


@

iy g T iy

CERTIFIKAT

g T S
e
Pl &.0.0 ﬁ
i E’:’_’ Pentalen
L

B e AL T s

CEN T P AN - PR T B0 B B

s e ——
-—..:.-.—-. e e e

@4 L

@

_EH-H;H- S —

CERTIFIKAT

S
e e

Pantalion a0,
Lt
mu—ll—_—

B entaten

dargrmm b o bt

P i

59 LR B0 13488 gal - HAE § B0 11485:508

@

R L IR IR

CERTIFICATE

i s . s o i 3 BOET
el e TR L e e |

Cmmn o maa o v st bl S

1PN . U R S R Y S LA ) e 9 S
o S e o

;_=..."E o=t — - =~

CERTIFICATE

Pﬂ-: ]
14‘:-11-: 13408 g3 FEHE F B 11AREI0HE

Fiw mariilr: w: sl o s 10 06 3T
h—_‘- b= el il TR
T wa @ v e A S




Zdlistujte si katalogem diagnostiky pro rok 2026. Mezi novinky patri Al laboratorni report od SeqOne, 1hodinova
hybridizace od spolecnosti IDT nebo automatizace pripravy NGS knihoven.

Aplika&ni podporu v Cesku, Slovensku i Mad'arsku zajifuje uz 8 odbornikd, ktefi vém poskytnou komplexni zagko-
leni, poradi s potrebnym pristrojovym vybavenim, ale zajisti i pripadny troubleshooting.

Prestéhovali jsme se do nové moderni a ekologické budovy se Spickovym skladem, demonstracni laboratoriire-
laxacnim zdzemim pro zameéstnance. Jeji provoz je diky kombinaci FVE a tepelného cerpadla maximainé ekolo-
gicky. Radi se s vémi setkdme u nds na Kladné, na nasich workshopech, na konferencich, nebo ve vasi laboratofi.

V leto$nim roce jsme zaved|i novy logisticky systém, ktery je pripraven na MDR a IVDR legislativu. Kolegové v logi-
stice vas vzdy predem informuji, kdy vasi zdsilku obdrzite. Zkontroluji, jestli vSe dorazilo v¢as a jestli zasilka cestou
nerozmrzla nebo se neposkodila. Velkou ¢ast zboZi drzime skladem, abyste vSe méli k dispozici co nejrychleji. Ex-
pedujeme kazdy tyden.

Nasi specializaci jsou inovativni produkty a metodiky, které nabizime velmi ¢asto jako prvni na trhu. Pro vas tato
reseni predstavuji ndskok pred konkurenci. Diky nim mohou zdravotnickd zarizeni rychleji odhalit a stanovit sprav-
nou diagndzu a zahdjit tak véasnou Iécbu pacienta.

Nechceme byt nejvétsi, chceme byt nejlepsi!
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Kity pro screening i rozsirenou pre-
natdlni diagnostiku aneuploidii chro-
mozomd 13,15, 16, 18, 21,22, X a Y

2-30 ng gDNA z plodové vody a bi-
opsie choriovych klkd

QF-PCR pro amplifikaci,detekci a
analyzu STR a nepolymorfnich mar-
ker0

Kratky a jednoduchy pracovni po-
stup (<45 min manudini préace)

U rozsifenych paneld 2 PCR reakce
na vzorek zahrnujici ID markery pro
konfirmaci identity vzorkd

Validovdno pro pristroje ABI
a SeqStudio

Software GeneMapper

CE IVD v souladu s IVDD 98/79/EC

KATALOG PRODUKTU

Spoleénost Devyser nabizi Siroké portfolio produktd ur-
¢enych pro komplexni prenatdalni diagnostiku aneuploidii
metodou kvantitativni fluorescen¢ni PCR (QF-PCR).

Nabizené kity obsahuji STR markery i nepolymorf-
ni markery pro rychlou a spolehlivou detekci Downo-
va, Edwardsova, Pataova a Klinefelterova syndromu.
Soucasné umoznuji odhaleni prenatdlniho mosaicismu
a materndini kontaminace.

Diky patentované technologii spole¢nosti Devyser jsou
kity navic schopny detekovat Turnerlv syndrom pro-
stfednictvim dvou specidlnich markerd pro vypodet
ploidie chromozomu X.



PRENATALNi A NEONATALNi DIAGNOSTIKA

Pfehled produktu Devyser pro testovani aneuploidii a zahrnutych markeru
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Katalogoveé éislo Souprava Pocet reakci
8-A0M.2 Devyser Complete v2 25,50,100
8-A017.3 Devyser Compact v3 25, 50, 100

8-A015.2-M1 Devyser Extend M1v2 25
8-A012.2-13 Devyser Resolution 13 v2 25
8-A012.2-18 Devyser Resolution 18 v2 25
8-A012.2-21 Devyser Resolution 21v2 25
8-A012.2-XY Devyser Resolution XY v2 25
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PRENATALNi A NEONATALNIi DIAGNOSTIKA EU-IVDR Dvysrm

Devyser Compact
pro testovani

aneuploidii
ve shodé s IVDR

Produkt Devyser Compact CE-IVDR je novou verzi lety
Zaméreni a laboratoremi osvédéeného produktu Devyser Com-
pact v3 (CE-IVD). Kit je navrZen pro kvantifikaci, multi-
plex-PCR amplifikaci a analyzu 26 informativnich gene-
tickych marker0.

Vstupni material V kombinaci s jedine¢nym ,single-tube” pristupem
umoznuje rychlou prenatdlini diagnostiku nejcastéjsich
aneuploidii: Downlv, Edwardstv, Patadv, Klinefelterdv,
Technologie XXX a XXY syndrom. Produkt také nabizi patentovanou
metodu pro diagnostiku Turnerova syndromu.

Jednoduchost
380 _ 420
Kompatibilita
Vyhodnoceni
Status 1 3l B 1 3IB
8037 3307
138
7780

KATALOG PRODUKTU 2025




PRENATALNI A NEONATALNIi DIAGNOSTIKA

Casny potrat

Casné potraty postihuji az 15 % klinicky prokdzanych téhotenstvi. Potrat embrya méze byt zpUsoben mno-
ha faktory, ale je zndmo, Ze vétsina ¢asnych spontdnnich potratd souvisi s chromozomdlnimi abnormalitami
aze az 96% z nich jsou numerické chromozomdaini abnormality, zahrnujici chromozémy 13, 15, 16, 18, 21, 22 a X.

Zeny, které postihl jeden nebo vice spontdnnich potratd zpdsobenych chromozomdalnimi abnormalitami, maji zvy-
Sené riziko chromozomdalnich abnormalit i u ndslednych t&hotenstvi. Cytogenetické testovdni spontdnnich potratd
je doporucované dokonce i u prvniho zaznamenaného sponténniho potratu. Identifikace mozného ddvodu po-
tratu vyznamné snizuje dlouhodobou psychickou zaté€z pacientky a umoznuje genetickou konzultaci s pdry pred
ndslednym téhotenstvim.

Diagnosticka souprava Devyser Compact CE-IVDR

Konvencéni cytogenetické testovani je drahé a zdlouhavé. Navic je vysledek Casto znemoznén nelspésnou kulti-
vaci, chybnou diagnézou kvili materndini kontaminaci a prerostenim bunék, stejné joko nedostatecnou kvalitou
chromozomdlnich prepardtd. Bunééné kultury mohou selektivné ziskat normdini karyotyp nebo abnorméini ka-
ryotyp v z&vislosti na aktudlni bunééné proliferaci.

Soucasné studie opakované prokdzaly, Ze QF-CR umoZnuje rychlou, spolehlivou a relativné levnou techniku pro
diagnostiku chromozomalnich aneuploidii u prenatdlnich vzorkd. QF-PCR nevyzaduje bunééné kultury, vystadi s

malym mnozZstvim materidlu a nabizi vysledek v jediném pracovnim dni.

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

Pfiprava vzorku QF-PCR Kapilarni elektroforéza Interpretace vysledku
Katalogové éislo Souprava Poéet reakci
8-RO17 Devyser Compact CE-IVDR 25, 50,100

§PentaGen




PREIMPLANTACNI DIAGNOSTIKA Vitrolife ¢

FEET OF WTTHDL BN G

EmbryoMap: spolehlivé
preimplantacni
genetickeé testovani
aneuploidii

EmbryoMap slouzi k  jednoduché, rychlé
Zaméreni a reprodukovatelné  preimplantaéni  analyze
aneuploidii z embryondlnich biopsii. |zolované
gDNA jsou zpracovdny pomoci EmbryoMap Sample
Prep Kit. Vysledné NGS knihovny jsou sekvenovany
paired-end na lllumina MiSeq Sequencing System.
Vstupni material

Panel je validovdn pro detekci CNV, celo- a sub-
chromozomovych imbalanci i mozaicismu.
Technologie

NOVINKA! EmbryoMap SNP Reagent (13302,
96 rxn) je uréen pro preimplantaéni detekci
ploidie a kontaminace exogenni DNA na zakladé
Jednoduchost SNP analyzy. Pro maximalni efektivitu jej lze
snadno integrovat do stavajiciho pracovniho
postupu EmbryoMap s minimalnimi poZzadavky na
Kompatibilita Upravy a éas.

Software eMap je cloudovy ndstroj pro analyzu,
vizualizaci a reportovdni ziskanych dat. Navic,
software umoZnuje pldnovdni béhd, trasovani
vzorkd, automatické nahrdani dat ze sekvendtoru
i spusténi analyzy.

Vyhodnoceni

Status

KATALOG PRODUKTU 2025




PREIMPLANTACNI DIAGNOSTIKA

Schéma pracovniho postupu EmbryoMap

ONA EXTRACTION ,@ A SIZE SELECTION
rfupmmmmmu < QUANTIFICATION

LIWH’I’ POOLING
- LIBRARY AMPLIFICATION Enu[ﬂnﬂﬁ

Vizualizace ziskanych dat formou cirkosového grafu v softwaru eMap

Centre ring (blue)
indicating autosomal normal, Bhoa: boot
P ERIMEAGN S Dol indicating expected (normal)
chremasome result

Cluter ring (green)
indicating more than
two chromosome coples Red box indicating a
whela-chromasome loss
{aneuploid)

Inner ring (red)
indicating less than
two chromosome copies Green box indicating a
whaole-chiomosome gain
{aneuploid}

Yallow box indicaling
chromosome abnormality
with unknown significance
(pulative mosaic and/or
segmental imbalance)

S Chremesome name

Kit je dostupny v baleni po 96 reakcich a Ize jej zakoupit
se sekvenaénimi reagenciemi ve étyrech konfiguracich

Katalogové Pocetreakci Obsah soupravy Obsah soupravy
éislo narun (reagencie Vitrolife) (reagencie lllumina)
13308 8 1x EmbryoMap Sample Prep (96 rxn) 12x lllumina MiSeq Reagent Kit v3
13312 12 1x EmbryoMap Sample Prep (96 rxn) 8x lllumina MiSeq Reagent Kit v3
13324 24 1x EmbryoMap Sample Prep (96 rxn) 4x lllumina MiSeq Reagent Kit v3
13348 48 1x EmbryoMap Sample Prep (96 rxn) 2x lllumina MiSeq Reagent Kit v3

§PentaGen




PREIMPLANTACNI DIAGNOSTIKA Vitrolife ¢

FEET O STTROE IR R

&

KaryoMap v2: pokrocila
SNP genotypizace

pro preimplantacni
testovani

KaryoMap v2 je komplexni SNP genotypizacni test
Zaméreni pro haplotypovou analyzu, ktery vyuzivd technologii
Infinium BeadArray. Produkt zahrnuje vice neZ
400 000 SNP sond, coz zdgjisfuje vysoké pokryti
genomu vcetné obtizné analyzovatelnych oblasti,
Vstupni material jako jsou telomerické a centromerické regiony.

Kit obsahuje 2 BeadChipy a reagencie pro 16 vzorkad.
Technologie

Cloudovy software kMap umoziiuje planovani b&ha,
vizualizaci a analyzu genotypovych dat i tvorbu
zdvérecnych zprav.

Jednoduchost

= T

= ——

Kompatibilita

Vyhodnoceni

Status

14 KATALOG PRODUKTU 2025




PREIMPLANTACNi DIAGNOSTIKA

Schéma pracovniho postupu KaryoMap v2

PREPARE SAMPLES L] awauyse wimh Kuap

E BEADCHIP SCANNING

Porovnani kli¢ovych parametri produkit EmbryoMap a Karyomap v2

Parametr EmbryoMap KaryoMap v2

Typ testu PGT-A, PGT-SR PGT-M

Technologie Low-coverage NGS Karyomapping, SNP array
Detekované varianty Aneuplodie, CNV, mozaicismus SNP pro analyzu haplotypU
Software eMap kMap

Multiplexing 8-48 vzorkd/run 8 vzorkd/run

BeadChip pro SNP genotypizaci az 8 vzorkd vyuZivany v testu KaryoMap v2

s wo

Katalogové éislo Souprava Pocet reakci

13316 Infinium KaryoMap v2 16

§PentaGen




PREIMPLANTACNI DIAGNOSTIKA @ Yikon

GENOMICS

NICS® - neinvazivni
preimplantacni
screening aneuploidii

MALBAC (Multiple Annealing and Looping-based
Zaméreni amplification cycles) Je inovativni metoda vyuZivand
pro amplifikaci celého genomu z jedné burky. Klicovym
principem metody je pocdtedni syntéza semi-amplikond

Vstupni pomoci primerd ndhodné nasedajicich na templétovou
material DNA. Tim je zabrdnéno pouZiti syntetizované DNA

jako templdtu v dalsim cyklu a amplifikace DNA tak mé
Technologie takrka linedrni pribéh. Semi-amplifikace probihd béhem

prvnich péti cykld a kondi vytvorenim plnych amplikond

s komplementérnim 5" a 3" koncem. Ty se ndsledné spoji

Jednoduchost do vldsenkovych Utvard a jsou amplifikovéany na principu

béZné PCR.

Vyhodnoceni

Vyhoody MALBAC oproti klasické PCR:

Kompatibilita + mensiho vstupni mnozstvi templdtu

+ vySSi pokryti a eliminace technickych chyb
plynoucich z chybovosti polymerdézy

Status + niz8i vyskyt fale$né pozitivnich a falesné

negativnich variant

PGT-A Klasické metody preimplantacniho screeningu aneuploidii u embryi jsou zaloZeny na vysSetreni bunék
odebranych v ¢asném stadiu vyvoje embrya (obvykle D5-D6) pomoci biopsie. Uvedeny invazivni postup s sebou
prindsi radu rizik a nevyhod, jako:

+ omezeni pouze na biopsie schopnd embrya

+ nebezpecdi poskozeni embrya

+ falesné pozitivni a fale$né negativni vysledky z ddvodu vyskytu mozaicismu

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

KATALOG PRODUKTU 2025




PREIMPLANTACNI DIAGNOSTIKA

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

£} 5

MALBAC l Arnealing of primers

primaer
L. L. L. Ao e——wn om0 DMA
- ——

lw Q= Fullamplcan

RN Ny

§ o
WEE il O —
fml]lxn
H."r!l"li armilfuﬁnn
mmm
1o be sequenced
H . ir m :-en-t
mxn
Extension
M5 ;:'iuﬁ:
"1- e .
1 A Zong & Lu et al. 2012, Science

Pracovni postup NICS (neinvazivni preimplantaéni screening)

D5-Dé Culture Mediar HICS™ Sample Haxt Ganeration ChromGo® Test
Blastocyst Callectson Proparation SaUdr g 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
'S ' 'S
WGA + Lib Prep Single platform Manual
(>5h+6-8h) (lon or lllumina) analysis

Katalogové éislo Souprava Pocet reakci
XK-005-24 NICSInst™ Universal Library Preparation Kit 24
YKOO01-003 NGS Universal Index A Kit 24

KT100802348 Chromlnst Universal Library Normalization Kit 24

§PentaGen




PREIMPLANTACNI DIAGNOSTIKA

Novorozenecky

screening
SCID & SMA

Zaméreni

Vstupni
material

Technologie

Jednoduchost

Kompatibilita

Status

KATALOG PRODUKTU 2025

Immuno

cel@ eeee |\VD

Spoleénost ImmunolVD

se specializuje na vyrobu testd pro geneticky screening
novorozencd. Pracovni postup je zaloZen na forméatu
96-jamkovych desticek bez nutnosti automatizace a
skldda se ze 4 krokd: pFenos vzorku, omyti DBS, eluce
DNA a real-time PCR.

Tézka kombinovana imunodeficience

patfi mezi nejzdvaznéjsi primdrni imunodeficience.
Toto onemocnéni imunitniho systému je spojeno s de-
ficitem T lymfocytd, pfipadné také B lymfocytd. Pro
diagnostiku SCID lze vyuzit TREC, resp. KREC - malé
krouzky DNA uvolfované pfi zrani T, resp. B lymfocy-
0. Véasnd diagnostika u novorozencd umoziiuje pre-
dejit rozvoji zadvazné infekce.

