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Nuestro valor diferencial

En Dreamgenics, proporcionamos a clinicos e investigadores un servicio de secuenciacién masiva y de
analisis bioinformatico de datos NGS caracterizado por el asesoramiento a lo largo de todo el proceso
y el apoyo de todo nuestro equipo bioinformatico para elegir las mejores condiciones experimentales
y extraer el maximo rendimiento a los resultados obtenidos. Ademas, nuestra plataforma Genome One
Reports facilita trabajar con los datos generados de una manera facil e intuitiva.

Soporte para elegir las
condiciones de
secuenciacion mas
adecuadas

Herramientas
bioinformaticas de
desarrollo propio

Plataforma Genome One
Reports para la visualizacion
interactiva de los resultados’

Asesoramiento parala
interpretacion de los
controles de calidad de
muestras y librerias

Software Genome One
certificado por AENOR en
la norma ISO 27001:2022

Resultados
disponibles durante
seis meses
ampliables

'El uso de la plataforma Genome One Reports esta incluido en el coste de los analisis.

Equipamiento de
laboratorio con
marcado CE-IVD

Uso de VarSome
para la clasificacién
de variantes

Evaluacion de
nuestro servicio en
Programas Externos

de Calidad
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Certificaciones de Calidad

Estamos certificados por la Asociacion Espafola de Normalizaciéon y
Certificacion (AENOR) en las normas ISO 9001:2015 y UNE-ISO/IEC 27001:2022

En Dreamgenics nos esforzamos cada dia en mejorar todos y cada uno de los procesos que realizamos,
buscando siempre la excelencia para ofrecer a nuestros clientes productos y servicios que cumplan los
estandares de calidad mas exigentes.

* X %

ZBRN
ISO
NSz

* Kk

1ISO 9001:2015 Seguridad de la informacion

Tenemos implementado un Sistema Integral de Garantia Nuestro software Genome One cumple con el Reglamento
de la Calidad que nos ayuda a seguir un proceso de General de Proteccion de Datos (RGPD) y esta certificado
mejora continuada del que se benefician todos nuestros por AENOR en la norma ISO 27001:2022

clientes

Estamos inscritos como centro de diagndstico en el Registro de Centros, Servicios y Establecimientos
Sanitarios del Principado de Asturias con el nimero C.2.5.6./6466

Programas Externos de Calidad

Somos miembros de la red EMQN (European Molecular
Genetics Quality Network) y participamos cada afno en
diversos esquemas EQA de EMQN y GenQA para
diagndstico genético y bioinformatica, lo que supone
una demostracién mas de nuestro compromiso con
desarrollar todos nuestros procesos con el maximo nivel
de exigencia y bajo estrictos estandares de calidad.

aaaaaaa

ZZemgn Gen\QAE=:.

A

Member of UK NEQAS consortium
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Genomica

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

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

*<10 dias laborables para muestras diagndsticas

Opciones disponibles

Andlisis individual Andlisis multisample

Permite identificar y anotar variantes genéticas en
varias muestras al mismo tiempo, tanto si estan
correlacionadas como si ho. Puede aplicarse en
estudios familiares, cohortes de pacientes o
investigaciones genéticas mas complejas.

Analisis bioinformatico exhaustivo que incluye
controles de calidad, alineamiento de secuencias
contra el genoma de referencia e identificacion de
variantes genéticas relevantes.

Analisis trio hereditario L .
Analisis somatico
Deteccion y anotacion de variantes genéticas en al

menos tres muestras relacionadas por parentesco, Se analizan de manera pareada una muestra germinal
como las de padres e hijo/a. Este tipo de analisis y una tumoral, lo que permite filtrar variantes
permite la identificacion de variantes de novo, germinales y la identificacion de variantes somaticas.

heterocigosis compuesta y recesivas.

