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Gendmica

Descripcion

Contamos con software y pipelines propias para el andlisis de los datos NGS procedentes de la secuenciacion de
genomas, exomas, trios de exoma y paneles de genes.

Archivos de partida Plazo de entrega

» Illumina: FASTQ, BAM y VCF » Estimado: 15 dias laborables
» MGI: FASTQ, BAM y VCF
» lon Torrent: VCF

*<10 dias laborables para muestras diagndsticas

Opciones disponibles

Analisis individual Analisis multisample

Analisis bioinformatico exhaustivo que incluye Permite identificar y anotar variantes genéticas en

controles de calidad, alineamiento de secuencias
contra el genoma de referencia e identificacion de
variantes genéticas relevantes.

Andlisis trio hereditario

varias muestras al mismo tiempo, tanto si estan
correlacionadas como si no. Puede aplicarse en
estudios familiares, cohortes de pacientes o
investigaciones genéticas mas complejas.

Analisis somatico

Deteccion y anotacion de variantes genéticas en al
menos tres muestras relacionadas por parentesco,
como las de padres e hijo/a. Este tipo de analisis
permite la identificacion de variantes de novo,
heterocigosis compuesta y recesivas.

Se analizan de manera pareada una muestra germinal
y una tumoral, lo que permite filtrar variantes
germinales y la identificacion de variantes somaticas.

Resultados

Entregamos los resultados a través de nuestra plataforma Genome One Reports.
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La integracién de VarSome API en nuestro software
Genome One nos permite acceder a mas de 140 bases
de datos gendmicas

Fig 2. Detalle de la pantalla de
clasificacion de patogenicidad
de las variantes siguiendo
criterios ACMG.
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Fig 3. Detalle de las revisiones de
variantes personalizadas por
grupo de usuarios: comentarios y
clasificacién del revisor, criterios
y veredicto ACMG personalizado,
revisiones en base de datos
global para todas las referencias
genodmicas.
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Fig 4. Circos ploty listado de
potenciales CNVs identificadas
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Transcriptomica

Descripcion

Realizamos cuantificacion de la expresion génica, analisis de la expresion diferencial y el estudio de enriquecimiento
de rutas (GSEA) y términos Gene Ontologies (WikiPathways, GO-MF, GO-BP y GO-CC) para totalRNA, mRNA y miRNA.

Archivo de partida Plazo de entrega

» FASTQ de lllumina y MGI » Estimado: 15 dias laborables

Servicios incluidos

» Asesoramiento personalizado, tanto en el disefio experimental como en la interpretacién de resultados.

» Control de calidad, trimming de los adaptadores y filtrado de las secuencias obtenidas en la secuenciacién.

» Mapeo o alineamiento de las lecturas frente al transcriptoma o al genoma de referencia.

» Cuantificacion de la expresion en la muestra, es decir, el nimero de lecturas que han sido asignadas a cada
transcrito o exdn (en caso de que el objetivo sea el estudio de eventos de splicing alternativo).

» Normalizacién de los niveles de expresion entre muestras y andlisis de expresién diferencial entre condiciones.

» Interpretacion bioldgica de los cambios de expresién de los genes mediante el estudio de enriquecimiento de rutas
y ontologias génicas (Términos GO y WikiPathways).

Resultados

Entregamos los resultados a través de nuestra plataforma Genome One Reports.

“Dreamgenics RNAseq-Analysis DiflerentialAnalyss  Pathways nvichment  Information

Global summary Fastp filtering result
Summary Number of reads thatpass trimming fters

ry characersics Fastpftered reads

Summary

Number of Samples. 5
Comparison Test_us_Control
brary Type 15

Method salmon

fon Hethod B

vlue <0.05 & logarc > 1) o8 o (96 97607%C1)

DEG (2 prvalue <0.05 & log2rC|> 1) 3 0% 2% 0% 0% a0% 100%

Adjusted p-value significative RNAS biotypes
scripts

FastQC base quality

Fig 5. La pantalla de anélisis

de calidad de las secuencias “ —a
obtenidas incluye: 1 1 o T : o —— —2
Global Summary 8 7

Fastp Filtering Result
Biotypes plots
FastQC Base Quality
Quality Filter Plot
Quality Filter Table ’ ’ g = O B . N

Phred Sco

4 | Servicios Bioinformaticos



Differential Analysis

Fig 6. Pantalla principal del
Differential Analysis. Todos los
graficos estan disponibles con
p-valory p-valor ajustado:

« PCA Plot

e Histogram

« MA Plot

¢ Volcano Plot
 Heatmap

« Correlation Heatmap

Fig 7. Detalle del Volcano
plot. Todos los gréficos se
pueden explorar en ventanas
separadas.