Spinalni muskularni atrofie

je neuromuskulérni onemocnéni nejcastéji zplisobené
mutacemi genu SMN], které vedou ke sniZeni produkce
proteinu nutného pro funkci motoneurond. Projevem
tohoto onemocnéni je postupuijici svalové slabost, kterd
postihuje napr. kosterni svalstvo, Zvykaci svaly, dechové
funkce. V€asné diagnostika SMA u novorozencd umoz-
nuje véasné zahdjeni léCby a zlepseni kvality Zivota pa-
cientd.



PREIMPLANTACNI DIAGNOSTIKA

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

Omyti Ehuce ONA nPeR

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

- -— )

M ke e e
Paen W L) .~ s e e e _.
Eras Eate o B e

«u'..\i' L T n: L K4

| FLLEEEEELLL
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gaml LT T
|, NERRREEERRRE

Y B
Sl N 11111111111
v ccalackine Dot [T

Soucasti baleni jsou také kontrolni vzorky na Guthrieho kartickach
a standardni vzorky predpipetované v destickach.

Katalogové éislo Souprava Pocet reakci
4-2015-T/12-2015-T SPOT-it™ TREC Screening kit 82
4-2015-TK/12-2015-TK SPOT-it™ TREC & KREC Screening Kit 81
4-2020-TS /12-2020-TS SPOT-it™TREC & SMNI1 Screening Kit 82
4-2020-TKS /12-2020-TKS  SPOT-it™ TREC, KREC & SMN1 Screening Kit 81

-~
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GENETIKA EU-IVDR Dvysrm

Cysticka fibréza
- diagnostika
pomoci NGS

Cystickd fibréza je zdvazné, autosomdiné recesiv-
Zaméreni ni onemocnéni, které postihuje plice, pankreas a dalsi
exokrinni tkiné. Bez v&asné |é¢by mize byt Zivot ohro-
Zujici. Od objeveni genu CFTR bylo popsdno vice nez
2 000 variant, z nichZ mnohé maiji klinicky vyznam.

Vstupni

material Devyser CFTR predstavuje komplexni reseni pro ce-
logenové sekvenovdni genu CFTR metodou NGS. Diky

Technologie unikdtnimu ,one-tube* pristupu pfi pripravé knihovny

se snizuje riziko kontaminace, zdmény vzorkd i ¢asova
ndrocnost.

Jednoduchost

Detekované varianty a oblasti genu CFTR:

* promotor

- vSechny exony

Kompatibilita - exon/intronové spoje

Vyhodnoceni + klinicky vyznamné intronové oblasti

- rozsdhlé strukturni prestavby genu

Status

- primd detekce nejcastéjsich CNV

- polyT varianty v intronu 9

- TG repetice pri poly-T oblasti

KATALOG PRODUKTU 2025
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Pracovni postup - priprava knihoven nikdy nebyla tak snadna!

pro amplifikaci je pouzivan pouze jeden pool primerd - jeden pacient = jedna zkumavka
pro indexovdni jsou dodéavdany lyofilizované indexy ve stripech

Jjednotlivé pacientské vzorky jsou slouceny jesté pred Cisténim - purifikace celé knihovny probihd v jedné zkumavce

NN NNCN
%-NGS

DMNA PCR1 PCR2 Cleanup Pool

Exony, strukturalni delece a hluboké intronové regiony genu CFTR

pokryté v Devyser CFTR
CFTR “u
(470 Ietrcerrs ¥ % 11 i@ -
ﬁ“w1 _-' 4 L] ﬁa.’ H ¥ W 11 L g -4 ; 15 1 | Y Aar S & oLE S S R ST
— e —— ¥ dalia Pa 1l o Pkl 5
L= g _ &

Katalogové éislo Souprava Poéet reakci
8-A101-24 Devyser CFTR 24
8-A101-96 Devyser CFTR 96
8-R101-24 Devyser CFTR NGS (IVDR) 24
8-R101-96 Devyser CFTR NGS (IVDR) 96
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Alelicky specificka
detekce mutacipro
diagnostiku cystické
fibrozy

Zaméreni

Vstupni material

Technologie

Jednoduchost

Kompatibilita

Vyhodnoceni

Status

KATALOG PRODUKTU 2025

Design panelu Devyser CFTR 68
zaméFeny na evropskou populaci

M+1G>T
2043delG
1677delTA
W1282X
R1283M
K710X **

3849+10kb-
C>T

1507_F508-
wit*

2789+5G>A
M1101K
G85E
3905insT
1525-1G>A
2184delA
3659delC
N1303K
2184insA
1812-1G->A
CFTRdele2,3

L218X
621+2T>C**
1717-1G>A
L206W
E92X
3120+1G>A

G542X

S549N

G551D
712-1G>T
R553X
3272-26A>G
R560T
2183AA>G
RT17H

R117C
1811+1.6kbA>G
2869insG**
Y122X

2143delT
Y569D
R1162X
AS561E**
S125IN**
P67L
R1158X
1609delCA
Q493X
E6OX
1898+1G>A
1898+5G>T**
1507del
F508del
V520F
394delTT
D1152H
V232D**

Q890X**
R1066C
R347H
R347P
161delC**
1154ins TC
E92K

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

5T (TG9-13)
7T

9T

ID marker 1
ID marker 2
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Vysledek analyzy s kitem CFTR 68, heterozygotni mutace F508del a Y1092X (C>A)

- Mix 1 (wild-type)
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Katalogové ¢islo Pocet reakci
D8-A045 Devyser CFTR 68 CE-IVD 8/24
8-A031 Devyser CFTR Core CE-IVD 48

-~
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Detekce AZF deleci
chromozéomuY

Diagnéza mikrodeleci Y chromozomu

Zaméreni pat¥i mezi nejéast&jsi genetické piciny muZské neplod-
nosti. Bylo prokézdno, Zze u muzU s jinak nevysvétlitelnou
poruchou spermatogeneze (azoospermie nebo tézkd
oligozoospermie) dochdzi ¢asto k mikrodelecim v ob-

Vstupni lastech AZFa, AZFb a AZFc na dlouhém rameni lidské-
material ho Y chromozomu (Ygll). PCR analyza Y chromozomu

je dlleZitym screeningovym ndstrojem pri vySetfovani
Technologie neplodnych muzd, ktefi se rozhodli pro techniky asisto-

vané reprodukce.

Produkty Devyser AZF v2

a Devyser AZF Extension v2

Jednoduchost umoZiuji zachytit AZF mikrodelece a zahrnuji viechny
markery podle posledni doporuceni EAA (European
Academy of Andrology) a EMQN (European Quality
Monitoring Network Group).

Kompatibilita

Vyhodnoceni

Status

KATALOG PRODUKTU 2025
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Devyser AZF Devyser AZF
Sl B AL Extension Extension v2
. sY82,sY83, sY82, sY1064,
Markery AZFa regionu sY86, sY84 SY1065, sY88 SY1065, sY88
) sY105, sY121, sY105, sY121, sY1224,
Markery AZFb regionu sY127,sY134 SYT192, sY153 SYTI92, sY153
sYN91(gr/gr), sY1191(gr/gr),
Markery AZFc regionu sY255,sY254 sY1291(gr/gr), sY1291 (gr/gr),
sY160 (heterochromatin)  sY160 (heterochromatin)
Kontrolni markery sY14, ZFXY sYl4, ZFEXY sY14, ZFXY

Geny ZFX/ZFY jsou pouzity jako interni kontrola PCR amplifikace, jelikoz tyto primery amplifikuji jedinec¢né
fragmenty jak na chromozomu Y (ZFY), tak na chromozomu X (ZFX). V testu je zahrnut gen SRY, jako kont-
rola testis determining faktoru na krdtkém raménku chromozomu Y a pritomnosti Y specifickych sekvenci pro
pripad, Ze neni gen ZFY pritomen.

Technické poZadavky: Analyza produktd probihd na sekvendtorech ABI 310/3100/3130/3700. VyuZivé se ka-
librace barevnou sadou D, G5 a DEV 5. Jako interni standard se pouzivd Gene-Scan-500 nebo Devyser 560
sizer Orange. Analyza je validovéna pro polymery POP4, POP6 a POP7.

Vysledek pacienta s chybé&jicimi markery sY255 a sY254,
znacici deleci v AZFc regionu, ziskany kitem Devyser AZF v2.

- = - " C. v - = - LS —)

1 | .

Katalogové éislo Souprava Pocet reakci
8-A019.2 Devyser AZF v2 25
8-A020 Devyser AZF Extension 25
8-A415-RUO Devyser AZF Extension v2 (RUO) 25
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TarCET v2 IVDR:
Vice testo
v jednom béhu

Medicover Genetics nabizi spolehlivé a jednoduse
Zaméreni pouzitelné portfolio kitd pro genetické testovani.
TarCET V2 IVDR kity umoZiuji presnou, rychlou
a cenove efektivni detekci genetickych variant.
Vstupni material Soupravy obsahuji veskeré reagencie pro univerzalni
pripravu knihoven a obohaceni cilovych oblasti.

Technologie Vsechny TarCET panely je moZné kombinovat
v jednom pracovnim postupu, coZz umoznuje analyzu
Jednoduchost nékolika oblasti v jednom sekvenaénim béhu.

Hlavni vyhody proti pfedchozi verzi:
Kompatibilita * MozZnost pouZiti bukdlniho stéru a krve

* Jednodussi protokol bez potfeby trouby a rotatoru

Vyhodnoceni
* Méné PCR krokd, krat$i pracovni postup

* Moznost fragmentace DNA sonikaci nebo
enzymatickym $tépenim

Status

* AZ 0 40 % niz8i pozadavky na sekvenovani

KATALOG PRODUKTU 2025
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Uniformni pracovni postup TarCET v2 panely

Samphe D, Libwary Target Capiure Mext Generation Data Anahysis ariant Calling
Collection Isolation Preparation Enrichment Sequencing [(MGS) (VEGA] Results
: resnsnrnsnsnanss SIRILS e e R s e R R e e e e e e s ns ]

Dostupné preddesignované TarCET v2 IVDR panely

Nazev panelu Popis panelu
TarCET Carrier Screening Core Kit 19 gend - analyza u jedincd s nezndmym nosicstvim
TarCET Carrier Screening 228 gend - rozsireny panel pro stav nositele

Comprehensive Kit

TarCET Infertility Kit 54 genU (neplodnost Zen) + 39 gend (neplodnost muzd)
v¢. strukturdlnich a numerickych abnormalit gonozom0

TarCET Neonatal Kit 140 genU - analyza u symptomatickych a presymptomatickych
novorozency

TarCET Metabolic Kit 223 gend - hlavni tFidy dédi¢nych metabolickych poruch

TarCET Hereditary Cancer Kit 62 genU - 24 syndrom spojenych s dédi¢nou
predispozici k rakoviné

TarCET Cardiac Comprehensive Kit 292 gend - dédi¢né kardiovaskularni poruchy

TarCET Cardiomyopathy Kit 98 gend - dédi¢né kardiomyopatie

TarCET Arrhythmia Kit 42 gend - dédi¢né arytmie

TarCET Aortopathy Kit 48 gend - dédi¢né aortopatie

TarCET Congenital Heart Defects Kit 80 genU - dédi¢né vrozené srdeéni vady

TarCET FH, PH and RAS Kit 11 gend (FH - familidrni hypercholesterolémie),
11 genl (PH - plicni hypertenze), 30 genU (RAS - rasopatie)

§Penta6en
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FH kit - komplexni

&

diagnostika dédi¢né
familiarni
hypercholesterolémie

Souhrnnym ndzvem familiarni hypercholesterolé-
Zaméreni mie (FH) se oznacuje skupina poruch jejichz spolec-
nym jmenovatelem je defektni funkce LDL receptoru
(LDL-R). Receptor nedostatecné vychytdva LDL Cas-
tice z krevni plasmy, ¢imz dochdzi k jejich hromadéni a
zvySeni hladiny LDL-cholesterolu. Onemocnéni vede
k zdvazné izolované hypercholesterolémii. Nejcastéjsi
pricinou je porucha LDL receptoru, apoproteinu B-100

Vstupni material (ApoB) nebo proproteinu konvertazy subtilisin/kexin 9
(PCSK9). Uvedené defekty vykazuji autosomalné do-
Technologie minantni zpUsob dédi¢nosti s incidenci 1:200-500 v ev-

ropské populaci.

Jednoduchost Z klinického hlediska je ddleZitd nejen analyza variant
zndmych kausdélnich gend (LDL-R, ApoB, ApoE atd.).
Vyznamné je téZ vysetieni polygennich SNPs v genech
CELSR2, MYLIP, HFE atd., které ovliviuji penetranci
onemocnéni. RovnéZ detekce mutaci asociovanych s
Kompatibilita odpovédi pacientd na statinovou lé¢bu (CELSR2, SL-
CO1B1) mé v klinické praxi své nezastupitelné misto.

Vyhodnoceni

Status

KATALOG PRODUKTU 2025
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Gen Sekvenované exony Promotor CNV

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

PCSK9 vSechny 439 bp pred c. Ne

LDLRAP1 vsechny Ne Ne

APOE exony 2, 3 a ¢ast 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 ABCGS8 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 + statinovd terapie
rs646776 CELSR2 Statinovd terapie
rs4149056 SLCOIBI Statinova terapie
rs3798220 LPA Statinovd terapie
rs10455872 LPA Statinovd terapie

Katalogové éislo Souprava Pocet reakci

8-A109 Devyser FH NGS 24,48
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Talasémie - komplexni
arychla diagnostika
pomoci NGS

&)
4 e

Talasémie je jednou z nej¢astéjSich monogennich cho-
Zaméreni rob. Je pro ni typickd produkce abnormdalniho he-
moglobinu. Podle toho, ktery rFetézec hemoglobinu je
poskozen, rozliSujeme a-talasémii a B- talasémii. a-ta-
lasémie je nejastéji zpUsobena deleci v jednom nebo
Vstupni material obou HBA genech. Pricinou B-talasémie jsou prede-
vS$im jednonukleotidové mutace v genu HBB.
Technologie

Homozygotni a-talasémie je témér neslucitelnd se Zi-
Jednoduchost dostatku kysliku), homozygotni B-talasémie md rovnéz
velmi tézky pribéh a u Zen vede k neplodnosti. Hetero-
zygotni talasémie maji obecné mnohem mirn&jsi pri-
béh.

Kompatibilita NOVINKA! Devyser Thalassemia v2 (8-A414-24-
RUO)
pokryvd relevantni varianty v genech HBA1/2, HBB,
Vyhodnoceni HBD a HBG1/2. Inkorporovand long-range PCR umoz-

nuje detekci a3.7 and a4.2 deleci asociovanych s alfa
thalasémii.
Status

KATALOG PRODUKTU 2025
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Pokryté pozice v genovych klastrech alfa- a beta-globinu
kitem Devyser Thalassemia NGS

’ - ™
{:D Alpha-globin gene cluster

i BN | |01 R ] Pl ]

¥ T OYY ¥ L ] L | TN L] L ] ¥ v
. - _ . L .
POLRIK H5-40 MBZ ~ HBZP1 HBM  HBAP1 HEAZ HEAT HEQ1 LUCTL  AXING

@:} Beta-globin gene cluster

*'T * i* 'i ** * [ 'i @ — G.“’.i U-‘ﬂi:-‘d
-

- Pogition for CHV analysis
LCRE HBGZ ~ HBG1 HBBP1  HBD  HBB FHS1 (@~ Poss iy

Pokryté pozice v genovych klastrech alfa- a beta-globinu
kitem Devyser Thalassemia v2

r(j} Alpha-globin gene cluster h
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POLRIK H5-40 HBZ  HBZP1 HBM HBAP1 HEAZ HEAT HBO1 LUCTL  AXINY
(2) Beta-globin gene cluster
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— — — @----ﬁ- Position lor CRWV analysis
 LCRE HBG2 HBG HE&P1 HBD HEB IHE y.

Katalogové éislo Souprava Pocet reakci
8-A106 Devyser Thalassemia NGS 24, 48, 96
8-A414-24-RUO Devyser Thalassemia v2 24
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Odhalte tajemstvi
bunék pomoci
single-cell FeSeni
od Singleron
Biotechnologies

AN
o\

z
il I

Zaméreni

Vstupni
material

Technologie

Jednoduchost

Kompatibilita

Vyhodnoceni

Status

KATALOG PRODUKTU 2025

Singleran

Singleron nabizi unikdtni One-Stop-Shop reseni
pro uchovani a disociaci vzorkd tkdné a néasledné
rozdéleni jednotlivych bunék, barkédovani a kon-
strukci knihovny pomoci jednoho mikrofluidniho
Cipu. Soucdsti kitd je také software pro analyzu
dat a databdze pro interpretaci vysledkd.