Resultados

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

Analyses 17172

. Uikely Pathogenic

vis

Lkely Benign

Likely B 2 “ " 5892803

Likely Pathogenic M2 N " ” e

Fig 1. Listado de variantes
anotadas mostrando su
patogenicidad siguiendo
criterios ACMG.
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La integraciéon de VarSome API en nuestro software
Genome One nos permite acceder a mas de 140 bases
de datos gendmicas

ACMG VarSome Info

Fig 2. Detalle de la pantalla de
clasificacion de patogenicidad
de las variantes siguiendo
criterios ACMG.

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
genomicas.

“Dreamgenics  capturecV-G220010

1166829 1739031

1 namesT nEsLeT

Fig 4. Circos ploty listado de
potenciales CNVs identificadas
en el andlisis bioinformético.
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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 MGl » 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.

Summary “Dreamgenics RNAseq- Analysis  Summary Differential Analysis  Pathways Enichment  Information

Table with summary characteristics Fastp filtered reads
info
Proyecto Demo totalRNASeq
MGIEasy Fast RNA Library con MGIEasy rRNA depletion kit 150PE

¥3.42 R4.40) Testa

Homo sapiens
st
Gencode: release 47

6 conTRoL

TEST.VS_CONTROL
contoL:

CONTROL
Library Type 1SR controuy

QuentificationMetod T sumen o% 20 0% 0% 0% 100%

Carrecton Method o
DEG (p-value < 005 & log2FC] > 1) a7

DEG (adj p-value < 0.05 & [log2FC]| > 1) 478

Al RNAS biotypes in the dataset p-value significative RNAs biotypes Adjusted p-value significative RNAS biotypes

87.8% 81.9% 83.9%

Forward base quality  Reverse base quality

Fig 5. La pantalla de analisis

contRoL1

de calidad de las secuencias =
obtenidas incluye: » =

Global Summary
Fastp Filtering Result

Phred Scores

« Biotypes plots "

« FastQC Base Quality 4

« Quality Filter Plot o ® - o ®
« Quality Filter Table Quatyfiter



Differential Analysis

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

« PCA Plot

o Histogram

« MA Plot

¢ Volcano Plot

+« Heatmap

« Correlation Heatmap

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

Pathways Enrichment

Fig 8. Estudio de enriquecimiento
de rutas y términos GO:

o WikiPathway Enrichment

Dreamgenics RNAseq - Analysis  Summary
p-value  Adjusted p-value

PCA plot

Principal component analysis

Volcano plot

657 ifferentially expressed genes | p-value <0.05 & [log2FC| >1

reamgenics Vol

hment  Information

Histogram
p-value distribution

Heatmap
Differentially expressed genes in samples

Differential expression table
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MA plot

657 Differentially expressed genes / p-value <0.05 & [log2FC]| >1

Correlation heatmap.
Correlation between samples

Search:
Base p- adjusted
Gene_link Mean Log2FoldChange  IfcSE  Value  p-Value
23.001244 126508 0506795 0012552 0044306
ABCA 609520114 1200271 0120851 0000000 0000000
ACOX2  288.397867 -1214478 0195392 0.000000 0.000000
ADAM?S 30646472 1216636 0543235 0025116 0076124
ADAMTS] 2385676492 133547 0308301 0.000016  0.000170
TS7P5  14.967369 1820306 0720951 0012641 0044580
Showing 11010 of 657 entries
°
°
°
°
°
[ )
° i
NES
aqualue rank leading_edge  core_enrichment