Pathways Enrichment

Fig 8. Estudio de enriquecimiento

de rutas y términos GO:
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Single cell RNA-Seq

Descripcion

El analisis Single cell RNA-Seq permite analizar el transcriptoma de cada célula de manera individual y puede revelar
procesos bioldgicos y mecanismos moleculares especificos que podrian no ser detectados mediante técnicas de
secuenciacion de ARN a nivel poblacional o de tejido.

Archivo de partida Plazo de entrega

» lllumina: FASTQ (Tecnologia 10X) » Estimado: 15 dias laborables

Opciones disponibles

Ofrecemos dos paquetes de analisis y la posibilidad de realizar un andlisis completamente personalizado.

Paquete estandar Paquete ampliado

Principal Component Analysis Paquete estandar

Cell Clustering (2D & 3D) Trajectory Analysis

Cluster Evaluation Top 10 Expressed Genes (Up & Down) in a trajectory line
Differentially Expressed Genes Cell Chat

TOP Differentially Expressed Genes

RNA Velocity

Pathways Enrichment (GSEA & GO Terms)

Resultados

Entregamos los resultados a través de nuestra plataforma Genome One Reports.
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Global Analysis

Fig 10. Pantalla principal del
Global Analysis para un anélisis
ampliado, incluyendo:

PCA components
tSNE/UMAP plot clusters
tSNE/UMAP plot cell types
Dotplot Top 2 Markers
Velocity

Silhouette Algorithm
Trajectory Analysis
CellChat

Heatmap

Differentially Expressed
genes table

Fig 11. Detalle de los plots incluidos
en el andlisis Velocity:

Latent time velocity

Neighbor Graph

Velocity lines directions per cells
Velocity lines directions per
clusters
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Ofrecemos dos paquetes de analisis y la posibilidad de
realizar un analisis completamente personalizado

Fig 12. Detalle de los plots incluidos
en el andlisis de trayectorias:

« Pseudotime trajectory

o Clusters trajectory

« TOP10 Genes Expression (down)
« TOP10 Genes Expression (up)

Fig 13. Detalle de los plots incluidos
en el andlisis Cellchat:

o Circular Network Cells Contacts

Weights

Circular Network Cells Contacts

Interactions

* Heatmap CellChat

« Outgoing Communication
Patterns

« Incoming Communication
Patterns

« Outgoing and Incoming
Interaction Strength

« Principal Conections Between
Cells

« Heatmap Interactions
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Fig 14. Explorando el gréafico
Heatmap se accede a una
nueva pestafia que incluye:

e Heatmap Top 500 Variable
Genes

« Heatmap Differentially
Expressed genes

Pathways Enrichment

Fig 15. Estudio de enriquecimiento
de rutas y términos GO:

o WikiPathway Enrichment
¢ GO-MF
e GO-BP
e GO-CC
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Sobre Dreamgenics

Nuestra historia

Dreamgenics es una empresa biotecnolédgica creada en 2011 con el objetivo de desarrollar herramientas
bioinformaticas que permitieran descifrar la informacion contenida en el ADN. Fruto de este trabajo desarrollamos
nuestro software Genome One, con el cual llevamos a cabo todos nuestros analisis bioinformaticos en la
actualidad, y que esta certificado por AENOR en la norma ISO 13485 de productos sanitarios. Mas de doce afios
de experiencia en el analisis de datos genémicos y transcriptémicos nos permiten ser en la actualidad una de las
empresas espafiolas de mas prestigio en el campo de la bioinformatica.