GEXSCOPE?® Single Cell RNA Library Kit slouzi
pro pripravu single-cell mMRNA knihovny z Cers-
tvych vzorkd a umoznuje profilaci transkriptomu
az 30 000 bunék na vzorek. Poskytuje Feseni od
vzorku po pripravu NGS knihovny pomoci manu-
dlniho nebo automatizovaného pracovniho po-
stupu. Vyuzivd patentovanou mikrofluidni tech-
nologii - SCOPE-chip®. Dostupny v baleni po 2, 4
nebo 16 reakcich.

Clindex® Sample Multiplexing Kit vyuziva tzv.
click” chemii pro poolovdni az 16 vzork{ ve stej-
né single-cell sekvenacni knihovné a umoznuje tak
zjednoduseni pracovniho postupu, sniZzeni ndkla-
dd, redukuje ,batch effect”. Dostupné v baleni po
1reakci nebo 4 reakcich.
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Manualni a/nebo automatizovany pracovni postup

Singleron portfolio:

Kity:

GEXSCOPE® profilace transkriptomu (bunky, jadra, kvasinky), profilace transkriptomu + V(D)J sekvence
sCircle® kompletni profilovani imunoreceptord

FocuSCOPE® profilace transkriptomu + cilené sekvence (mutace, fize, virové sekvence), customizovatelné
DynaSCOPE® profilace transkriptomu s casovym rozlisenim

ProMoSCOPE® profilace transkriptomu + kvantifikace glykosylace na povrchu bunék

AccuraCode® rychld analyza transkriptomu single-cell vzorkd v jedné zkumavce

AccuraSCOPE® analyza single-cell transkriptomu a genomu

Pristroje:

PythoN/PythoN Junior  automatizovand disociace tkéni
Neo platforma pro automatizované zpracovani SCOPE Cipu

Software a databaze:

CeleScope® software  zpracovani single-cell sekvenaénich dat, QC report a matice barkéddd, matice exprese

SynEcoSys® database  presnd anotace typl bunék, data mining pro klinickou interpretaci, intuitivni rozhrani

& O

K dispozici také komplexni sekvenaéni servis pokryvajici vSechny kroky od zpracovani tkané
az po bioinformatickou analyzu!

BlizSi informace ke konkrétnim produkiom dostupné na vyzadani.
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Lexogen CORALL
RNA Seq V2 pro
analyzu celkového
transkriptomu

Zaméreni

Vstupni
material

Technologie

Jednoduchost

Kompatibilita
Vyhodnoceni

Status

KATALOG PRODUKTU 2025

LENDOGEM

The ANA Experts

Analyza celkového transkriptomu prostfednictvim
sekvenovdnim RNA je Spickou v moznostech NGS
a umoznuje urcit molekuly RNA ve vzorku v momenté
odbéru vzorkd. Transkriptom je dynamicky buné&ény
prvek, ktery otvird svét plny objevného potencidlu.
Zmény v reakci na léky, rdzné stavy nemoci, post-
transkripéni modifikace a alternativni sestfihané
transkripty jsou jen nékteré priklady objevy ziskanych
na zdkladé analyzy RNA.

Lexogen je biotechnologickd spolecnost, kterd
patfi mezi experty v oblasti analyzy RNA. Portfolio
spolecnosti poskytuje komplexni a inovativni Feseni
pro analyzu RNA s hlavnim zamérenim na vyvoj
technologii pro sekvenovdani RNA.

CORALL RNA-Seq V2 je produkt umoznujici tvor-
bu knihoven uréenych pro sekvenovdni celého tran-
skriptomu. Diky robustnosti metody je vhodny pro
rdzné typy vzorkd rdzné kvality, véetné degradované
RNA a FFPE vzorkd. Postup pripravy knihovny je vel-
mi snadny a rychly, bez fragmentace a s moznosti
automatizace. Oproti konvenénim metoddm zahr-
nuje pracovni postup pouze 6 krokd.
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Vztah mezi poétem detekovanych gend a pokrytim dle typu vstupniho materidalu

A) 20,000
18000 | :;,‘: o o

16,000 ’:,//*
14,000
12,000
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8,000
6,000
4,000
2,000
0

No. of Detected Genes

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

Vztah mezi poétem detekovanych geni a pokrytim dle vstupni RNA z krevnich vzorku

B) W stened whoke bhoxd ENA
W Tomal RA-Saa vENA ceplecion)
T A ) A 08 i et

No, of Detected Genes

L
° 02 04 06 03 10
No. of Reads (M]

Souprava Poéetreakci Obsah soupravy

CORALL RNA-Seq V2 (stand-alone Kit) RUO 24,96, 384 Kit pro pripravu knihovny
Kit pro pripravu knihovny a kit

CORALL mRNA-Seq V2 with Poly(A) Selection 96, 384 N T

CORALL Total RNA-Seq V2 with RiboCop 24 96 Kit pro pripravu knihovny a kit

(HMR) ' RiboCop pro depleci rRNA

CORALL Total RNA-Seq V2 with RiboCop 24 96 Kit pro pripravu knihovny a kit RiboCop
(HMR+globin) ’ pro depleci rRNA i globinové mRNA
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The ANA Experts

Lexogen LUTHOR kity
pro ultrasenzitivni
analyzu genové exprese

Jedna burka typicky exprimuje tisice rdznych gend
Zaméreni soucasné. Vétsina z téchto gend je pfFitomna pouze
v nékolika mdlo kopiich, které konvenénim pristupem
nejsou zachyceny. Sekvenovéni RNA na Urovni
jednotlivych bunék ve vysokém rozliseni (HD scRNA-

Vstupni Seq) zachyti jakoukoli mRNA pritomnou ve vzorku,
material véetné mdlo exprimovanych transkriptd (méné nez

10 kopii). HD scRNA-Seq tak poskytuje komplexni
Technologie prehled o celkovém transkriptomickém statusu

kaZdé jednotlivé bunky.

LUTHOR kity s technologii HD scRNA-Seq funguje
nejlépe s extrémné malym vstupnim mnozstvim
Jednoduchost RNA. Tim, Ze detekuje vice genl, nez klasické
metody hromadného scRNA-Seq, rozsifuje moznosti
transkriptomické analyzy do novych védeckych
Kompatibilita aplikaci, jako jsou analyza diferencidini genové
exprese na Urovni jednotlivych bunék, detailni popis
bunéénych subpopulaci, analyza RNA vzdcnych
Vyhodnoceni bunék nebo analyza RNA na subbunééné Grovni.

Status
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Vysokoprocentni Uspé&snost detekce genu pFi hloubce éteni TM
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Obrazek 1: Citlivost LUTHOR HD: A) Grafy ukazuji promérny pocet detekovanych gend na burku DU145
a 10 pg referencni lidské RNA (UHRR) ve ¢tyrech opakovdanich pfi postupné snizovaném poctu ¢teni. Tabulka
ukazuje metriky zarovnani sekvenovani pri 1 milionu ¢teni. Variabilita mezi opakovénimi je minimaini.

B) Grafy zobrazuji prdmérny pocet UMI (unikdtnich molekuldrnich identifikétord) detekovanych na buriku
DU145 a 10 pg UHRR ve &tyfech opakovénich. Pocdet transkriptd je pFfimo Umérny velikosti bunék - vétsi buriky
maji vice transkriptd, mensi méné.

Patentovana THOR amplifikace LUTHOR kitd
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Obrazek 2: Amplifikace THOR. Sedd: pGvodni RNA, Cernd: amplifikovand RNA (aRNA), Cervend: UMI
(unik&tni molekularni identifikdtor), Svétle modra: P7 adaptér pro Illuminu, Svétle zelend: T7 promotor.

Souprava Poéet reakci

LUTHOR HD 24,96
LUTHOR HD Pool (s LPil barkody pro velké pocty vzorkd) 96

-~
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The ANA Experts

Lexogen QuantSeq kity
pro rychlou analyzu
genové exprese

3‘ UTR oblast je oblast messengerové RNA, kterd
Zaméreni se nachdzi za terminaénim (STOP) kodonem. Jeji
sekvence a délka jsou vysoce variabilni v zavislosti na
jednotlivych genech, ale obsahuje nékolik spole¢nych
motivd blizko mista polyadenylace. Vzhledem k
Vstupni tomu, Ze celkovd sekvence je specifickd pro kazdy
material gen, méze byt 3 UTR pouzita k identifikaci gend, ale
také k dalsim studiim, jako je urceni alternativnich
mist polyadenylace.
Technologie
QuantSeq ma rdzné verze dle aplikace:

* QuantSeq FWD V2 s UDI pro optimdlni
multiplexovani vzorkd.
Jednoduchost
* QuantSeq REV pro identifikaci poly(A) mist.

* QuantSeq-Pool pro zpracovani velkého poctu
Kompatibilita vzorkd.

* QuantSeq-Flex pro prizpUsobené experimenty.
Vyhodnoceni

Kazdd verze je navrzena pro specifické potreby
Status vyzkumu.

KATALOG PRODUKTU 2025
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Pokryti transkriptu 3‘ koncu pro Usporné sekvenovani
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Obrazek 1: Akumulované pokryti transkriptomu pro celotranskriptomové sekvenovdani ve srovnéni s Quant-
Seq knihovnou bylo analyzovdno pomoci ndstroje geneBody_coverage.py, ktery je soucdsti balicku RSeQC.
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Obrazek 2: Zdkladni statistiky mapovani (A) a detekce genU (B) pro knihovny QuantSeq FFPE vytvorené
2200 ng, 50 ng a 5 ng FFPE RNA z jater mysi (DV200 = 46,3 %) pri 5 milionech precteni na vzorek.

Souprava Poéet reakci

QuantSeq FWD v2 with UDI 24,96, 384
QuantSeq REV (Reverse) 24,96
QuantSeqg-Pool 96
QuantSeqg-Flex 24,96
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Komplexni Feseni
pro sekvenovani
lidského exomu

a mitochondrialni DNA

L 4

Zaméreni

Vstupni material
Technologie

Jednoduchost

Kompatibilita

Vyhodnoceni

Status

KATALOG PRODUKTU 2025
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INTEGRATED DNA TECHNOLOGIES

xGen™ Exome Hyb Panel v2 v kombinaci s xGen™
Human miDNA Hyb Panel predstavuje reseni
pro cilené obohaceni exomovych oblasti lidského
genomu a mitochondridlniho genomu.

Panel je navrZzeny na zdkladé referencni sekvence
hg38 a pokryvd oblast 34 Mb. Diky individudliné
testovanymsonddmaoptimalizovanému pracovnimu
postupu poskytuje mimorddné konzistentni, presné a
spolehlivé vysledky.

Spoleéné se softwarem SeqOne predstavuje efektivni
a flexibilni FeSeni pro vyzkum i klinické aplikace.

Dalsi kliéové vyhody panelu:

+ Konzistentni vysledky pri1- i 12-plex capture

- SniZzeni ndkladd pfi zachovani kvality

+ On-target >90 %

+ Uniformni pokrytii v GC bohatych oblastech

* Moznost priddani vlastnich cilovych oblasti

* MozZnost automatizace s Hamilton, Opentrons,
Beckman Coulter, Perkin Elmer, MG, Sciclone
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Tradiéni hybridizaéni postup (exom a panely)
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xGen™ Exome Sequencing Kit Trinity pro Element

* NGS panel vyuZivajici chemii od IDT a hybridiza¢ni pracovni postup Trinity™

+ Sekvenovdni celého lidského exomu na platformé Element Biosciences AVITI™
+ Nejrychlejsi celoexomové reseni na trhu

+ Minimalizace manudlnich krokd (<4 hodiny manudini préce)

* Vynikajici metriky kvality (Q30 > 90 %, On-target > 85 %)

+ Validovdno pro pripravu a sekvenovdni az 24 knihoven soucasné

Pracovni postup s Element Trinity
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xGen™ NGS reagencie pro celogenomové sekvenovani

+ Komplexni pohled na cely mapovatelny genom a jeho variabilitu

* Rychly trikrokovy protokol, priprava knihovny do 4 hodin

+ Nizké vstupni mnozstvi DNA od 1ng

+ Dostupny v baleni po 16 nebo 96 reakcich

+ xGen Normalase™: automatickd normalizace pro efektivni multiplexovani

+ Vhodny pro automatizaci, kompatibilni s rdznymi pipetovacimi platformami

§Penta6en
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Panely pro cilené
sekvenovani s vyuzZitim
hybrid capture
technologie

Zaméreni

Vstupni material
Technologie

Jednoduchost

Kompatibilita

Vyhodnoceni

Status
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INTEGRATED DNA TECHNOLOGIES

Objevte portfolio produktd od spole¢nosti IDT pro
cilené sekvenovdni DNA metodou hybrid capture.
Rada xGen™ NGS umoziuje presné, flexibilni
a efektivni sekvenovdni cilovych oblasti genomu
s vysokou specifitou, hloubkou a uniformitou pokryti.

xGen™ sondy jsou navrZeny pro pouZiti s xGen™ Hyb
and Wash Reagents v3 Kit k pripravé knihoven na
sekvenovani.

Dalsi vyhody xGen™ hyb capture technologie:

* Kratsi a jednodussi pracovni postup (oproti verzi v2)
* Kompatibilita s rdznymi typy knihoven a adaptérd

+ Ovérend kvalita, reprodukovatelné vysledky

+ Uniformni pokrytii v GC bohatych oblastech

* Rychlé dostupnost a technickd podpora

* MoZnost automatizace s Hamilton, Opentrons,
Beckman Coulter, Perkin Elmer, MG, Sciclone
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Pracovni postup xGen™ paneld zaloZenych na hybrid capture technologii

Adapter sequences —, — larget sequences

Off-target sequences —,

DA libraries
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Eead-bound target sequences
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Dostupné preddesignované xGen™ Hyb Capture panely

Nazev panelu Popis panelu

xGen™ Exome Hyb Panel Zahrnuje oblast 34 Mb pro celoexomové sekvenovani

xGen™ AML Cancer Hyb Panel Zahrnuje >260 genU asociovanych s AML

xGen™ Inherited Diseases Hyb Panel Zahrnuje >4500 gend a 180 SNP asociovanych s dédi¢nymi chorobami
xGen™ Pan-Cancer Hyb Panel Zahrnuje 127 genl napri¢ 12 typt nddord

xGen™ CNV Backbone Hyb Panel Spike-in panel pro identifikaci CNV

xGen™ Human ID Hyb Panel Spike-in panel pro identifikaci jedince z populace
>5 miliond biologickych vzorkd

xGen™ Human mtDNA Hyb Panel Spike-in panel pro detekci variant v mtDNA
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Panely pro cilené
sekvenovani zalozené
na amplikonech

Zaméreni

Vstupni material

Technologie

Jednoduchost

Kompatibilita

Vyhodnoceni

Status

KATALOG PRODUKTU 2025

>XXIDT

INTEGRATED DNA TECHNOLOGIES

xGen™ Amplicon Panels od IDT jsou zaloZené na
technologii amplikonového sekvenovdni, kterd
vyuzivd tzv. super amplikony vznikajici béhem
jednokrokové multiplexni PCR. Vysledkem jsou
knihovny s prekryvajicim se pokrytim cilovych oblasti
v jediné zkumavce, &imz se snizuje pocet krokd a tim i
riziko chyb &i kontaminace.

Dalsi vyhody xGen™ amplikonovych paneld:

« Efektivni vyuziti nizkého mnozstvi vstupniho vzorku
+ Jednoduchy a rychly postup v jedné zkumavce

+ Vysokd uniformita a on target pokryti

* Moznost rozsirit priddnim xGen Custom
Amplicon paneld

* Integrovand normalizace knihoven - xGen
Normalase™

* MoZnost automatizace s Hamilton, Opentrons,
Beckman Coulter, Perkin Elmer, MGl, Sciclone
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Pracovni postup xGen™ paneld zaloZenych
na amplikonovém sekvenovani
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Dostupné preddesignované xGen™ amplikonové panely

Zaméreni panelu Nazev panelu

Onkologickda a dédiéné onemocnéni xGen 56G Oncology Amplicon Panel
xGen 57G Pan-Cancer Amplicon Panel
xGen TP53 Amplicon Panel
xGen EGFR Pathway Amplicon Panel
xGen BRCA1/BRCA2 Amplicon Panel
xGen BRCA1/BRCA2 PALB2 Amplicon Panel
xGen Colorectal Amplicon Panel
xGen Lung Amplicon Panel
xGen Lynch Syndrome Amplicon Panel
xGen Myeloid Amplicon Panel
xGen CFTR Amplicon Panel
10-25 ng amplifikovatelné DNA

Infekéni onemocnéni xGen SARS-CoV-2 Amplicon Panel
xGen Monkeypox Virus Amplicon Panel
xGen Respiratory Virus Amplicon Panel
xGen HIV Amplicon Panel

Metagenomika xGen 16S Amplicon Panel v2
xGen ITST Amplicon Panel

Identifikace osob xGen™ Human Sample ID Amplicon Panel

§PentaGen
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Panely na miru
pro flexibilni cilené
sekvenovanis IDT

Zaméreni

Vstupni material

Technologie

Jednoduchost

Kompatibilita

Vyhodnoceni

Status
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INTEGRATED DNA TECHNOLOGIES

Spole¢nost IDT nabizi tvorbu xGen paneld dle
specifickych poZadavkd koncového uZivatele. Panely
mohou byt designovdny pro cilené sekvenovdni
metodou hybrid capture nebo amplikonového
sekvenovani.