1966

Volcano Plot
non-sinificatve
+ signficative_f
© - sioniicatve_p
+ sionfcative_p_fe
0 :
S - .
2 * g
»
1
- - - = o 2 s s 10
log2Foldchange
Dreamgenics RNAseq - Analysis  Summary Differential Ar Enrichment  Information
WikiPathways enrichment  GO-MF  GO-BP  GO-CC
Trans sulfuration ne carbon metabalism an related pthways-
TG betareceptor signaling in skelta splasos-
Splicingfactor NOVA reguiated synaptic prte
Spinalcordinjury
Sencscence asodatd seretory phencipe 357 - @)
tinobastoma oene incancer-
e implantation embryo-
Photadynamic theray induced N K sunival inain
Overview of proifianmtory and proferotc medis
Macrophage simulatin protein 1SP signay
Inraagelr transportprteins bindng to dyn .
interikin 1111 sructural pathvay-
immune infitraton in pancreatc cancer-
signaing-
L1 sgnaing-
10 sgnaing
Hispocampl synaptogeness and neurogenesis-
Hematopcetic st cl diferentatin-
rovthfacorsand hormones n beta cel proffeation-
Giveonvphosphatio incstl anchor pathway- .
Glucocorticaid recepor pathway-
Genes et to primary cium development based on CRISVR -
Golain eceptor path
Eptheal to mesenchymaltansion i cloretal cancer
léctron twsnsport hain OXFH10S yete s miochondi
Efec ofpragerin on enes involved n rogeria- °
Dengue 2 interactions with complement and coagulation cascad
Cytkine cyokin receptr interacton-
Compiement and coaguaton cascades-
Cicadion ehythm aenes-
2 3
search:
Term_link  Description setSize  enrichmentScore  NES pvalue padjust
Senescence 88
associated secretory
phenotype SASP.
WP32  MAPKsignaing 186
WP5095  Overview of 28

2610

enes

Biotype
IncRNA =
sy
protein_coding
protein_coding
s
protein_coding A
dc
s
protein_coding A
1
processed_pseudogene Al
sy,
»
s 66 Next
enes

padjust
00

i 008

002
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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

» Illumina: 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.

S umma ry “Dreamgenics  Single-cell RNA-seq Analysis  Summary  Giobal Analysis  Pathways Envichment  Information

Run Summary Sequencing Summary

Sample ID run_countlkpbmcs  Number of Reads 66,601,887
Sample Description NA  Valid Barcodes o7.4%
Chemistry. SingleCell 3v3  Sequencing Saturation 708%
Include Introns True Q30 8ases inBarcode 941%

Human Q30 Bases in RNA Read 002%

GRCI62020A 030 Basesin UM o27%
Fig 9. La pantalla de andlisis de

! ” Mappin detais Charactrstosand estimaes ofcell
calidad incluye:
 Original CellRanger HTML file e ——
e Run Summary Reads Mapped Confidenty to ntronic Regions 313%  Median UMI Counts per Cel 5881
. Sequencing Summary Reads Mapped Confidently to Exonic Regions 581%  Median Genes per Cell 3234
« Mapping Details v —— 608%  Totol Genes Detected 2a08

e ) Reads Mappec s t Gene 79

« Characteristics and estimates

of cells
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“Dreamgenics  Single-cell RNA-seq Analysis  Summary  Giobal Analysis Pathways Enrichment  Information enes
Global Analysis e oot s Arioated
15 & 15
> ot
30 10 .2 10
. *3
; . i
2 PG slatie G P .5 s Platolts
4 + PCIncluded < % g0 <
3 * PC Excluded > o\ 7 =
. -5 : o1 -5
S ———
.
-5 0 10
Cumulative percentage UMAP 1
Differentially Expressed Genes RNA Velocity Algorithm Cluster Evaluation
BG =] 50

P o

!

Trajectory Analysis Inter- ontacts and C icati Heatmap with differentially expressed genes
Trajectories CeliChat Algorithm Heatmap

