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SOftWG re Genome One Easy es un software de andlisis bioinformatico que permite llevar a cabo la anotacion, revision y
filtrado de variantes a partir de archivos VCF procedentes de tecnologias NGS (lllumina®, MGl y lon Torrent).

Ge nome O ne ECI Sy Todos los andlisis realizados con Genome One Easy cumplen con los requisitos necesarios referentes all
marcado CE-IVD y la norma UNE-EN ISO 13485:2016.

@ Principales ventajas

+ Dispone de una interfaz intuitiva.

* Repositorio de andlisis y muestras.

+ Automatizacion de procesos.

+ Trazabilidad de los andlisis.

+ Andlisis comparativo de andlisis previos.

+ Compatible con cualquier plataforma de secuenciacion y kit de
librerias.

+ Generacion de bases de datos propias mediante revision de
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variantes o recurrencia de analisis.

+ Vistas y filtros personalizados.

REVISAR

Genome One Reports

Entregamos los resultados de nuestros andlisis bioinformaticos a través
de nuestra plataforma Genome One Reports, una intuitiva interfaz web
capaz de manejar grandes conjuntos de datos permitiendo la revision y
visualizacion de los resultados de una manera sencilla.

Ademds, toda la informacion se representa en tablas interactivas y

grdficos faciimente interpretables y exportables en formatos adecuados para " - -.
Su uso en publicaciones cientificas. IIIIII IIIIIIIIII '
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An é ||S|S Las nuevas técnicas de secuenciacion y andlisis gendmico han favorecido el diagnodstico de enfermedades
genéticas y la implementacion de la Medicina Personalizada de precision. Los andlisis de genomas, exomas
Ge nc’) m |COS y paneles han demostrado su utilidad y estan siendo integrados de forma rutinaria en el diagndstico clinico.

En Dreamgenics contamos con una gran experiencia en la aplicacion de la bioinformatica en el diagndstico
molecular. Ademads, nuestro servicio de asesoramiento personalizado, nos permite ofrecer la opcidon mas
adecuada segln las necesidades de cada cliente.

Andlisis Resultados
Nuestros andlisis bioinformaticos de apoyo al El informe de resultados se - - — TR R R e T
diagnostico genético incluyen: entrega a través de nuestra — N NEN N W N N NN
‘ _ plataforma web Genome One — = e -
+ Control de calidad de las secuencias. Reports para la visualizacion T : o :
Alineamiento de lecturas. gvonzoglo yla revision ———— 2
« Deteccion de variantes de alta calidad interactiva de los mismos. Cmm— - :
, ———— >
(SVs, SNVs y CNVs). Ademds, permite la . s
« Filtrado de variantes habituales en la generacion automadtica de . 3
poblacion. informes personalizables. ’
+ Anotacion de variantes con mdltiples bases Listado de variantes

Ademds, ofrecemos:

de datos y algoritmos de prediccion.

Comparacién entre muestras y extraccion

de variantes recurrentes o g [ m—

Andlisis de mutaciones somadticas en cdncer.

Andlisis de trios, cohortes y pedigrees.
Integracion con andlisis RNA-Seq.

Visualizacion de SVs y CNVs
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Analisis de Variantes
Estructurales

Las alteraciones estructurales del genoma (SV, del inglés Structural Variations) incluyen Copy Number
Variations (CNV), elementos moviles, inversiones y translocaciones. La identificacion y caracterizacion de SVs
es imprescindible para el diagnodstico de diferentes enfermedades genéticas y poder establecer estrategias
prondsticas, preventivas y de tratamiento.

El informe de resultados se entrega a través de nuestra plataforma web Genome One Reports, que permite
la visualizacion avanzada y la revision interactiva de los mismos.

El diagrama representa las CNVs identificadas
en el genoma de la muestra de estudio

Translocaciones

Tabla interactiva que resume las CNVs detectadas
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NUmero de copias

Frecuencia alélica de polimorfismos
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RPKMs On-Target

NUmero de copias

RPKMs Off-Target

Frecuencia alélica
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Transcriptomicos

Analisis

Permiten cuantificar la expresion génica mediante el uso de plataformas Next-generation Sequencing (NGS). La
interpretacion de los datos procedentes de esta tecnologia se ha convertido en un servicio cada vez mas
demandado debido a su sensibilidad y precision.

En Dreamgenics poseemos una amplia experiencia en el andlisis bioinformatico de RNA-seq de multiples

especies. Ademads, ofrecemos un servicio de asesoramiento completamente personalizado, tanto en el diseno

experimental como en el andlisis de datos y la interpretacion de resultados.

Andlisis

Nuestros andlisis transcriptomicos incluyen:

Control de calidad de las secuencias.
Alineamiento de lecturas.

Cuantificacion de la expresion génica de la
muestra.

Andlisis de la expresion génica diferencial
entre distintas muestras.

Estudio de enriquecimiento de ontologias
génicasy pathways.

Estudio de isoformas generadas en eventos
de splicing alternativo®.

Identificacion y cuantificacion de otros RNAs
(smallRNAs, microRNAs, etc.)*.

*Cuando el diseno del experimento y la cobertura lo permitan.

Resultados

El informe de resultados se
entrega a través de nuestra
plataforma web Genome
One Reports, que permite la
visualizacion avanzaday la
revision interactiva de los
MIisMos.

Los datos se representan en
tablas y graficos facilimente
interpretables. Ademds, toda
la informacion es exportable
en formatos adecuados para
SU Uso en publicaciones
cientificas.
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Metagendmicos

And | |S|S Permiten la caracterizacion y cuantificacion de las comunidades microbianas presentes en una muestra. Esta
informacion tiene multiples aplicaciones clinicas, biotecnoldgicas, medioambientales, etc.

Para obtener los mejores resultados, en Dreamgenics ofrecemos un asesoramiento completamente

personalizado, tanto en cuestiones cientificas como técnicas.

Andlisis

Nuestro andlisis bioinformatico de
regiones variables 16S, 18S y COI
(tecnologia lllumina®) incluye:

Filtrado de datos y controles
estadisticos de calidad de las
secuencias.

Anotacion basada en asignacion
de OTUs (Operational Taxonomic
unit)

Cdlculo de la alfa y beta diversidad.

Clasificacion taxonémica y andlisis
diferencial.

Prediccion de la contribucion en
rutas biolodgicas y metabdlicas.

Resultados

El informe de resultados se entrega a través de nuestra plataforma web Genome One
Reports, que permite la visualizacion avanzada y la revision interactiva de los mismos.

Los datos se representan en tablas y graficos facilmente interpretables. Ademds, toda la
informacion es exportable en formatos adecuados para su uso en publicaciones cientificas.

e Quotey  Amplken Length | Aiting Summary frerrery r—— opOrts | sl UNFRACHSRSd  UNFRAC Unmeighted
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Control de calidad Alfa diversidad Beta diversidad

Clasificacion taxonémica Clasificaciéon taxonémica Prediccion metagenomica
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Jreamgenics’

NGS ANALYSIS EXPERTS

Si tienes cualquier consulta, o si quieres solicitar un presupuesto, Nno dudes en contactar con nosotros.

Scientific Commercial Manager
(@) ericamoran@dreamgenics.com
[] 634524714 - 985 088180

www.dreamgenics.com + Siguenos en in ¥
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http://www.twitter.com/dreamgenics
https://www.linkedin.com/company/dreamgenics
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