El hecho de realizar el analisis de datos proveniente de secuenciacion masiva (NGS), utilizando pipelines y
herramientas bioinformaticas de desarrollo propio, nos proporciona una importante ventaja competitiva frente a
otras empresas del sector, maximizando la informacién obtenida y aumentando el rendimiento diagndstico de
nuestros estudios genéticos, donde contamos con mas de 350 exomas dirigidos repartidos en nueve
especialidades médicas.

Hasta el momento, hemos invertido mas de 1 millén de euros en innovacién y desarrollo con el objetivo de estar a
la vanguardia en cada uno de los servicios que ofrecemos. En el dmbito de la investigacion clinica, destaca
nuestra participacion en proyectos internacionales relacionados con la leucemia linfocitica crénica y su resistencia
al tratamiento (Era-Net TRANSCAN-2) o la deteccidn precoz de la hipoacusia infantil (Interreg V Sudoe), en el que
participamos junto a otras siete entidades de Espafia, Francia y Portugal.

Actualmente, nuestra amplia cartera de servicios nos permite adaptarnos a las necesidades de cada cliente,
ofreciendo siempre un asesoramiento personalizado a lo largo de todo el proceso y un trato cercano y directo,
buscando en todo momento la maxima satisfaccidn por el servicio prestado. Una manera de trabajar que nos ha
reportado la confianza de decenas de clientes en hospitales, centros de investigacién y universidades de ocho
paises diferentes.

Si quieres contactar con nosotros, por favor, utiliza una de las siguientes vias:
info@dreamgenics.com

9850881801613 038 948
www.dreamgenics.com
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Nuestro equipo bioinformatico esta disponible para
proporcionar asesoramiento al cliente siempre que
sea necesario

Razones para elegir Dreamgenics

Experiencia y Asesoramiento

Mas de una década de experiencia en andlisis de
datos provenientes de secuenciacién masiva nos
permiten ofrecer a nuestros clientes el asesoramiento
necesario a la hora de elegir las mejores condiciones
para sus experimentos NGS y también ayudarles a
extraer el maximo partido de los resultados obtenidos.

Certificaciones de Calidad

Dreamgenics esta certificada por la Asociacion
Espafiola de Normalizacion y Certificacion (AENOR)
para las normas ISO 9001:2015, UNE-EN ISO
13485:2018 y UNE-ISO/IEC 27001:2017.

Estas certificaciones demuestran nuestro compromiso
con todos los productos y servicios que ofrecemos a
nuestros clientes.

0 GESTION CALIDAD
GESTION GESTIONCAL SEGURIDAD_
DE LA CALIDAD SANITARIOS INFORMACION

1509001 15013485 1SO/IEC 27001

Programas Externos de Calidad

Como complemento a nuestros programas internos de
calidad, participamos cada afio en diversos esquemas
EQA de EMQN y GenQA para diagndstico genético

y bioinformatica, lo que supone una demostracion
mas de nuestro compromiso con desarrollar todos
nuestros procesos con el maximo nivel de exigencia y
bajo estrictos estandares de calidad.

Plataforma Genome One Reports

Entregamos los resultados de nuestros analisis
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.

Publicaciones
cientificas

+5

Nuestro trabajo ha aparecido en los

ultimos afios en mas de 50 articulos
cientificos publicados por nuestros
clientes en revistas de alto indice de
impacto.

Registro sanitario

Dreamgenics esta inscrita como centro de diagndstico
en el Registro de Centros, Servicios y Establecimientos
Sanitarios del Principado de Asturias con el numero
C.2.5.6./6466.
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Informacion y presupuestos

TIf. 985 088 180 / 613 038 948
info@dreamgenics.com

Dreamgenics, S.L.
C/ Finlandia, 2 1°
33010 Oviedo

Esta publicacion pertenece a Dreamgenics, S.L. La informacién mostrada en este
documento puede estar sujeta a modificaciones sin previo aviso. Se prohibe la

reproduccion total o parcial de su contenido sin el consentimiento expreso del autor.

Dreamgenics, S.L. no asume ninguna responsabilidad por cualquier error u omision
en el contenido del mismo.

© Dreamgenics, S.L. All Rights Reserved.

www.dreamgenics.com
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