15

Fig 10. Pantalla principal del 10
Global Analysis para un analisis

ampliado, incluyendo: e
« PCA components 8
o tSNE/UMAP plot clusters J

tSNE/UMAP plot cell types .
Dotplot Top 2 Markers % L m
* Velocity

° SI|hOUette Algorlthm Differentially expressed genes table.
o Trajectory Analysis Searn
e CellChat pval avg_log2FC pot pot2 pval_adj cluster fre pettpet2
e Heatmap
« Differentially Expressed 2:509167708209888-228 4612706521677 0w 0043 o5t219720148388-224 0 stooarz 0934 -
genes table 2 0987 0061 239530083619120-217 3 vean 0528 l
“Dreamgenics Velocity Analysis with Velocyto enes
50
v .
2
.
: ®
“ 2T
o 1
Y
]
q e 0
o 1
~ e 2
N e 3
-~ e e 4
Fig 11. Detalle de los plots incluidos # . b .
en el andlisis Velocity: o 7
(] ® 8
« Latent time velocity o~ = o
+ Neighbor Graph o 11
e 12

« Velocity lines directions per cells
« Velocity lines directions per
clusters
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“Dreamgenics Trajectory Analysis with TSCAN enes
B0 B0
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Fig 12. Detalle de los plots incluidos 4 o i 4 e
I . 2 12 2 P 04
en el andlisis de trayectorias: o o <3l 3 s B
CTsw NCR3
« Pseudotime trajectory g ot 5
[V TTXewIRY ’
i e S el L e : oo PSPt
+ Clusters trajectory z ; T D trntteid 2| gy em- Ol :
« TOP10 Genes Expression (down) 6 5 Mo 15 2 250 5 10 15 20 2 o 5 1o 15 2 20 5 10
. +» TSCAN first TSCAN first
« TOP10 Genes Expression (up)
“Dreamgenics  Cell-Cell Communication with CellChat enes
i
i

Outgoing communication patterns of secreting cells Incoming communication patterns of target cells

[}
o
i

= = B .

i
i
|

Fig 13. Detalle de los plots incluidos .

en el andlisis Cellchat: o

« Circular Network Cells Contacts e

Weights PR —— s eines weengasoessetoss
« Circular Network Cells Contacts ‘ )

. : Outgor
Interactions i Y | ] ) .

» Heatmap CellChat : : . g i: |
« Outgoing Communication T . . | % i e
A NSNS —=— S Rm=y—-s i
« Incoming Communication g =_ ) il
Patterns ) _ = el
« Outgoing and Incoming R PErire DN — ;_ __:= |
Interactisnistrenoth g PITTgigf0 F1EqTqiged
« Principal Connections Between TR g e S k fisp-21 i , 3 P L |
Cells (" .

« Heatmap Interactions
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Ofrecemos dos paquetes de analisis y la posibilidad de
realizar un analisis completamente personalizado

“Dreamgenics Global View and Differentially Expressed Genes.

Heatmap Differentially Expressed genes.

Fig 14. Explorando el grafico
Heatmap se accede a una
nueva pestafia que incluye:

* Heatmap Top 500 Variable
Genes

« Heatmap Differentially
Expressed genes

“Dreamgenics  Single-cell RNA-seq Analysis ~ Summary Global Analysis  Pathways Enrichment  Information.

Pathways Enrichment T
.
[ ]
[ ]
5
L]
0 ° o
L]
J 04
[ )
° 0.03
’: .
° [ )
e 00
5
L]
(]
- 5
[}
S
=
i
) 50 Dot i} emiid (68 i 04 s
Fig 15. Estudio de enriquecimiento
de rutas y términos GO: " o aw
« WikiPathway Enrichment
. GO-MF e ¢ . 5 IS
. GO-BP
. GO-CC ’ » 7
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Spatial Transcriptomics

Descripcion

La técnica Spatial Transcriptomics permite conocer la expresidon del mRNA a nivel celular en tejidos conservados
estructuralmente, lo que proporciona una disposicion topografica de los patrones de expresion génica mapeados en
secciones de tejido para vincular estructura y actividad.