Rada xGen™ NGS umoziuje presné, flexibilni
a efektivni sekvenovdni cilovych oblasti genomu
s vysokou specifitou, hloubkou a uniformitou pokryti.

Navic IDT nabizi moznost automatizace pripravy
knihoven s Hamilton, Opentrons, Beckman Coulter,
Perkin Elmer, MGl, Sciclone.

xGen™ Custom Hyb Capture panely jsou na miru
navrzené soubory biotinylovanych DNA sond, které
jsou vysoce presné, individudiné syntetizované
a rovnomeérné zastoupené.

xGen™ Custom Amplicon panely jsou na miru
navrzené soubory primerd pro vytvofeni vice
prekryvajicich se amplikond. Panely umoZzniuji
multiplexovani stovek az tisicd cild v jedné zkumavce.
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Kliéové vlastnosti xGen™ Custom Hyb Capture panely

Dostupné FeSeni pro kazdou velikost panelu - od jednotek gend po stovky gend
Soucdsti je Zpréva o otestovani funkénosti navrhovaného NGS panelu

Rychlé zpracovdni od ndvrhu sond po doddni otestovaného panelu

Online ndstroj xGen Panel Design Tool pro snadny ndvrh viastniho panelu
Rozsdahld kontrola kvality véetné vyuziti ESI/MS pro otestovani jednotlivych sond
Dostupné v balenich po 16 nebo 96 reakcich

ZA&kladni varianta sluzby poditd s vystavenim funkéniho panelu do 3 tydnd

Varianta Accel zkracuje dobu vystaveni panelu na 5 pracovnich dni

Specifikace xGen™ Custom Amplicon paneli

Parametr Specifikace

Rozsah vstupni DNA 10-25 ng amplifikovatelné DNA

Velikost amplikond ROzné velikosti v zdvislosti na poZadovaném typu vzorku: plnd krev,
bunécnd kultura, FFPE vzorky, cfDNA (béZné max 150 bp)

Pokryti navrhovaného designu >90 % pozadovanych bézi

Cas potiebny k pFipravé 2,5 hodiny od DNA po sekvenaéni knihovnu

Limit detekce Pro varianty az 1% alelové frekvence

Rozsah velikosti panelu Bé&Zné 15-1500 amplikond na panel

MoZnosti multiplexingu V zdvislosti na typu pouZzitych indexovacich primer0
On-target % >90 % on-target cteni

Uniformita pokryti >80 % uniformita pokryti pfi prdmérné hloubce >0,2

Mozné oblasti vyuZiti xGen™ Custom Amplicon panelu

Genotypizace

Identifikace variant s limitem detekce od 1%
Identifikace variant typu SNP a InDel
|dentifikace somatickych variant

Cilené sekvenovani patogend i vird
Geneticky fingerprinting

Tekutd biopsie
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Platforma SeqOne:
Spolehlivé Feseni

pro klinickou
interpretaci NGS dat

SeqOne je pokrodild softwarovd platforma uréend
Zaméreni pro klinickou analyzu dat z NGS, kterd poskytuje
analyzu germindlnich a somatickych variant, véetné
HRD, MSI a TMB. UmoZniuje kompletni zpracovéni od
FASTQ soubord az po findIniinterpretaci genetickych

Vstupnidata variant. Nabizi automatizovand workflow,
interpretaci dle doporuc¢eni ACMG a integraci
Technologie s databdzemi jako ClinVar, gnomAD nebo OMIM.

Klicové néstroje:

Zabezpecéeni

+ DiagAl: podpora diagnostickych rozhodnuti
pomoci umélé inteligence

- Variant Knowledge Base (VKB): sprdva a sdileni
informaci o genetickych ndlezech

+ Familiarni analyza: moznost analyzovat
Flexibilita az 7 rodinnych prislusnikd souc¢asné

- Vykonné filtrovani variant: podle klinické
Vyhodnoceni relevance, frekvence a dalSich parametrd

Status Diky intuitivnimu rozhrani je vhodnd jak pro mensi
laboratore, tak i pro nemocnice a veétsi klinicka
pracovisté. SeqOne vyrazné zkracuje dcas od
sekvenace po klinickou zprdvu a nachdzi uplatnéni
v diagnostice dédi¢nych onemocnénii onkogenetice.

KATALOG PRODUKTU 2025




Grafické rozhrani platformy SeqOne:
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Nastroj Gene coverage pro méreni pokryti vzorku
se dvéma zpuUsoby zobrazeni vysledku:

- celkovy prehled na Grovni gend
+ detailni pohled na Grovni transkriptd, ktery ukazuje pokryti jednotlivych exond
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Objevte genomickou analyzu s vyuzZitim umélé inteligence DiagAl:

Skére DiagAl je sofistikovand metrika v rozmezi od O do 100, kterd udavé pravdépodobnost, Ze dand
varianta zpUsobuje onemocnéni.Integruje nékolik funkci, véetné:

- UP? (Universal Pathogenicity Predictor): VyuZivéa vice nez 2,5 milionu variant ClinVar k poskytovénijasnych
a podrobnych molekulérnich poznatkd.

* PhenoGenius: Vizudlné propojuje priznaky pacienta s geny a zjednodusuje tak vztahy genotyp-fenotyp.

+ Expert-Driven Rules Engine: Odrdzi klinickou praxi s ovérenymi pravidly dédi¢nosti a kvality s prihlédnutim

k jejich ddlezitosti.




cewo  Dvysr.

Souprava detekujici 6 variant spo-
jenych s rizikem vzniku trombofilie a
Zilni tromboembolie

25-150 ng gDNA z pIné krve
Multiplexni alelové specifickd PCR
amplifikace s navazujici fragmen-
tacni analyzou

Detekce Sesti genetickych riziko-
vych faktord v jediné reakéni smési
Jedna zkumavka na vzorek snizuje
riziko z&meény nebo kontaminace

vzorkd

Validovdno pro pristroje ABI
a SeqgStudio

Software GeneMapper

CEIVD v souladu s IVDD 98/79/EC

KATALOG PRODUKTU

je zpUsobena poruchami srézlivosti krve, které zvysuji
riziko vzniku trombézy. Vrozend trombofilie je nejcas-
1&ji dOsledkem mutaci v genech kédujicich koagulaéni
faktory a vyskytuje se u priblizné 5-10 % evropské po-
pulace. Mezi zadvaziné stavy spojené s trombofilii patri
hlubokd Zilni frombéza a plicni embolie. U t€hotnych
Zen m0OZe také zvySovat riziko komplikaci véetné opa-
kovanych potratd.

umoznuje detekci nemutovanych (wild-type) a muto-
vanych variant Sesti nejcastéjsich genetickych riziko-
vych faktord pro vznik trombofilie:

- FV Leiden G1691A

- FV R2 H1229R

- Fll/Protrombin G20210A

- MTHFR C677T

- MTHFR A1298C

- PAI-1/Serpin (5G/4G)
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Priklad vysledku:

FV-wt, FlI-heterozygot, MTHFRA1298C-hom. mutace, MTHFRC677T-wt, PAI1-4G.
1 11 | |

Priklad vysledku:

FVR2-wt, FVLeiden-heterozygot, Fll-wt, MTHFRA1298C-heterozygot,
MTHFRC677T-heterozygot, PAI1-4G.
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TECHNICKE POZADAVKY

Analyza produktd probihd na sekvendtorech ABI 310/3100/3130/3700. Vyuziva se kalibrace barevnou
DEV-5. Jako interni standard se pouZivd Gene-Scan-600LIZ nebo Devyser 560 sizer Orange. Analyza
je validovdna pro polymery POP4, POP6.

Katalogové ¢islo Souprava Pocet reakci

8-A035 Devyser Thrombophilia 48
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Jeden test:

7 rizikovych faktoru
kardiovaskularnich
onemocneéni

Zaméreni

Vstupni material

Technologie

Jednoduchost

Kompatibilita

Vyhodnoceni

Status
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Aterosklerdza a Zilni trombédza jsou hlavnimi projevy
kardiovaskularnich onemocnéni. Nezdravy Zivotni styl
v kombinaci s genetickymi rizikovymi faktory mize
prispivat k vyskytu kardiovaskuldrnich onemocnéni.
Testovani genetickych rizikovych faktord proto mize
byt Ginnym nastrojem pro doporuceni Zivotniho stylu,
ktery je v souladu s genetickou predispozici daného
jedince.

Devyser CVD

umoznuje detekci nemutovanych (wild-type) a mu-
tovanych variant sedmi nejcastéjsich genetickych
rizikovych faktord pro rozvoj kardiovaskuldrnich one-
mocnéni:

- F13A1: V34L (rs5985)

- FGB: c.-463G>A (rs1800790)

- ITGB3: L59P/c.176 T>C (rs5918)

- ACE: 287bp InDel (rs1799752)

- AGT: M268T (rs699)

- AGTR1I: c.*86A>C (rs5186)

- CBS: 844ins68
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Priklad vysledku:
FGB, ITGB3, ACE wild type, FXIIl, ATGR1 heterozygot, AGT a CBS homozygot

=

£l

Jednoduchy a rychly pracovni postup (<45 minut manualni prace)

P

LI L.
Sample preparation PCR amplification Capillary electrophoresis ~ Data interpretation

TECHNICKE POZADAVKY

Analyza produktd probihd na sekvendtorech ABI
310/3100/3130/3700. Vyuziva se kalibrace barevnou DEV-5. Jako interni standard se pouZzivd GeneScan-600LIZ
nebo Devyser 560 sizer Orange. Analyza je validovdna pro polymery POP4, POP6 a POP7.

Katalogové éislo Souprava Poéet reakci

8-A036 Devyser CVD 48

W PentaGen




Kit pro detekci 3 variant spojenych s je Casté autozomdlné recesivni onemocnéni meta-

hemochromatézou v genu HFE bolismu Zeleza, které vede k postupnému hromadéni
Zeleza. Nadbytedné Zelezo se ukladdd v riznych orgd-
225-145 ng gDNA z pIné krve nech, coz vede k nevratnému poskozeni tkdni, zejména
v jatrech a slinivce brisni. Véasnd diagndza je zasadni,
Multiplexni alelové specifickd PCR protoze pokud se onemocnéni neléci, mohou nastat
amplifikace s navazujici fragmen- z&vazné nasledky. Odstranéni nadbyteéného Zeleza
tacni analyzou terapeutickou flebotomii sniZuje morbiditu a mortalitu,

pokud je provedeno v rané fazi onemocnéni.
Detekce 3 nejcastéjsich variaci
HFE v jedné reakcni smési

Jedna zkumavka na vzorek sniZuje je uréen pro detekci 3 nejcastéjSich mutaci (C282Y,
riziko zdmény nebo kontaminace H63D, S65C) genu HFE a odpovidajicich nemutova-
vzorkd nych variant (wild-type)

Validovdno pro pristroje ABl a Se-
gStudio

Software GeneMapper

CE IVD v souladu s IVDD 98/79/EC

KATALOG PRODUKTU
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Technické pozadavky:

Analyza produktd probihd na sekvendtorech ABI 310/3100/3130/3500. Vyuzivd se kalibrace barevnou sadou
DEV-5 nebo Dye set D. Jako interni standard se pouzivd 560Sizer Orange nebo Gene-Scan-500. Analyza je vali-
dovdna pro polymery POP4 a POP7.

Priklad vysledku pacienta s heterozygotnimi mutacemi v kodonech 63 a 282

: ] w -

Nemutovana varianta Mutovana varianta
HFE-63 CAT gS‘ApT“ (H63D)
HEE-65 e (T:Z;Tés (S65C)
HFE-282 TGC 28z (282
Katalogové éislo Souprava Poéet reakci
8-A030.2 Devyser HFE v2 48
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Neinvazivni prenatalni
identifikace RhD
faktoru plodu

P

Rh systém krevnich skupin zahrnuje 49 rdznych antigend,
Zaméreni k nej¢astéjsim patfityp D, C, ¢, E.

U gravidnich RhD negativnich Zen se obvykle
pristupuje k profylaxi anti-RhD protil&tkami, aniz by
Vstupni byla ovérovdna pritomnost RhD antigenu u plodu.
material Imunizace proti RhD antigenu je jednou z nej¢astéjsich
pri¢in zdvaznych hemolytickych onemocnéni plodd
: a novorozencl. Plodnd imunizace pacientek bez
Technologie konfirmace RhD antigenu u plodu je rovné&z diskutabilni
z etického hlediska. Firma Devyser proto vyvinula kit
pro testovani vzorkd krve odebranych od budoucich
matek, ktery umoZiuje spolehlivou diagnostiku RhD
Jednoduchost faktoru plodu. Plonou profylaxi pacientek je pak
mozné omezit pouze na opodstatnéné pripady.

Kompatibilita

Status

KATALOG PRODUKTU 2025
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Metodika analyzy RHD plodu kitem Devyser RHD:

Centrifugace

Stanoveni RHD

statutu plodu

Predpokladem pro bezproblémové uzivani kitu je vhodné nacasovdéni odbéru vzorkd krve od pacientek. Volné
molekuly DNA plodu jsou v krvi t&hotnych Zen detekovatelné priblizné od ¢tvrtého tydne téhotenstvi. Pro potreby
real-time PCR kitu Devyser je templdtovd DNA izolovdna z materndini krevni plazmy ziskané od pacientek na
konci prvniho trimestru.

Ukazka vyhodnoceni RhD statusu plodu a uréeni prahové hodnoty

[[ v i Takn |

B
— U : aRn
) ) : EE ]:— - RiEE

178 (2 e | GAPDIH

Rl Fom rapelaario
=, 5 with highar O ualus

____/ci paa[0. 2T hrashold

- - i
el > R R AL LR LR L FE R L LY L
Cyrchis
Katalogové éislo Souprava Pocet reakci
8-A060 Devyser RHD 78
8-A060-390 Devyser RHD 390
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Geneticka typizace
krve s Devyser Genomic
Blood Typing

Devyser Genomic Blood Typing kit umoziuje
Zaméreni spolehlivou detekci relevantnich profild antigend
krevnich bunék pomoci zjednodusené kvalitativni
NGS. Souprava nabizi vysoké rozliseni, jednoduchy
Vstupni materidl pracovni postup, vysokou skélovatelnost a minimalni
potfebu manudlni prace.

Technologie

Test je vhodné pouZit jako doplnék k sérologickému
vy$ettfeninapfiklad u pacientd s Eastymitransfuzemi,
Jednoduchost vzdcnymi genotypy, oslabenou expresi antigend
nebo prilécbé protildtkami.

Design panelu zahrnuje:

+ 22 systémU antigend RBC (Red Blood Cell)
+ 32 systém0 HPA (Human Platelet Antigens)
Kompatibilita + 5 systémU HNA (Human Neutrophil Antigens)

Soucdsti Feseni je specializovany software Advyser
Blood Suite pro komplexni detekci SNV, InDel i CNV.
Software poskytuje informace o krevnich skupindch
i analyzu variant a je v souladu se standardy ISBT
(International Society of Blood Transfusion).

