vitro viljastamise (IVF) korral.

Trisoomiate T21 ja T13 puhul on tundlikkus üle 99,9%.

Analüüsi tulemused saab tüüpiliselt 5 tööpäeva jooksul.



neoBona, mitteinvasiivse sünnieelse 
diagnostika uus põlvkond Täiustatud tehnoloogia

Uusim tehnoloogia:

Paired-end ülegenoomi sekveneerimise tehnoloogia 
(Whole Genome Sequencing - WGS) võimaldab uurida 
rakuvaba DNA-d tõhusamalt ja asendab vanema 
single-read meetodi.

Loote fraktsioon:

Uuenduslik paired-end sekveneerimise tehnoloogia või- 
maldab loote fraktsiooni täpselt kvantiteerida. See tagab 
suurema tõenäosuse analüüsi õnnestumiseks.

Kiire ja taskukohane:

Tulemused saab tüüpiliselt 5 tööpäeva jooksul. Suur 
automatiseerimise määr võimaldab hoida analüüsi hinna 
taskukohasena.

Kõrge riskiga tulemuste puhul on vajalik geneetiline nõustamine ja tulemuste võimalik kinnitamine traditsioonilise sünnieelse diag- 
nostikaga.

Kogemuste ja tehnoloogia ühendus:

Põhineb SYNLABi (Euroopa juhtivaid ettevõtteid sünnieel- 
se diagnostika vallas) ja maailma ühe juhtiva sekveneeri-
miseksperdi ILLUMINA ühendatud kogemustel.

Teostatakse Euroopas:

neoBona ja neoBona Advanced on saadaval ning tehak- 
se ainult SYNLABi Euroopa laboris.

Patsientide jaoks on saadaval erinevad võimalused:

* LABCO kliinilised sooritusandmed.
* Cirigliano et al. First clinical application of paired-end MPSS for cfDNA based prenatal screening of aneuploidies P01.060D ESHG 2016.
* Cirigliano et al. Performance evaluation and clinical implementation of the neoBona test, a new paired-end MPSS approach for cfDNA based 

prenatal screening of common chromosome aneuploidies. Prenatal Diagnosis 2016, 36, 23–84.

TRISOOMIA SKOOR (TSCORE)

neoBona kasutab uut arvutamise algoritmi TSCORE (trisoomia skoor), mis ühendab mitu parameetrit ja võimaldab 
saada usaldusväärsed tulemused isegi madala loote fraktsiooni korral. neoBona analüüsi puhul on kordusproovi 
võtmise vajadus ca 1,5%.

TÄIUSTATUD SEKVENEERIMISE TEHNOLOOGIA

Paired-end WGS sekveneerimise tehnoloogia võimaldab analüüsida rakuvaba DNA-d põhjalikumalt ja mitmekülgsemalt 
kui tavapärane single-read WGS tehnoloogia ning tagab analüüsi suurima täpsuse.

Valideerimise andmed

Tavapärane single-read WGS
Trisoomsete ja mittetrisoomsete juhtude piiratud 
eristamisega piirkond (hall tsoon)

Paired-end WGS
TSCORE võimaldab trisoomseid ja mitte-
trisoomseid juhte tõhusamalt eristada
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4 Trisoomsete ja mittetrisoomsete juhtude parem eristamine
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Tavapärane single-read WGS tehnoloogia Paired-end WGS tehnoloogia

Trisoomiad 21, 18 ja 13 + loote sugu (soovi korral)
Paired-end WGS tehnoloogia
Loote fraktsioon

neoBonaÜksik- ja 
kaksikrasedus

Trisoomiad 21, 18 ja 13 + X,Y aneuploidsus + loote sugu
Paired-end WGS tehnoloogia
Loote fraktsioon

neoBona
Advanced

Üksikrasedus

Kombineeritud sooritusandmed: T21, T18 and T13*

- Üldine tuvastusmäär: 99,1% (95% CI 95-99,9%)
- Valepositiivsuse määr: < 1/1500 analüüsist
- Kordusanalüüside määr: 1,5%

TUNDLIKKUS (95% CI)*

TRISOOMIA 21 100% (94,3-100%) 99,96% (99,9-100%)

TRISOOMIA 18 97,1% (84,7-99,9%) 100% (99,9-100%)

TRISOOMIA 13 100% (75,3-100%) 99,98% (99,9-100%)

SPETSIIFILISUS (95% CI)*