Archivo de partida Plazo de entrega

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

Analisis incluidos

Nuestro andlisis bioinformatico Spatial Transcriptomics incluye:

Paquete ampliado

» Cell Clustering (2D & 3D)

» Spatial Clustering

» Differentially Expressed Genes

» TOP Differentially Expressed Genes

» TOP Spatially Differentially Expressed Genes

» Spatial Trajectories Analysis

» Trajectory Analysis

» Top 10 Expressed Genes (Up & Down) in a trajectory line
» Inter-cellular Contacts and Communication (CellChat)

» Pathways Enrichment (GSEA & GO Terms)

Resultados

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

Summa ry R —
Global Summary Sequencing Summary
sample 0 propmopm— | |——— 18347148300
Sampl Descrption NA Vel Barcodes 0%
chemisy SogleCelVisumy2  Sequencing Satration o8
Inciode s Tue  Q30BssesinBarcode 096
S Wuman 30 Bases n Probe Read 095
Tanscrptome GRONGB20204 030 Bases n UM
Pipeine erson P
Fig 16. La pantalla de andlisis de — i i i s
calidad incluye: Reads Mapped to Probe Set 099 Fraction Reads in Spots Under Tissue. 099
Reads Mapped Confidently to Probe Set 099 ‘Mean Reads per Spot. 3823915
e O r|g inal CellRa nger HTML file Reads Mapped Confidently to the Fitered Probe Set 096 Mean Reads Under Tissue per Spot 3768799
« Global Summary Reads Hall-Mapped 10 Probe St 000 Median UM Counts per oot 1238500
- Reads St Mapped o Pobe Set 000 Medion Genes per S si200
« Sequencing Summary o et erae
« Mapping Details
e Characteristics and estimates

of spots
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“Dreamgenics Spatial Transcript:

Information

G I o b a I A na I ys IS Clusters in gene expression matrix Clusters in space image

Cell Types Annotated
ISNE/UMAP plotclusters Space image clusters

ISNE/UMAP plot annotated

1SNE2
°
i
IR
i

Differentially Expressed Genes

Differentially Expressed Genes in space Heatmap Differentially Expressed Genes
Cet arers Spoce Cel Morers Heatnap
= 3 3 H
Spatial Trajectories Trajectories nd C
e it Tlecory Anaysis celChat Agortm
B0O B0 [=Jo]
o
1
2
e " s e e
b & 5
E ! ig
5 .7
: 5, 7
" .9
Fig 17. Pantalla principal del N
Global Analysis, que incluye: ! o 5
. i . o
o Clusters annotated in gene = i
expression matrix ”
o Clusters annotated in space
 Cell Types Annotated e
« Differentially Expressed sear L
genes pval avg_log2rC petd pet2 pval_aci cluster gene peti pet2
« Differentially Expressed
genes in space . o738 otes assonosonsszsse-21 0 seap 0ss3 ~
e Heatmap 891702561582604e-191 116910681680071 0736 ozn 151473514136037e-185 o INHEA 0525
« Spatial Trajectories [rre— [ oon o7 ee—— o wom oo
* [lrajectory Analysis 2501831504495 145 Lasssossasons 0sss o cossanserzzdese 102 o o 0ass
« CellChat o
. Differentially Expressed 711312980017261e-141 132207428870018 098 078 120830735915532¢-136 o otet 0208
genes tab|e 0958 066 602153960494695€-134. 0 MzB1 0208
« Spatial Differentially FRy— Jrn— 0sss os S—— o cone 0ses
Expressed genes table Showing 140 10 of 540 entries. h
“Dreamgenics 3D cluster plot enes
[ —
Fig 18. Detalle del gréfico interactivo
en 3D que muestra un andlisis de *
clustering de células en el estudio . 2z
de expresion génica de células . »

individuales.
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“Dreamgenics Interconnected Clustering Plots

Clustering Results GEX Clustering Results Spatial

TeNE 2
Rotated X-axis

Fig 19. Este gréfico doble muestra
un analisis de clustering en datos
de Single cell, combinando una
proyeccion en UMAP/tSNE
(izquierda) con una vista espacial

