neoBona...

@ Sagedasemate trisoomiate T21, T18 ja T13 maaramine. E : E : :

@ Kasutatav vahemalt 10-nadalase (10 nadalat + O paeva) raseduskestusega naistel.

@ Sobib kasutamiseks kaksikute puhul.

@ Kasutatav kunstliku viliastamise, sealhulgas munarakudoonorluse jargse in vitro viliastamise (IVF) korral.

(® Trisoomiate T21 ja T13 puhul on tundlikkus tle 99,9%.

Mitteinvasiivse sunnieelse
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neoBona, mitteinvasiivse sunnieelse
diagnostika uus polvkonad

Talustatud tennoloogia

Uusim tehnoloogia:

Paired-end Ulegenoomi sekveneerimise tehnoloogia
(Whole Genome Sequencing - WGS) véimaldab uurida
rakuvaba DNA-d tdhusamalt ja asendab vanema
single-read meetodi.

Loote fraktsioon:

Uuenduslik paired-end sekveneerimise tehnoloogia voi-
maldab loote fraktsiooni tapselt kvantiteerida. See tagab
suurema tdéenéosuse analltsi dnnestumiseks.

Kiire ja taskukohane:

Tulemused saab tlUpiliselt 5 t66paeva jooksul. Suur
automatiseerimise maar voimaldab hoida analtusi hinna
taskukohasena.

Kogemuste ja tehnoloogia Gihendus:

Pohineb SYNLABI (Euroopa juhtivaid ettevotteid stinnieel-
se diagnostika vallas) ja maailma Uhe juhtiva sekveneeri-
miseksperdi ILLUMINA Uhendatud kogemustel.

Teostatakse Euroopas:

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

|| TUNDLIKKUS (95% CI* SPETSIIFILISUS (95% CI)* . i . ,
TRISOOMIA 21 100% (94,3-100%) 99,96% (99,9-100%) 2 . o
TRISOOMIA 18 97,1% (84,7-99,9%) 100% (99,9-100%) ® ) B
TRISOOMIA 13 100% (75,3-100%) 99,98% (99,9-100%) ’ ’

Kombineeritud sooritusandmed: T21, T18 and T13* =°72°'° 80

- Uldine tuvastusméér: 99,1% (95% CI 95-99,9%)

TRISOOMIA SKOOR (TSCORE)

neoBona kasutab uut arvutamise algoritmi TSCORE (trisoomia skoor), mis Uhendab mitu parameetrit ja voimaldab
saada usaldusvaarsed tulemused isegi madala loote fraktsiooni korral. neoBona anallusi puhul on kordusproovi
votmise vajadus ca 1,5%.
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e el el v/ DNA analtUsi suurem tapsus

Loote fraktsioon v’ Loote fraktsiooni maaramine

Fragmentide suurusjaotus v/ Trisoomsete ja mittetrisoomsete juhtude parem eristamine

Sekveneerimise katvus v/ Puudub loote fraktsiooni méaaratletud alampiir

Valideerimise andmed

-100

- Valepositiivsuse méér: < 1/1500 anallitsist
- Kordusanallitside méar: 1,5%

Paired-end WGS
TSCORE véimaldab trisoomseid ja mitte-
trisoomseid juhte tohusamalt eristada

Tavapérane single-read WGS
Trisoomsete ja mittetrisoomsete juhtude piiratud
eristamisega piirkond (hall tsoon)
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TAIUSTATUD SEKVENEERIMISE TEHNOLOOGIA

Paired-end WGS sekveneerimise tehnoloogia véimaldab anallilisida rakuvaba DNA-d pohjalikumalt ja mitmekilgsemalt
kui tavaparane single-read WGS tehnoloogia ning tagab anallitisi suurima tépsuse.
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Patsientide jaoks on saadaval erinevad voimalused:
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Trisoomiad 21, 18 ja 13 + loote sugu (soovi korral)
Paired-end WGS tehnoloogia
Loote fraktsioon

Uksik- ja
kaksikrasedus

neoBona

neoDona®

Esimese podlvkonna
WGS analitsid

é Trisoomiad 21, 18 ja 13 + X,Y aneuploidsus + loote sugu

Paired-end WGS tehnoloogia
Loote fraktsioon

neoBona
Advanced

Uksikrasedus
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Korge riskiga tulemuste puhul on vajalik geneetiline ndustamine ja tulemuste véimalik kinnitamine traditsioonilise sinnieelse diag-
Paired-end WGS tehnoloogia

nostikaga. Tavaparane single-read WGS tehnoloogia