Vyhodnoceni

Status

KATALOG PRODUKTU 2025
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Rychly a jednoduchy pracovni postup

Red bload cells HPA & HHNA Hote: Genomic blood typing complements bul does not replace serological lesting

B (3 g Gnat e Al Potdiriad pharalyps Carvramgd THY
ARG A ABCCROLET ABTTALI &

L] L] L] Ll I oopir. = i ooy
L | Lola € C &€

L] L] ] L] w [T AT

L L el gl LR Wk LEES: T

wL oL k. Jui, i o

Wl L1 ] b LK 1

L oL =] ph Epa Kpb 1

Lot e L L] MM 1

gy ] L ] g wh g 045351

L3 Er i ] i i) - 3 partal {L5]

el LT R R A A o, R i

Pfehled zahrnutych genu a krevnich antigennich systémo

VsSechny exony a relevantni ABO, Rh, Kell, MNS, Kidd, Duffy, Gerbich, RHAG
) nekddujici regiony
RBC systémy
Relevantni regiony Dombrock, Cromer, Lutheran, Knops, Diego, IN, Yt,
OK, Scianna, Vel, Colton, JMH, Gerbich, RHAG, P1PK
ITGB3 HPA1, 4, 6-8,10, 11, 14, 16, 17,19, 21, 23, 26, 32-35
GP1BA HPA 2
ITGA2B HPA 3, 9, 20, 22, 24, 27, 28
HPA systémy
ITGA2 HPA 5, 13, 18, 25
GP1BB HPA 12
CD109 HPA 15
FCGR3B HNA-1
CD177/CD177P HNA-2
SN SLCA4A2 HNA-3
ITGAM HNA-4
ITGAL HNA-5
Katalogové éislo Souprava Poéet reakci
8-A419-24-RUO Devyser Genomic Blood Typing, 24 tests 24
8-A419-96-RUO Devyser Genomic Blood Typing, 96 tests 96
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Syndrom
fragilniho X

Syndrom fragilniho X chromozomu

Zaméreni je nejéastgjsi dédi¢nou pri¢inou mentdiniho postizeni
s odhadovanou prevalenci 1:4000-6000 muzd. Je
zpUsoben predevsim velkou expanzi v sekvenci CGG
repetic v 5'-UTR genu FMRI. Uplné mutace piesa-
Vstupni hujici 200 CGG repetic vedou k hypermetylaci DNA
materidl v oblasti CGG a kolem ni, omezené expresi genu a k
absenci proteinu FMRP. Mensi expanze CGG repetic
(55-200), neboli ,premutace”, nejsou hypermetylo-
vdny, a proto nezpdsobuji syndrom fragilniho X, ale
zvysuji riziko primdrni ovaridini insuficience spojené
s fragilnim X (FXPOI) u Zen a syndromu ataksie spo-
jeného s fragilnim X (FXTAS) u muzd. Kromé toho jsou
zdravé zeny s alelami v rozsahu premutace povazo-
vdny za ohrozZené rizikem narozeni déti postiZenych
syndromem fragilniho X.

Technologie

Jednoduchost

Kompatibilita

LabGscan FRAXA PCR Kit
Vyhodnoceni umoziuje spolehlivou kvantifikaci v rozsahu 5-200
CGG repetic regionu 5'-UTR genu FMRI.

Status
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Doporuéend klasifikace alel dle vysledki ziskanych soupravou LabGscan FRAXA PCR

Klasifikace alely Pocéet CGG repetic

Normaini do 44 repetic
Intermedidrni 45-54 repetic
Premutace 55-200 repetic

PInd mutace vice nez 200 repetic

Princip metody pouZité v LabGscan FRAXA PCR kitu

led CGG primers

m NN NN N NN

.

FMR1
Gene specific fullength product
CGG ladders {CGG repeat primed products)
> =g
> A—
> —
ey g
> S—d
> e
CE analysis 2 —
g T ) wE 3 ]
Female 29/=200 CGG heterozygous
Gena spacific
g [lul-length
product peak
.
Katalogoveé ¢islo Souprava Pocet reakci
FX.9202 Lab-G scan PCR kit 25
FR.OTFL FRAXA | kit 40
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W Holland

MLPA® kity
MRC Holland

MLPA® (Multiplex Ligation-dependent Probe
Zaméreni Amplification) je unikdtni metoda umoZiujici paralelni
kvantifikaci cilovych sekvenci DNA u max. 60 riznych
lokusd v jediné PCR s vyuzitim pouze jednoho pdru
primer0.

Vstupni Aplikace zahrnuji detekci deleci/ duplikaci v exonech
materidl gend jako napr. BRCA1, MSH2 a MLH]1, detekci trizomii
chromozom0, charakterizaci chromozomdlnich aberaci
: v buné&&nych liniich a vzorcich nddord, detekci SNP, nebo
Technologie ) ;

i analyzu metylace DNA.

POPULARNI APLIKACE KITU MLPA MRC HOLLAND:

* Predispozice k onkologickym onemocnénim
Jednoduchost * Neuromuskularni nemoci

* Mentdalni postiZeni

* Solidni nadory

SALSA MCO002 SMA Newborn Screen:
+ specificky kit pro dlognoshku spindini muskularni
atrofie (SMA) u novorozency

Kompatibilita + kit rozliduje sekvendni specifitu genu SMNT a SMN2,
&imz identifikuje 95 - 98 % pacientd SMA
Vyhodnoceni + vyuzivd fluorescencné znacené sondy a analyzu krivky
tani ziskanych PCR produktd - pristrojové a cenové
Status velice nendrocny test

+  jediny kit pro testovani SMA s certifikaci CE VD!

64 KATALOG PRODUKTU 2025
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O Uspésné implementaci svedci jejich rozsirujici se portfolio IVDR certifikovanych
produktd. Prozkoumejte aktudini seznam IVDR produktd naskenovénim QR kdédu
nebo na webovych strédnkdch www.pentagen.cz




MRC
GENETIKA Holland

Nova generace CNV:
digitalMLPA pro hereditarni
nadorové syndromy

digitalMLPA poskytuje novou Uroven CNV analyzy
Zaméreni a muze slouZit pro ovéieni CNV ziskané s pomoci NGS.

NOVINKA! NXtec DOO2 Hereditary Cancer Panel 2
zahrnuje 1040 sond pro 56 klinicky vyznamnych gend a
8 variant pro ¢asté hereditarni nddorové syndromy.
Panel predstavuje rozsifeni pfedchozi verze NXtec
DOO1 Hereditary Cancer Panel 1,

kterd pokryvd 28 gent a 5 variant asociovanych s dé-

diénymi predispozicemi k rakoviné.

Vstupni
material

Technologie

Jednoduchost
Dalsi unikatni vlastnosti digitalMLPA:

Spolehlivé rozliseni gend a pseudogenl
Bezproblémovd analyza AT a GC bohatych 16kusd
SNV préby pro konfirmaci identity vzorkd a pro
detekci pripadné kontaminace

Knihovnu digitalMLPA Ize sekvenovat paralelné
Vyhodnoceni s jinou NGS knihovnou

Kompatibilita

Status
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Metodika digitalMLPA

| [+~ = -l i=

k5
e

Denaturation Hybridisation Ligation Amplification Sequencing Data Analysis

Peraa a3 by

MXtec DOO2Z Hereditary Cancer Panel 2
Torgeters) 56 g [all D0 tagets + aadrtiona Dz -eschive tages)

MXtec D01 Hereditary Cancer Panel 1

COOE-meciushve Tangeeed Qones for TNy
APC ERE [ psriz PIEN CERR MET Gl SAARCE]
A - R =P 5 . WCRE -m.l . h':.l.;l.l!? . SURL
R TIwE I R ATV EAMRIN = L Tl ThlF BT
sy Crmrsi PR s T L3 Lo .:-u;nu . I} r.
HMFEL CHFET il 57 A ..-rnmrr | P et 2 I
BT & EE By L1 1] .\ll:.l,'t -J-'III.H' o (8 1]
AT Pl T { P IFat . bty -Pr-:'nl . Tl . W TT
rogeed mars | Goss e trmeiviins
CHEKZ ¢ IH00deiC FLIN CI8sdpt
PAITF £ SO s 5 V) L £ i
MASRCT B T irneraion [PR0) Daila ) .-|I':I||?|T“I': M |
RAS R ooy S8 Wi [P0 SELSRE0ET)
_ﬁ'l«n”-:-"l-ﬂm'rm-hrmmh W The e P! e RETT for i iy et S Laraetens i Sebet ey
VI i ] T E e
Katalogové éislo  Souprava Pocet reakci
D002 NXtec DOO2 Hereditary Cancer Panel 2 25,50, 100
DOO1 NXtec DOOT Hereditary Cancer Panel 1 25,50, 100
DRKO1-IL NXtec Reagent Kit 100
DRKO5-IL NXtec Reagent Kit 500
BPO1-IL NXtec Barcode Plate 1 (barcode solutions 1-96) 768
BPO2-IL NXtec Barcode Plate 1(barcode solutions 97-192) 768

-~
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GENETIKA Holland

digitalMLPA pro
detekci klicovych CNV
u mnohocetného
myelomua ALL

DaIS| unikatni viastnosti dlgrl'aIMLPA

Zaméreni Spolehlivé rozliseni gend a pseudogend
Bezproblémovda analyza AT a GC bohatych lokusU
SNV sondy pro konfirmaci identity vzorkd
a pro detekci pripadné kontaminace

Knihovnu digitalMLPA Ize sekvenovat paralelné s
jinou NGS knihovnou

Vstupni
material

Technologie

D006 (Mnohoéetny myelom) a DOO7 (Akutni lym-
foblasticka leukemie) jsou nové produkty od MRC
Holland vyuZivajici technologii digitalMLPA. D006
pokryvd cilené oblasti a trizomie souvisejici s mno-
hocetnym myelomem za pouziti vice nez 600 sond.
D007 zahrnuje vice nez 700 sond a je zacilen na 55
genU a oblasti.

Jednoduchost

Kompatibilita Mnohoéetny myelom (MM) je klondini onemocnéni
‘ B-bunék charakterizované maligni proliferaci mono-
Vyhodnoceni klondlnich plazmatickych bunék.

Status Akutni lymfoblasticka leukemie (ALL) je onemocné-

ni hematopoetickych kmenovych bunék, které ztréceji
schopnost diferenciace, ale zachovdavaji schopnost pro-
liferace vymykajici se fyziologickym regulacim.

KATALOG PRODUKTU 2025
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Metodika digitalMLPA:

|||t e -

drben it

Denaturation Hybridisation Ligation Amplification Sequencing Data Analysis

NXtec DO06 Multiple Myeloma

Umoznuje detekci deleci nebo duplikaci v klicovych genech

a chromozomdlnich oblasti u mnohocetného myelomu. Y
Obsahuje sondy zaméfené na: B
1. chromozomdlini ramena s rekurentnimi CNV vcéetné: o
* Tp (33 sond) B s
+1q (29 sond) =il 7| rrin
139 (23 sond) 3
*17p (20 sond, z nichZ 14 cilina TP53) H W
2. chromozomalni oblasti k detekci aneuploidii a ploidniho TR
stavu
(napf. hyperdiploidie) i g
3. geny objevujiciho se vyznamu: BCMA, CRBN, GPDC5D, s B i
FcRH5, IKZF1/3, IRF4, MYC, RPL5, SLAMF7 . ]

PR O

4. BRAF V60OE mutaci

NXtec DOO7 Acute Lymphoblastic Leukemia

Umoznuje detekci deleci nebo duplikaci v 73 specifickych cilovych

genech a osmi chromozomadlnich oblastech (5q, iAMP21 a PART), TP

které jsou spojeny s akutni lymfoblastickou leukémii (ALL). il =

Obsahuje sondy zamérené na: O wmm:_l;.,

1. genya c?blas’rl nyni pokryté samostatnymi ALL MLPA F'_'IEFR'.E-EE;T IK7F FE ey
probemby oot RN g ey 2

2. B-bunéénd diferenciace a geny pro Fizeni bunécného ' RUNXT =
cyklu, aberace spojené s T-ALL, iAMP21 a aberace poctu ot PN o MTAP i
kopii PART, TP53 a ERG ADOY RG PAXS ...  MIPOOPLOGY

3. dalsigeny: NOTCH1, CD200/BTLA, VPREB1, PDGFRB- e Ty 2
EBF1, TBL1XR1a NR3C2 CaBiensd .

4. chromozomdlni oblasti pro karyotypizaci a detekci vétsich PAR1 regon 5q regl:-n

chromozomdlnich zmén a ploidniho stavu e R

L=

* Pro vice informaci (cenové nabidka, velikost kitd) kontaktujte PentaGen
** Pouze pro vyzkumné pouZiti. Neni uréeno k pouziti pfi diagnostickych postupech.
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Specializované
panely pro vysetreni
lymfoproliferativnich
a myeloidnich
onemocnéni

Test EuroClonality-NDC umoZiuje provést piné integro-
Zaméreni vanou analyzu vSech relevantnich genomovych zmén,
vyrazné zjednodusuje a vylepsuje detekci klonality Ba T
bunék oproti tradi¢nim PCR a NGS metoddm. Test umoz-
nuje detekci IG a TCR prestaveb, translokaci a variant 83
genU spojenych s lymfoproliferativnimi onemocnénimi.
Vstupni

material Univ8 Genomics rozsiruje své portfolio o test Myeloid-N-
DC, ktery je uren pro analyzu genomovych zmén u AML,
MDS a MPN. Zahrnuje detekci variant 105 genU a detekci
Technologie f0zi 27 genU spojenych s myeloidnimi malignitami. Tento
test umoznuje laboratofim vytvaret integrované zpravy
z jediného vzorku DNA podle aktudlnich doporuceni, bez
potreby analyzy RNA.

Jednoduchost

Kompatibilita

Vyhodnoceni & EuroClonality

Status

'I ' HEELGID
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Pfehled genu a chromosomalnich oblasti zahrnutych v EuroClonality NDC:

ONKOGENETIKA

Chromosom Gen Chromo- Gen
ARLNA DHMT3A KT POT1 s0m
ABL1 EGR2 KLF2 PTEN el STIL chr11 CCHD1
ASALT EF300 KMTZ2D FIPRD o ALK ehril BIRC3
ATM ERG KRAS RHOA chv3 BCLG chrl1 KMT2A
BCL2 EZH2 MAPK1  RUNXI e DUSP22 | chrl8 BCLZ
BRC3 FATT MAPK14  SAVHDT ehrd MYC chr0 TCF3
BRAF FERWT MAPK 1 =381 chrd D274 chiX CRLF?
BTG OO MEF2E S0CS1 chrd PO LGS
BTK H1.2 MYC SIATE
CARDA1 Hi-3 MYDES STATER
CCNIN H1-4 HWREE STATE
CCND3 H1-5 NOTCH1 TCF3
COTaA 03 WOTCH2 TENTEC SplEL SpCEN 11qCEN 119TEL
COTes DH1 MRAS TEr2 chrd chig chri1 chrl1
CORNCA DH? NTSC2 TNFAP3 RB1 13MDR | 13qTEL 17pTH
CONEB EZF1 Pas TPe3 chrl3 chrl3 chrl3 chrl7
COMNEC LR FHE THAF2 17pCEN
(X518 RF4 FEICA TRAF3 chri7
CREEGP JAK1 ALCGT WT1
CACRA JAgZ PLOCGZ P
=3 JOE3

Univerzalni priprava knihovny EuroClonality-NDC/Myeloid-NDC

Library Preparation

Target Enrichment

Sequencing

DNA (Enzymatic) Fragmentation Sample Pooling Denaturation and Dilution of Libraries

End Repair & A-Tailing Sample Hybridisation with probes Sequencing of Libraries

EuroClonality-NDC/
Myeloid-NDC App

Universal Adapter Ligation Post-Hybridisation Washes

Pre-Capture PCR Amplification Post-Capture PCR Amplification

Quality Control of Libraries Quality Control of Libraries

Souprava Poéet reakei Obsah soupravy

Myeloid-NDC 96 Myeloid-NDC assay

Myeloid-NDC assay, KAPA HyperPlus Kit, KAPA Udi Primer Mixes,
96 KAPA Universal Adapter, KAPA HyperPure Beads, KAPA HyperCapture
Reagent Kit a KAPA HyperCapture Bead

Myeloid-NDC Complete Bundle
Solution

EuroClonality-NDC 96 EuroClonality-NDC assay

EuroClonality-NDC assay, KAPA HyperPlus Kit, KAPA Udi Primer Mixes,
96 KAPA Universal Adapter, KAPA HyperPure Beads, KAPA HyperCapture
Reagent Kit a KAPA HyperCapture Bead

EuroClonality-NDC Complete
Bundle Solution
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FusionPlex®
NGS kity

Zaméreni
Vstupni
materidl
Technologie
Jednoduchost

Kompatibilita

Vyhodnoceni

Status

KATALOG PRODUKTU 2025

ARCHER

-

AMP™ (Anchored Multiplex PCR) technologie vyuZi-
vd kombinace molekuldrnich barkdédd, univerzdlnich
a genoveé specifickych primerd, které spole¢né umoz-
nuji citlivou detekci variant, snadnou korekci PCR
duplikatd, artefaktd a sekvenadlnich chyb. Diky své
robustnosti je mozné tuto metodu vyuzit pro obtizné
FFPE vzorky i tam, kde ostatni metody selhavaiji.

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
paneld bez nutnosti sloZité optimalizace.

Software Archer Analysis nabizi:

+ Jednoduchou a uZivatelsky privétivou platformu
Vizualizaci detekovanych variant
Detekce i nepopsanych fizi a zlom0
Interni databdzi variant ArcherQuiver
Napojeni na databdze Ensembl VEP, Clinvar
a COSMIC
Predikci efektu variant
Parametry pro hodnoceni kvality knihovny
PrizpUsobitelny report vysledkd v pdf
PouZivani na cloudu nebo lokdlni instalaci




ONKOGENETIKA

Pracovni postup FusionPlex™ knihoven

[_:ou.m\mouo_]

B WHIHHI
e -w"mm)
30 min “mum
18 min mumm
O 1111111
e (T 11111111
v T 11111111~
v T 1111111

Quofw Morary w wmquesce

Novinka! Tekuté reagencie (nejen) pro automatizaci pripravy knihovny

+ K dispozici ve formatech po 24 a 96 reakcich
+ Reagencie jsou barevné sladény s kroky protokolu pro snadné pouZiti
+ Kompatibilni se v§emi VariantPlex panely a FusionPlex panely
+  Obsahuje nové tekuté adaptery ve formdatu 96-jamkové desticky
Nabizi 192 unik&tnich adapterd P5 MBC + P7 pro celkem 36 864 unik&tnich kombinaci

*  PoZadavek PhiX kontroly snizen na 1-2%

Aktualné dostupné FusionPlex™ panely:

Katalogové &islo Souprava Popis soupravy

ABOO13 FusionPlex™ ALL Zahrnuje 81 gend spojenych s akutni lymfoblastickou leukémii.
ABOO19 FusionPlex™ Lymphoma Zahrnuje 125 genl asociovanych s lymfomy.

ABOO15 FusionPlex™ Myeloid Zahrnuje 84 gend spojenych s myeloidnimi malignitami.

ABOOTI FusionPlex™ Heme v2 Zahrnuje 87 gend asociovanych s hematologickymi malignitami.
ABOO17 FusionPlex™ Pan-Heme Zahrnuje 199 genl spojenych s lymfoidnimi a myeloidnimi malignitami.
ABOO0O3 FusionPlex™ Sarcoma Zahrnuje 26 gent spojenych s nddory mékkych tkéni.

ABO133 FusionPlex™ Sarcoma v2 Zahrnuje 63 gend asociovanych se sarkomy.

ABOOO7 FusionPlex™ CTL Zahrnuje 31 genl spojenych s nadory plic a §titné zlazy.

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

ABO135 FusionPlex™ Lung v2 Zahrnuje 17 genl spojenych s rakovinou plic vé. NCCN a ESMO.
ABOOO1 FusionPlex™ Alk Ret Ros v2 Zahrnuje 3 geny spojené s mnoha typy rakovin solidnich nddor0.
ABO009 FusionPlex™ Oncology Research Zahrnuje 75 gent asociovanych s mnoha solidnimi malignitami.
ABOOOS5 FusionPlex™ Solid Tumor Zahrnuje 53 genU spojenych se solidnimi nddory.

ABO145 FusionPlex™ Core Solid Tumor Zahrnuje 57 gend spojenych se solidnimi nddory.

ABO137 FusionPlex™ Pan Solid Tumor v2 Zahrnuje 137 genU asociovanych se solidnimi nddory a sarkomy.

FusionPlex™ Custom Panely

Sestavené na miru dle potreb kazdé laboratore.
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VariantPlex®
NGS kity

Zaméreni

Vstupni material

Technologie

Jednoduchost

Kompatibilita
Vyhodnoceni

Status

KATALOG PRODUKTU 2025
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AMP™ (Anchored Multiplex PCR) technologie vyuZi-
va kombinace molekuldarnich barkédd, univerzdlnich a
genové specifickych primer0, které spoleéné umozniuji
citlivou detekci variant, snadnou korekci PCR duplikd-
10, artefaktd a sekvenalnich chyb. Diky své robustnosti
je moZné tuto metodu vyuZit pro obtizné FFPE vzorky i
tam, kde ostatni metody selhdvaji.

AMP™ technologie kombinuje vyhody amplikonové a
hybrid-capture technologie jako jsou nizky input NA,
Jjednoduchy pracovni postup a robustnost. Tato metoda
rovnéZz umoznuje snadnou konstrukci custom paneld bez
nutnosti sloZité optimalizace.

Software Archer Analysis nabizi:

+ Jednoduchou a uZivatelsky privétivou platformu

+ Vizualizaci detekovanych variant

* Detekce i nepopsanych fizi a zlomd

« Interni databdzi variant ArcherQuiver

* Napojeni na databdze Ensembl VEP, Clinvar a COSMIC
* Predikci efektu variant

+ Parametry pro hodnoceni kvality knihovny

« PrizpUsobitelny report vysledkd v pdf

* PouZivani na cloudu nebo lokdlini instalaci



ONKOGENETIKA

Pracovni postup pripravy VariantPlex knihoven

50 L. DNA + 10 mM Tris-HCI pH 8.0
or ultrapure H O
Incubation time
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Novinka! Tekuté reagencie (nejen) pro automatizaci pripravy knihovny

K dispozici ve formdatech po 24 a 96 reakcich
+  Reagencie jsou barevné sladény s kroky protokolu pro snadné pouZiti
Kompatibilni se v§emi VariantPlex panely a FusionPlex panely
+  Obsahuje nové tekuté adaptery ve formdatu 96-jamkové desticky
- Nabizi 192 unikétnich adapterd P5 MBC + P7 pro celkem 36 864 unik&tnich kombinaci
+  Pozadavek PhiX kontroly snizen na 1-2%

Aktualné dostupné VariantPlex™ panely

s we

Katalogové ¢islo Souprava

Popis soupravy

SKO0079 VariantPlex™ CFTR Zahrnuje vSechny exony, UTR regiony a vybrané intronové varianty genu CFTR.
DB0688 VariantPlex™ Expanded Carrier Zahrnuje 109 gend pro screening dédi¢nych predispozic u novorozencg.
DB0273 VariantPlex™ AML Focus Zahrnuje 11 gend spojenych s akutni myeloidni leukémii.
DB0204 VariantPlex™ MPN Focus Zahrnuje 12 gend asociovanych s myeloproliferativni chorobou.
ABO100 VariantPlex™ Core Myeloid Zahrnuje 37 gent spojenych s myeloidnimi malignitami.
ABO108 VariantPlex™ Myeloid Zahrnuje 75 genU spojenych s myeloidnimi malignitami.

10028437 VariantPlex™ Myeloid v2 Zahrnuje 92 gend spojenych s myeloidnimi malignitami.
ABO231 VariantPlex™ BRCA v3 Zahrnuje geny BRCA1a BRCA2 s celogenovym pokrytim.
DBO0401 VariantPlex™ BRCA + PALB2 Zahrnuje geny BRCA1, BRCA2 a PALB2 s celogenovym pokrytim.
ABOO77 VariantPlex™ CTL Zahrnuje 31 gend spojenych s nddory plic a §titné Zldzy.
ABO139 VariantPlex™ Solid Tumor Focus v2 Zahrnuje 20 gend spojenych se solidnimi nddory.
ABO140 VariantPlex™ Core Solid Tumor Zahrnuje 60 gend asociovanych s mnoha solidnimi malignitami.
ABO0076 VariantPlex™ Solid Tumor Zahrnuje 67 genl asociovanych se irokym spektrem solidnich nadord.
ABO141 VariantPlex™ Expanded Solid Tumor Zahrnuje 76 genl spojenych s mnoha typy rakovin solidnich nddorg.
ABO151 VariantPlex™ Pan Solid Tumor v2 Zahrnuje 185 gend spojenych se solidnimi nddory v&. stanoveni TMB a HRD.
ABO152 VariantPlex™ Complete Solid Tumor v2  Zahrnuje 430 gend spojenych se solidnimi nddory vé. stanoveni TMB a HRD.
AB0201 VariantPlex™HRD Module Doplnék ke véem VariantPlex™ paneldm pro stanoveni HRD statusu.
AB0226 VariantPlex™ Lymphoma panel Zahrnuje 51 gend asociovanych s lymfomy.

VariantPlex™ Custom Panely

Sestavené na miru dle potreb kazdé laboratore.

§PentaGen
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LiquidPlex® NGS kity

Zaméreni

Vstupni material

Technologie

Jednoduchost

Kompatibilita

Vyhodnoceni

Status
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AMP™ (Anchored Multiplex PCR) technologie vyu-
Zivd kombinace molekuldrnich barkdédd, univerzdl-
nich a genové specifickych primerd, které spoleéné
umoznuji citlivou detekci variant, snadnou korekci
PCR duplikdtd, artefaktd a sekvenadnich chyb. Diky
své robustnosti je mozné tuto metodu vyuZit pro ob-
tizné FFPE vzorky i tam, kde ostatni metody selhd-
vaji.

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

Software Archer Analysis nabizi:

+ Jednoduchou a uzivatelsky privétivou platformu

* Vizualizaci detekovanych variant

- Detekce i nepopsanych f0zi a zlom0

* Interni databdzi variant ArcherQuiver

* Napojeni na databdze Ensembl VEP,
Clinvar a COSMIC

* Predikci efektu variant

« Parametry pro hodnoceni kvality knihovny

- PrizpUsobitelny report vysledkd v pdf

+ Pouzivani na cloudu nebo lokdélni instalaci



LiquidPlex targets - 28 genes

ONKOGENETIKA

ALK AKT1 AR BRAF
CTNNBI DDR2 EGFR ERBB2 (HER2)
ESRI FGFRI HRAS IDH]
IDH2 KIT KRAS MAP2K1
MAP2K2 MET NRAS NTRK1
NTRK3 PIK3CA PDGFRA RET
ROST SMAD4 MTOR TP53*
LiquidPlex Universal Solid Tumor targets - 29 genes
AKT1 ALK AR BRAF
CTNNBI EGFR ERBB2 ERBB3
ESR1 FGFRI FGFR2 FGFR3
HRAS IDH] IDH2 KIT
KRAS MAP2K1 MET NRAS
NTRK1 NTRK2 NTRK3 PDGFRA
PIK3CA RET ROSI TP53

LiquidPlex Lung Focus targets — 12 genes
AKT ALK BRAF CTNNBI
EGFR ERBB2 KRAS MAP2K1
MET NRAS PIK3CA ROS]

LiquidPlex Concordance kit - 28 genes

Concordance kit je jedinecny tym, Ze umoZiuje paralelné analyzovat vzorky tkdni a plazmy. Jsou v ném zahrnuty geny
z panelu LiquidPlex ctDNA 28 a obsahuje reagencie jak pro LiquidPlex, tak i pro HS VariantPlex.

Pracovni postup pripravy LiquidPlex knihoven
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ONKOGENETIKA ARCHER

Archer CZECH CoRelu
panel pro prediktivni
diagnostikv

AMP™ Anchored MultiPlex PCR technologie umoZniuje
Zaméreni presnou a robustni detekci variant i u obtiznych vzorkd
z FFPE bloc¢kd. Vzhledem k tomu, Ze kazdy fragment
md jedinecné pocdatedni misto, které se opird o geno-
vé specificky primer, je sekvence vzorku zachovdna,
amplifikovdna a sekvenovdna presné. Pri technikach
zaloZenych na amplikonové PCR mohou byt malé, de-
Vstupni gradované fragmenty bé&zné u vzorkd FFPE ignoro-
material vany a ztraceny z ddvodu nenasednuti obou amplifi-
kaénich primerd. Vyslednd data neobsahuji kompletni
informaci o vzorku a tim je ztizena detekce nizkofrek-
ventnich alelickych variant. Anchored MultiPlex PCR
vSak amplifikuje fragmenty vSech velikosti, coz vede
Jednoduchost k vét8§imu pokryti a vzniku komplexnich knihoven. Tato
metoda rovnéz umoznuje snadnou konstrukci custom
paneld prostym pridénim genl, bez nutnosti sloZité
optimalizace PCR.

Molekuldrni barkody rozlisuji pouze unikétni ready
Vyhodnoceni a umoznuji tak snadnou korekci PCR duplik4td, ar-

tefaktd a sekvenadnich chyb a tim umoziuji presnou
a citlivou detekci variant a CNV analyzu.

Kompatibilita

Status

KATALOG PRODUKTU 2025




ONKOGENETIKA

CUSTOMKITY dle konsensu zdravotnich pojistf oven a odbornych spoleénosti

* CoRelLu Base panel: geny dle pozadavkd prediktivniho testovéni u NSCLC a CRC

*  HBOC UNK Supplement: geny dle pozadavk( prediktivniho testovdni u nddoru prsu a nddoru nezndmého
primarniho zdroje a dal$ich solidnich nddord

¢ FusionPlex Lung v2: detekce fizi dle pozadavkd prediktivniho testovéni u NSCLC, CRC, nddoru prsu
a nddoru nezndmého primdérniho zdroje a dalSich solidnich nddord

INVITAE-ARCHER: VariantPlex (DNA) INVITAE-ARCHER:

CoReLu Base Panel HBOC UNK FusionPlex (RNA)
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 FATI NTRK2
ERBB2 PTEN IDH1 NTRK3
EGFR RET IDH2 NUTMI1
FGFR1 STKM PALB2 Pouze fuze
FGFR2 TP53 PIK3R1 [ Foize, SNV aindel
FGFR3 RB1 Pouze SNV aindel
HER2
KEAP1
KRAS
MAP2K1

MiSeq Reagent kit v3 NextSeq System Mid-Output kit

Kapacita cartridge

(2x150 cycles) (2x150 cycles)
CoRelu Base panel 4 vzorky 23 vzorkd
CoRelu Base panel + HBOC UNK Supplement 3 vzorky 14 vzork{
FusionPlex Lung v2 21vzorkd 104 vzorkd
Katalogové éislo Souprava Pocéet reakci
DBO0845 VariantPlex” Czech CoRelLu Base Panel 24,48, 96
SMO0185 VariantPlex” Czech HBOC UNK Supplement 24,48, 96
SAOOXX Archer® MBC Adapters Set A, B, C for lllumina® 8
ABO135 FusionPlex” Lung v2 Kit, for lllumina” 8

§PentaGen
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ONKOGENETIKA ARCHER

Objevte relevantni
genetické biomarkery
vé. MSIa TMB

pro komplexni popis
solidnich nadoru

AMP™ (Anchored Multiplex PCR) technologie vyuzZiva

Zaméreni kombinace molekuldrnich barkédd, univerzdlnich a
genoveé specifickych primerd, které spoleéné umoznuji
citlivou detekci variant, snadnou korekci PCR duplika-
10, artefaktd a sekvenaénich chyb. Diky své robust-
nosti je mozné tuto metodu vyuZit pro obtizné FFPE
vzorky i tam, kde ostatni metody selhdvaji.

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

Vstupni
material

VariantPlex” Complete Solid Tumor a VariantPlex®
Pan Solid Tumor v2 jsou nové DNA panely pro detekci
variant ve 430 genech (VariantPlex” Complete Solid
Jednoduchost Tumor) a 185 genech (VariantPlex” Pan Solid Tumor).
Tyto panely také umoZnuji stanoveni mikrosatelitni
nestability (MSI) a mutacnindloze (TMB). V kombinaci
s RNA panelem FusionPlex” Pan Solid Tumor v2 pro
detekci genovych fizi a exon-skipping mutaci umoz-
Kompatibilita fuji komplexni popis solidnich nddord.

Technologie

Vyhodnoceni

Status

KATALOG PRODUKTU 2025




Pracovni postup VariantPlex knihoven

50 pb. DNA + 10 mM Tris-HCI pH 8.0
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OuanM, Wheary and sequence

Software Archer Analysis nabizi:

- Jednoduchou a uZivatelsky privétivou platformu
- Vizualizaci detekovanych variant

- Detekce i nepopsanych fizi a zliomd

- Interni databdzi variant Quiver

- Napojeni na databdze Ensembl VEP, Clinvar a COSMIC

Minimalni poZadované pokryti

ONKOGENETIKA

Pracovni postup FusionPlex knihoven
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Cuartity [&rary and soguence

* Predikci efektu variant
+ Parametry pro hodnoceni kvality knihovny
- Prizpdsobitelny report vysledkd v pdf

- PouZivani na cloudu nebo lokdélni instalaci

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

Produkt Doporuéeny poéet readd Kapacita cartridge
VariantPlex” Complete Solid Tumor . o
+ FusionPlex” Pan Solid Tumor v2 45M+35M 8 vzorkd
VariantPlex” Pan Solid Tumor o v
+ FusionPlex” Pan Solid Tumor v2 231 [z
VariantPlex® Complete Solid Tumor v2 o
+ FusionPlex® Pan Solid Tumor v2 STM*3,5M 6 vzorkd
VariantPlex® Pan Solid Tumor v2 A
+ FusionPlex® Pan Solid Tumor v2 STARRREIN e
* knihovny pripravené pomoci kitu s tekutymi reagenciemi
** +12 M readd pro HRD modul, ktery Ize vyuZit v pfipadé potieby jako spike-in
Souprava Detekované znaky Poéet pokrytych geni

VariantPlex” Complete Solid Tumor v2

VariantPlex” Pan Solid Tumor v2

FusionPlex” Pan Solid Tumor v2

VariantPlex” Complete Solid Tumor v2
+ FusionPlex” Pan Solid Tumor v2

VariantPlex” Pan Solid Tumor v2
+ FusionPlex” Pan Solid Tumor v2

SNV/InDel, CNV, MSI, TMB, HRD

SNV/InDel, CNV, MS|, TMB, HRD
Fize, exon-skipping, splicing, SNV/InDel
Viz vyse

Viz vyse

430 gend + 114 MSI markery
(seznam na vyzaddani)

185 gend + 114 MSI markerd
(seznam na vyzadani)

137 gend (seznam na vyzaddni)
Viz vyse

Viz vyse

§PentaGen




84
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Snadna arychla
diagnostika
hereditarnich
nadorovych syndromu

Geny BRCA1aBRCA2 kbduji proteiny, jeZ se podileji na
Zaméreni opravdch poskozené DNA v burikéch. Svym pdsobenim
tedy zamezuji nekontrolovanému délenibunék a funguji
v organismu jako tumorové supresory. Poskozeni gend
(mutacemi) tak brdni jejich spravné funkci a zpUsobuje
: hromadéni mutaénich zmén v bunkdch, které mize
Vstupni vyUstit v jejich nekontrolované maligni bujeni.

material

Mutace obou genU podstatné zvysuji riziko rozvoje
karcinomu prsu a vajecniku. Ztrdtové mutace v BRCA
genech vykazuji kumulativni riziko pro vznik nddoru
prsu 84% do véku 70 let (Ford et al., 1998). Kumulativni
riziko vzniku karcinomu vaje¢nikd dosahuje 63% pro
nosicky BRCA1 mutace a 27% pro nosicky BRCA2
mutace (Easton et al., 1995; Ford et al., 1998).

Technologie

Jednoduchost

Kompatibilita Mutace jsou ale asociovdny s tumory celé Fady dalSich
orgdnl joko napr. tlustého stfeva, prostaty, zaludku,

Vyhodnoceni maligniho melanomu, zluéniku a zIu¢. cest atd.

Status Vedle obou vyse uvedenych genl se na vzniku a rozvoji

HBOC podili i dalsi geny jako napfF. CHEK2, TP53,
PALB2 atd.

KATALOG PRODUKTU 2025



ONKOGENETIKA

Pracovni postup - priprava knihoven nikdy nebyla tak snadna!

2 YaYaYa
% NGS

DNA PCR1 PCR2 Cleanup Pool

Vyhodnoceni vysledku Devyser LynchFAP v softwaru Amplicon Suite
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Katalogové ¢islo Souprava Zahrnuté geny Pocet reakci
8-A100 Devyser BRCA NGS (CE-1VD) BRCA1, BRCA2 8, 24,96

ATM, BARD], BRIP1, CDHI,
CHEK2, NBN, PALB2,

8-AT11 Devyser HBOC NGS (CE-IVD) PTEN, RAD5IC, RAD51D., 24, 48
STK11, TP53

8-A408 Devyser BRCA PALB2 NGS (RUO) BRCAT, BRCA2, PALB2 8,24
APC, CTNNBT, EPCAM,

8-A404 Devyser LynchFAP (RUO) MLHT, MSH2, MSH6, MU- 8

TYH, PMS2, POLD]1, POLE

§PentaGen




ONKOGENETIKA PARAGON GENOMICS

Bleskova pFiprava
NGS knihoven
s panely CleanPlex

Q]

CleanPlex® je vysoce citlivd NGS technologie zaloZe-
Zaméreni nd na cileném amplikonovém sekvenovdni DNA nebo
RNA. Svymi vlastnostmi prekondvd limity tradiéni
amplikonové i hybrid capture technologie.

Mezi hlavni znaky CleanPlex® technologie patfi:

- pokrocily patentovany algoritmus pro - ndvrh pri-

Vstupni merd multiplexni PCR

material - vyjimecné uniformni chemie multiplexni PCR ampli-
fikace

Technologie - inovativni patentovand chemie pro cisténi pozadi

Portfolio spolecnosti Paragon Genomics zahrnuje
predesignované panely pro rdzné aplikace a nabizi
Jednoduchost moznost ndvrhu vlastnich paneld. a Custom NGS
Panels prekonat limity tradi¢nich technologii oboha-
covani cild zaloZenych na amplikonech a hybridnim
zachycovani.

Kompatibilita

Vyhodnoceni

Status

KATALOG PRODUKTU 2025




ONKOGENETIKA

Dostupné preddesignované CleanPlex® panely

Souprava Popis

CleanPlex OncoZoom Cancer Hotspot
Kit

CleanPlex TP53 Kit

CleanPlex BRCA1& BRCA2Kit v3

CleanPlex Comprehensive Hereditary
Cancer Panel

CleanPlex Hereditary Cancer Kit v2
AccuFusion RNA Lung Cancer Kit
OmniFusion RNA Lung Cancer Kit
CleanPlex UMI Lung Cacner Kit
CleanPlex Mitochondrial Disease Kit

CleanPlex CFTR Kit

CleanPlex Pharmacogenomics Kit
(NOVINKA)

Pracovni postup
CleanPlex® DNA panely

QONA, FFFE DNA, or cfDNA,

1. Multipdex PCH

¥

ko Sieatilc
PrgeOuCs

7. Background Clearing

R el 4

L
———
L —
—
—
o
—

3. Inclincing PCRE

b

e —_—

Sample Barcodes

Rty Bbarres

2900+ hotspotd 65 onkogend a tumor supresorovych gend

vSechny exonové regiony s 20bp presahem do intronovych
sekvenci genu TP53

vSechny exonové regiony s presahem 20 bp do intronovych
sekvenci gend BRCATa BRCA2

germindini varianty nebo mutace v 88 genech spojenych s
hereditdrnimi nddorovymi syndromy

37 gend, 2 hotspot mutace v 3' UTR genu BRCAT a Bolandova
inverze v genu MSH?2

>280 zndmych fizi gend spojenych s NSCLC

>530 fizi gend asociovanych s NSCLC

hotspoty 23 gend spojenych s rakovinou plic, zacileno na
varianty s nizkym VAF

v$ech 37 gend mitochondridlniho genomu o velikosti ~17 kb

vSechny exonové regiony s presahem 20 bp do intronovych
sekvencigenu CFTR

28 farmakogend véetné detekce CNV genu CYP2D6

Dalsi oblasti
s dostupnymi CleanPlex® panely

- Kardiologie (16 panelQ)

- Dermatologie (3 panely)

- Geneticky screening (2 panely)
- Hematologie (5 paneld)

- Metabolismus (16 paneld)

- N&dorové syndromy (12 paneld)
- Imunologie (11 paneld)

- Oftalmologie (3 panely)

- Nefrologie (7 panelQ)

- Neurologie (25 paneld)

- Pediatrie (6 paneld)

§Penta6en




ONKOGENETIKA EU-IVDR _g BIOTYPE

20T TAR

AMLplex®s
akutni myeloidni
leukémie

Fozni geny Varianta

Zaméreni
RUNXI-RUN- -
X1T1
Vstupni BCR-ABL ela3, ela2, b3a2, b3a3, b2a2, b2a3
material PICALM- MLLT10_240-PICALM_1987
-MLLT10

Technologie
MLLT10_240-PICALM_2092

CBFB-MYHN1 TypA,B,C,D,E,F,G,H,I,J
DEK-NUP214 -

KMT2A- -
-MLLT4

Kompatibilita KMT2A- 6A_(THP-1), 7A_(10A), 8A_(MM6),
-MLLT3

Jednoduchost

Vyhodnoceni
6B_(9B)

KMT2A-ELL el0e2, e10e3
KMT2A-PTD e9e3, el0e3, elle3
NPMI-MLF1 -

PML-RARA ber1 (PR-L), ber2 (PR-V),
bcr3 (PR-S)

Status

88 KATALOG PRODUKTU 2025




ONKOGENETIKA

Jednoduchy a rychly pracovni postup

Capillamy Gal el
mm Eleotrophoresis Data Analysis

@ Sompsng E FAURiE s POH st @ Traget chutecien El Chevabiapgser™ I3

: FAPAA, sl et M FCIR nepsleantion

& O, my T Nesis

Vysledek pacienta s fozi PML-RARA
(varianta berl) ziskany kitem Mentype® AMLplexQS

I A P o | |
- _- L L) B - E - - e - - ’ il
- 1
__________ = =]
=5 11 1 | : | |
| aam g, bean o [ ]
= k| IF“- -] ﬂl - L} 4™ L} = w
=]
Vysledek pacienta s fozi KMT2A-PTD
(varianta e9e3) ziskany kitem Mentype® AMLplexQS
e = = = =
"l |
[T [T [T

Katalogové éislo Souprava Pocet reakci
45-31210-0025 Mentype®” AMLplexQS 25
45-31210-0100 Mentype® AMLplexQS 100

-~
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ONKOGENETIKA

MODAPLEX

- systém pro
automatizovanou
multi-markerovou
a multi-genovou
analyzvu

Komplexni genetické testovani mize poskytnout ob-
Zaméreni rovské mnoZstvi zésadnich genetickych informaci.

Systém MODAPLEX umoziuje kazdé laboratori stano-
vit vice relevantnich biomarkerd soucasné.

Vstupni Spojenim polymerdzové retézové reakce (PCR) a kapi-
material larni elektroforézy (CE) do jednoho automatizovaného

pracovniho postupu umoZiuje vysoky stupen multi-
Technologie plexovdni a efektivity.

Spoleénost BIOTYPE nabizi fadu vysoce kvalitnich pro-
duktd pro robustnou a spolehlivou analyzu molekulér-

nich nddord.
Jednoduchost

Vyhodnoceni

Status

KATALOG PRODUKTU 2025




ONKOGENETIKA

Pracovni postup MODAPLEX systému

m MODAPLEX Workflow (including data analysis & report)

PCR Setup Automated MODAPLEX Run  Data Analysis
_ {15-50 min) {3h) {10 min)
FFPE
—_—
® gV JEEE
ona . .
| |
|
4h

Technologie MODAPLEX pro automatizované slouéeni PCR
a kapilarni elektroforézy

k]
RN
|
milmn

z \&f \&f \& —F -
- 4 LV VUVl L *
MODAPLEX PCR CAPILLARY GEL
ELECTROPHORESIS

Kat. islo Souprava Detekované markery
10701-0050 MODAPLEX MSI Analysis Kit 7 markerd pro posouzeni dMMR statusu 50
85-150001-0050 MODAPLEX Copy Number High Analysis Kit 6 referennich a 8 cilovych regiond 50
85-10101-0050 MODAPLEX POLE/POLD1Mutation Analysis Kit 16 mutaci POLE a 3 mutace POLD] 50
85-15601-0050 MODAPLEX FGFR3 Mutation Kit Detekce 13 mutaci a rozliseni 12 missence mutaci FGFR3 50
85-15701-0050  MODAPLEX FGFR Gene Fusion Kit Detekee 12 fUzi a rozliseni 10 fuzi FGFR2/3 50
85-15301-0050  MODAPLEX NRAS Mutation Kit 16 mutaci NRAS 50

84-20001-0001 MODAPLEX instrument + installation package + training -
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ONKOGENETIKA

Komplexni Feseni
pro monitoring
chimérismu

Zaméreni

Vstupni
material

Technologie

Jednoduchost

Kompatibilita

Vyhodnoceni

KATALOG PRODUKTU 2025

EU-IVDR

20T TG

Mentype® Chimera® PCR Amplification Kit

zahrnuje 12 vysoce polymorfnich autosomdlnich STR
markerd v jedné PCR reakci. Produkt umozriuje uréeni
informativnich markerd i ndslednou semi-kvantitativni
detekci chimérismu u vzorkd po transplantaci. Mezi
jeho prednosti patti nizky input DNA (0,2-1ng), citlivost
(1%) a Siroky rozsah méreni chimérismu (1-100 %).

Mentype® DIPscreen PCR Amplification Kit je urcen
pro genotypovdani vzorkd prijemce/darce kvalitativni
detekci 33 DIP markerd v jedné PCR reakci. UmozZiuje
identifikaci informativnich markerd vhodnych pro
monitoring chimérismu pomoci sady kitd Mentype®
DIPquant, které jsou zaloZzené na gPCR s citlivosti
>0,05 % a inputem DNA 250 ng.
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|. Specific Speciic
: |
% recipisnt = J:I':'L'.u_' Hl_:: -al;f_'l I-i;lfﬁnl.-‘?l : i T
45-12200-0025 Mentype® Chimera® PCR 25
45-12200-0100 Amplification Kit (CE IVDR) 100
45-12200-0400 400
45-12300-0025 Mentype® DIPscreen PCR 25
45-12300-0100 Amplification Kit (CE IVDR) 100
45-015xx-0025 Mentype® DIPquant (CE IVDD) 25
45-64610-0004 Mentype® DigitalScreen (RUO) 4
45-020xx-0025 Mentype® DigitalQuant (RUO) 25
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ONKOGENETIKA ceivol NUCLeIX

Neinvazivni screening
rakoviny mocového

Methylaci DNA se aktivuji nebo deaktivuji specifické geny,
Zaméreni napriklad geny urcujici typ bunék. Urovefs metylace je pro-
to G¢innym ndstrojem pro rozliSovani mezi typy bunék. Ra-
kovinové bunky vykazuji zmény v metylaci ve srovndni se
zdravymi burkami. Pokud se tyto metylacni zmény G¢inné
Vstupni detekuji, proti velkému pozadi zdravych bunék, je mozné
material rozpoznat pritomnost nddord v t€lnich tekutinéch, jako je
moc a krev, coz je presné to, co Nucleix déld.

Technologie

Rakovina mocového méchyte je v CR 5. nejéast&jsim
zhoubnym nddorem u muzd a 14. u Zen. Pro tento typ
Jednoduchost nddoru je charakteristickd vysokd tendence k recidive,
a proto je nutné dlouhodobé sledovani pacientd. Pro
monitoring se nejCastéji vyuZivd cystoskopie, kterd je
pro pacienty invazivni a neprijemna.

Bladder EpiCheck nabizi neinvazivni alternativu cy-
Kompatibilita stoskopie analyzou modi. Vysledkem ftestu je bud
ANO (pozitivni pacienta) nebo NE (negativni pacient)
a EpiScore (0-100). EpiScore udavd Uroven metylace,
Vyhodnoceni kde >60 znaci vysoké riziko rakoviny mocového méchy-
re.

Status
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ONKOGENETIKA

Metodika testu Bladder Epicheck

nnn Proprietary Biochemical Assay EpiCheck® Algorithm %

> > 32

CLINICAL SAMPLE METHYLATION PROFILE OF NOVEL BIOMARKERS DIAGNOSIS

Parametry testu Bladder Epicheck

10 20 30 40 50 60 70 80 920 100
1 | ] ] 1 ! ] ] 1 ]

NPV
(excluding Ta-LG)

' o

Sensitivity
(excluding Ta-LG)

Specificity E

Dle evropské, multicentrické, zaslepené, prospektivni studie

provedené na 353 pacientech v prvnim roce po Ié¢bé rakoviny moc. méchyre
(TURBT) v urologickych centrech: Radboud University Medical Center, Nijme-
gen, The Netherlands, Vall D'Hebron University Medical Center, Barcelona,
Spain, Meir Medical Center, Kfar-Saba, Israel, Universitdtsklinikum TUbingen,
TObingen, Germany, ZGT Hospital, Hengelo, The Netherlands

Katalogové éislo Souprava Poéet reakci
NX899090-01 Bladder EpiCheck® DNA extraction kit 50
NX899090-02 Bladder EpiCheck” test kit 60

-~
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Neinvazivni testy pro stanoveni
rizika rozvoje karcinomu délozni-
ho ¢ipku u pacientek s pozitivnim
vysledkem HR-HPV

DNA izolovand ze stérd déloZniho
Cipku v tekutém mediu

Zalozeno na detekci metylace
biomarkerd metodou bisulfidické
konverze a real-time PCR

Jednodenni pracovni postup
Kontrolni vzorky souédsti kitu

GynTect je validovan pro ABI 7500,
LightCycler 480 a Cobas z 480
ScreenYu Gyn je validovdén pro
CFX96 Touch a Cobas z 480

Pristrojové specificky software

CE IVD v souladu s IVDD 98/79/EC

KATALOG PRODUKTU

Karcinom dé&lozniho &ipku (KDC) patii mezi nejéastdj-
§i zhoubnd onemocnéni u zen. Primdrni pricinou vzniku
onemocnéni je infekce vysoce rizikovymi typy lidskych pa-
pillomavird (HR-HPV), pricemz vétsina infekci HPV u Zen
spontdnné vymizi bez zadvaznych zdravotnich komplikaci.

Avsak u 10% high-risk HPV pozitivnich Zen dochdzi k roz-
voji patologickych zmén epitelu Usticich az v rozvinuty
karcinom délozniho &pku (KDC). Kli¢ovym problémem
diagnostiky KDC aZ dosud byla skute&nost, Ze neby! k dis-
pozici test, ktery by doved| obé skupiny pacientek odlisit.
Tedy urcit, u kterych Zen se jednd o perzistentni HR-HPV
infekci s pokrocilymi onkologickymi zménami, a u kterych
jde o prechodnou infekci s perspektivou sponténniho od-
hojeni.



ONKOGENETIKA

Doporuéené schéma testovani

HPV test

opakovani po roce

pozitivni negativni

v

GynTect
opakovani po 6 mésicich
pozitivni  negativni

v

expertni kolposkopie
biopsie

Diagnostické parametry testu GynTect (CIN3+)
Senzitivita Specifita PPV NPV

66,7% 86,9% 73,2% 83,0%

Sledované markery (geny)

GynTect ASTNI, DLXT, ITGA4, RXFP3, SOX17, ZNF671
ScreenYu Gyn ZNF671
Katalogové &islo Souprava Pocet reakci
GTO003-10 GynTect (10 vzorkd pacientd, 6 markerd) 12
GT003-06 GynTect (6 vzorkd pacientd, 6 marker0) 12
SGO0O01-46 ScreenYu Gyn (46 vzorkd pacientd, 1 marker) 46
2102 EpiTect Fast Bisulfite Conversion Kits 10
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GENETIKA

Véasna detekce
ztraty HLA
s Devyser HLA Loss

Zaméreni

Vstupni materidl

Technologie

Jednoduchost

Kompatibilita
Vyhodnoceni

Status

KATALOG PRODUKTU 2025

Devyser HLA Loss umozZnuje vcasnou detekci
mechanism0 imunitniho Oniku zpdsobenych ztratou
HLA pomoci NGS. Analyzou peclivé vybranych 25
HLA lokusové specifickych InDel markerd poskytuje
detekci ztraty HLA s prahovou hodnotou pod 0,2 %.
Pro kontrolu kvality jsou ddle zahrnuty 4 identifikacni
markery a 5 chromozomové specifickych InDel
markerd.

Soucdsti Feseni je specializovany software Advyser
HLA Loss, ktery automaticky identifikuje markery,
pocitd chimérismus a prezentuje vysledky prehledné
a intuitivné.

HLA loss relapse
Gne Lambda Drvyser Chimsriss Bavyser HLA Lass
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L
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GENETIKA

Rychly a jednoduchy pracovni postup

(v}
O
O
» I3 » b > _/
2 ' _/
o]
o
Low amaunt of x2 PCRreactions for target Sample pooling prior Amplicon-based NGS Tallored saftware
genomicDNA needed amplfication and sample indaxing o purification in bullk for data analysis

Minimalni doporucené pokryti

Typ vzorku Read pairs na vzorek Pokryti na amplikon
Screening 12727 200
Monitoring 318182 5000

Grafické rozhrani softwaru Advyser HLA Loss

Katalogové éislo Souprava Poéet reakci
8-A416-8-RUO Devyser HLA Loss, 8 tests 8
8-A416-24-RUO Devyser HLA Loss, 24 tests 24
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Mikrosatelitni
nestabilita (MSI)

HNPCC (hereditdrni nepolypdzni karcinom tlustého
Zaméreni stfeva) je autozomdiné dominantni  onemocnéni,
s rizikem véasného vyvoje rdznych druhd rakoviny,
véetné rakoviny tlustého streva, konecniku, endometria,

Vstupni . , 9 . N
P ovaria, tenkého streva, Zaludku a mocovych cest.

material

Technologie PFicinou nemoci jsou germindlni mutace v genech
kédujicich proteiny, které se podileji na opravé chyb
béhem replikace DNA. Tyto geny jsou oznacovdny jako
MMR (mismatch repair genes). MMR geny hraji kli¢ovou
roli pri zajisténi genomické stability béhem replikace
a rekombinace DNA. Germindini mutace v jedné alele
u jakéhokoliv genu z uvedené skupiny MMR vede ke
vzniku defektu v opravnych mechanizmech DNA.

Jednoduchost

Kompatibilita Zlatym standardem pro hodnoceni aktivity gend
MMR u nddorové DNA je v soucasnosti testovdni
mikrosatelitni nestability (MSI) tumor0.

Vyhodnoceni

Status = : - -
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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) 3UTR 142 Mononucleotide
protein B5

D16S539 - G07925 NED (GATA)n 16q 24.1 143-173 Tetranucleotide
D13S317 - G09017 HEX (TATC)n 13g31.1 157-201 Tetranucleotide

Vyrobce doporucuje pouzivani negativni kontroly (genomickd DNA bez MSI) pro kaZdou analyzu. Vysledek
analyzy negativni kontroly je zndzornén na obrdzku nize. Dva tetranukleotidové markery, D16S539 e D13S317, jsou
v panelu zahrnuty PCR za (Celem detekce pripadné zdmény vzorkd nebo za U¢elem detekce kontaminace. Alely
detekované v normdlnim vzorku by mély byt pritomny také ve vzorku nddoru, pokud oba vzorky patfi stejnému
pacientovi.

%8 useccezrninnizisa
120 180

1400 BAT25 0165539
1200 HR21 BAT26 | ypzg MR22

= bl Ii I U D3S3T
. _...'rl!. ullf, ull'll.ll’;”' JJl'-- L

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

mononukleotidovém markeru (tumor s nizkou nestabilitou)
zaznamenané (mikrosatelitné stabilni tumor)
MS.OTFL HNPCC Kit 1- FL (MSI testing kit) 40
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HLA TYPIZACE POTMANS

gz inEche §lsgnoiicres prodikis gmth

HLA typizace
v onemochnéni celiakii

Celiakie je chronické zdnétlivé onemocnéni tenkého
Zaméreni stfeva vyvolané pozitim lepku nebo pribuzného protei-
nu, ktery se nachdzi v pse-nici, je€menu a Zitu. Jednd se
o jedno z nejcastéjSich onemocnéni, které postihuje bé-
lo$skou populaci s incidenci 1:110 - 1:500.

Vstupni

0 Celiakie md Siroké spektrum priznakd, mezi které patti
material

z&néty GIT, ale i poruchy ristu, anémie, Gnava, osteopo-
Technologie réza, neplodnost, neurologické, psychiatrické syndromy,
a dalsi.

Jednoduchost HLA-DQ2 a HLA-DQS8 byly identifikovany jako rizikové
faktory pro vznik onemocnéni.

Vysetreni kitem PROTRANS HLA Celiac Disease po-
Kompatibilita tvrzuje ¢i vyluuje celiakii typizaci alel HLA-DQBT1, HLA-
-DQAT1 a HLA-DRBI. Na rozdil od serologie nezavisi HLA
typizace na pritomnosti glutenu ve stravé. Navic je méné
Vyhodnoceni ndkladnd a méné stresujici pro pacienty nez biopsie ten-
kého streva.

Status
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HLATYPIZACE

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

= Chromosome &

L elelolclolelo]
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Prehled detekovanych HLA alel

Genotyp

alely typizace L (Tl ) tiaplotyp celiakii

DR3-DQ2 0301 0501 0201 - - -

DR3-DQ2/

DR3-DQ2 0301 0501 0201 0301 0501 0201

Vice nez 90% pacientd

ez DR3-DA2/ 0301 0501 0201 07 0201 | 0202 s celiakif

DR7-DQ2

DR5-DQ7/

DR7-DQ2 112 0505 0301 o7 0201 0202
DQ8 DR4-DQ8 04 0301 0302 - - - 2-10% pacienty s celiakii

Vyhodnoceni pomoci softwaru SSP Reporter
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Katalogové éislo Souprava Pocet reakci
201093 PROTRANS HLA Celiac Disease 24
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Kity pro typizaci HLA s vysokym

rozlisenim —— - -
=
# -
0.5 pg gDNA izolovand z krve, slin :,
nebo bukdlnich stérd o :
Fragmentacni analyza nebo am- _‘5 . =
plikonové sekvenovani s exonove =
specifickymi smési primer( AT =
Priprava knihovny do 8 hodin (1h
manudlni préce) o
4 mixy pro viech 11 HLA lokusU, g ;|
spolecny protokol, jeden spolecny E
purifikaéni krok a
= £ — -
Validovdano pro pristroje lllumina 2 E omm 1
"u‘: _ o —
S — 5
Software Sequence Pilot SegNext -
HLA
CE IVD v souladu s IVDD 98/79/EC - :
) -
E0: \ - 2=sf,
E .r; i s L
£ F 3 s
A i
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HLATYPIZACE

Oddélené sekvenovani

haplotypty oh A
: v
Zédné heterozygotni pozice Ampiliare
Hadné amblguities o

W w

Saluvpradn raakee I I

BAtarAal = - e w w
- s BB B

- == GATTGTTCTCAGTCGTTICCECEGETTARL ~— 5 5

Sruwprrmn
i/
| Y.

AT S A VT '-'.'q'_..AI ' BTATATE Anslyie vy
A ; Laamy wpndei
oA Bz ambiquithe
High rrshution

A Pt L
Pl Uh 2 D T W W L Y )

NOVINKA! Produkt Protrans N5 LR11 je nové validovan
pro Oxford Nanopore Technoligies MinlON Sequencer

- Osvédcend long range NGS technologie

- TTHLA lokusd pomoci 4 smési primer(

- PFiprava knihovny do 5 hodin (<30 minut manudlini préce)
- Konzistentni pokryti, minimalizace drop-outd

- Nizsi sekvenacni ndklady

Katalogové Pocet Katalogové Pocet
- Souprava > 0 Souprava >
Cislo reakci Cislo reakci

3404  PROTRANS S4 HLA-DRBI* o
_AX
3401  PROTRANS S4 HLA-A* (exon1,2,3,4) 24 (oxon 2.codon 867G)
_AX
3301  PROTRANS S3 HLA-A* (exon 1,2,3,4) 24 3306 PROTRANS S5 HLA.DRET* o
_A¥
3101  PROTRANS STHLA-A*(exon1,2,3,4) 24 (oxon 2 codon 86TG)
_ N\ i
2101 PROTRANS STHLA-A* swift (exon 2,3) 24 5206 PROTRANS S2 HLADRBI* o
(exon 2,codon 86TG)
3402  PROTRANS S4HLA-B* (exon12,34) 24
%
3302  PROTRANSS3HLA-B* (exon1,2,34) 24 3105 PROTRANS STHLA-DRB3* (exon2) 24
_| X
3102 PROTRANS STHLA-B*(exon12,34) 2% : :’; PROTRANS STHLA-DRB4* (exon 2) 24
.
2102 PROTRANS STHLA-B* swift (exon 2,3) 2% PROTRANS STHLA-DRBS* (exon 2) 24
241415  PROTRANS STHLA-B* 5701(exon1,2,3.4) 48 3309 PROTRANS S3 HLA-DQBT* (exon 2,3) 24
3109  PROTRANS S1HLA-DQBI* 2 24
3403  PROTRANS S& HLA-C* (exon 2,3,4) 24 10 PROTRANS <1 HLA ng* Eex°” 3; .
3303  PROTRANS S3 HLA-Cw* (exon 2,3,4) 4 : exon
3103 PROTRANS STHLA-Cw* (exon 2,3,4) 24 201091  PROTRANSHLANarcolepsy (DRBT*I5,
, DRB5*, DQB1*0602, DQAT*01)
2103 PROTRANS STHLA-C* swift (exon 2,3) 24
201093 PROTRANS HLA Celiac diease 24
3208 PROTRANS S2 HLA-DQAT* (exon 3) 24 8828  PROTRANSN5(RUO) 24
3IM  PROTRANS STHLA-DPBI* (exon 3) 24 CEULEELIY PROURANS NG LI 48
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HealthCare

Fagtt FrSH Teelngdogy Ladsr

Diagnostika solidnich
a hematologickych nddord

Fixovand tkan dle aplikace

Fluorescenéni in situ
hybridizace (FISH)

Hybridizace 2-4 hodiny

nebo pres noc

Ready-to-use formdat pro 10 testd
v jedné sadé

MoZnost automatizace

TL-101 Automatic FISH
Slides Pretreatment System;
KL-200P Fully Automatic
FISH System

CE IVD v souladu s IVDD 98/79/EC

KATALOG PRODUKTU

FISH je molekuldrné-cytogenetickd  metoda,
kterd detekuje a lokalizuje specifické sekvence
DNA primo v bunkédch pomoci fluorescenéné
znacenych sond. Pouzivd se zejména k identifikaci
genovych amplifikaci, deleci, translokaci
a dalsich chromozomadlnich abnormalit.
Prikladem vyuZiti je stanoveni statusu genu HER2
v nddorovych bunkdch prsu.

Hlavni vyhody Fast FISH Probes
od Wuhan HealthCare Biotechnology:

Extrémné robustni systém

Kratky ¢as hybridizace, vysledek do 6 hodin
Vysoka citlivost a specificita

Ostré signdly, minimdlni Sum pozadi

Siroké portfolio - vice nez 100 sond pro solidni
i hematologické nadory

CE IVD podle evropské smérnice 98/79/EC



CYTOGENETIKA

Pristroje pro automatizaci predopravy vzorkd,
denaturace/hybridizace, promyvani a kontrastni barveni

Srovnani délky protokolu s Fast probe vs konvenénimi FISH sondami

Fast probe: Vysledky dostupné tentyz den (do 6 hodin)

Pretreatment Hybridization 2 h Washing & redyeing
2h (>2 h option) 4 min

Konven¢ni sondy: Vysledky dostupné za 2 dny

Pretreatment Hybridization Washing & redyeing
4h 16-24 h 18 min

Ukazka ¢tyF nejpouzZivanéjsich sond z naseho portfolia

Katalogoveé ¢islo Souprava MnozZstvi v 1baleni
FP-001 HER2/CEP17 100 pL /10 testd
FP-002 ALK 100 pL /10 testd
FP-015 MYC/CEP8 100 pL /10 testd
FP-013 TERC/CEP3 100 pL /10 testd

Objevte kompletni portfolio nabizenych sond naskenovéanim QR kdédu nebo na webovych strankdch www.pentagen.cz
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PREHLED NOVINEK 2025/2026

PRINESLI JSME VAM V ROCE 2025

NOVi DODAVATELE

Vitrolife Preimplantacni testy EmbryoMap a KaryoMap v2 12,14
Medicover Genetics TarCET v2 NGS panely v souladu s IVDR 28
SeqOne Platforma pro interpretaci NGS dat 50
NOVE PRODUKTY

Devyser Celogenové sekvenovani CFTR noveé v souladu s IVDR 22
IDT Sekvenovani lidského exomu a mitochondridlni DNA 42
IDT Preddesignované NGS panely 44, 46
IDT Cilené sekvenovdni s NGS panely na miru 48
Devyser Neinvazivni detekce RhD statusu nové v souladu s IVDR 58
Devyser Genetickd typizace krve od vzorku k reportu 60
MRC Holland MLPA probemixy nové v souladu s IVDR 64
MRC Holland Rozsireny digitalMLPA panel pro nddorové syndromy 66
Biotype Mentype® AMLplexQS noveé v souladu s IVDR 88
Biotype Monitoring chimérismu nové v souladu s IVDR 92
Devyser VCasnd detekce ztraty HLA po transplantaci 98
NOVE TVARE

Vojtéch Licko Aplikacni specialista v divizi Diagnostika (Slovensko, Mad'arsko)

PRIPRAVUJEME PRO VAS V ROCE 2026

NOVi DODAVATELE

Superbio Profilovani STR

NOVE PRODUKTY

MRC Holland KaryoProfiler panel zalozeny na digitalMLPA technologii
MRC Holland Carrier Panel 1 zaloZeny na digitalMLPA technologii
MRC Holland DMD panel zaloZeny na digitalMLPA technologii
ADALSI...

KATALOG PRODUKTU 2025




& o o (] ~ (X d
Nasi dodavatelé intenzivné pracuji T
na certifikaci podle IVDR 2017/746
» 7 s (-]
SEZNAM AKTUALNE IVDR CERTIFIKOVANYCH PRODUKTU
Devyser Devyser Compact 10
Devyser CFTR NGS 22
Devyser RHD 58
Medicover Genetics TarCET v2 IVDR NGS panely 28
SeqOne SeqOne platforma pro interpretaci NGS dat 50
MRC Holland Siroky vyb&r SALSA® MLPA® Probemixd 64
Biotype Mentype® AMLplexQS PCR Amplification Kit 88
Mentype® Chimera® PCR Amplification Kit 92
Mentype® DIPscreen PCR Amplification Kit 92
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Na Cimrmans
272 04 Kladr
Ceskd republika

www.pentagen.cz