(derecha).
'Dreumgenlcs Cell-Cell Communication with CellChat
50 20
RO O
50 50 50
L
—
‘ ) .
= i »
| i [
| *E - o=
"
N = : e
" . . 20 20
Fig 20. Detalle de los plots incluidos

en el andlisis Cellchat:

o Circular Network Cells Contacts
Weights Ry TOE

o Circular Network Cells Contacts - .-
Interactions

* Heatmap CellChat

« Outgoing Communication
Patterns

« Incoming Communication
Patterns

« Outgoing and Incoming
Interaction Strength

o Cell Types with their Principal
Connections

« Heatmap Interactions
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Nuestro equipo esta disponible para proporcionar
asesoramiento al cliente siempre que sea necesario

“Dreamgenics  Trajectory Analysis with TSCAN

B

Dimplot with trajectories and pseudotime colored ‘Dimplot with trajectories and clusters colored
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Fig 21. Explorando el gréfico %00 ‘0 2.’, — — s
. . a G0S2 IGKC . £ ,
Trajectory Analysis se accede a Eas . % 5. L Bt Al
~ . 3 o <
una nueva pestafia que incluye: 5 — - X . I :; 31 e i o o
1 H ° CD74 IFI16 J 0 _.‘WA.SHCS e PDCD4. : :g
* Pseudotime trajectory plot o " 7
o Clusters trajectory plot 2121—‘-&"-—“ | e =
» Top 10 Genes Expression (down) O s

e Top 10 Genes Expression (up) " Tscanis

“Dreamgenics  Spatial Transcr i Summary  Global Analysis  Pathways Enrichment  Infor

Pathw ay s En ri chment WikPathways Envichment GO co-gp | GO-GC
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Analisis Multiomico

Descripcion

Llevamos a cabo un analisis integrativo supervisado de diferentes datos dmicos (transcriptomica, protedmica y
metaboldmica). En primer lugar, se selecciona el nimero de componentes, se calculan los coeficientes de correlacién
entre los diferentes sets de datos y se realiza un analisis independiente de cada uno, previo al analisis integrado.

Archivos de partida Plazo de entrega

» Excel curado de valores » Estimado: 15 dias laborables
cuantitativos para cada émica

Servicios incluidos

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

» Lectura y preprocesamiento de los datos, incluyendo la asignacién de nombres a las columnas, filtrado de datos
irrelevantes y reordenamiento segun criterios especificos.

» Transformacidn y normalizacién de los datos para asegurar su comparabilidad y prepararlos para analisis
posteriores.

» Evaluacién de la calidad de los datos mediante anadlisis exploratorios, como el andlisis de componentes principales
(PCA), para identificar posibles patrones o problemas.

» Integracién de datos de diferentes plataformas dmicas para realizar un analisis conjunto que permita obtener una
vision global y coherente de los mismos.

» Analisis de enriquecimiento funcional para identificar rutas metabdlicas y términos bioldgicos significativos,
proporcionando contexto bioldgico a los resultados observados, tanto en las émicas individualmente como en el
andlisis integrado.

» ldentificacion y anotacién de metabolitos, facilitando la interpretacién y la conexién con bases de datos publicas
para su caracterizacion.

Resultados

Entregamos los resultados a través de nuestra plataforma Genome One Reports.
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Realizamos el analisis integrativo supervisado de
datos transcriptomicos, protedmicos y metaboldmicos
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Los graficos son interactivos y pueden descargarse
facilmente en pdf de alta calidad
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Fig 26. Explorando el grafico Circos
Plot se obtiene uno individual para
cada 6mica empleada.
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Fig 27. Detalle del gréfico Loading
Weights para cada componente,
técnica dmica y grupo experimental.
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Fig 29. Detalle del grafico
editable Clustering Results
incluyendo las contribuciones
de todas las 6micas empleadas
para la clusterizacién de cada
muestra.

Pathways Enrichment

Fig 30. Estudio de enriquecimiento
de rutas y términos GO para cada
émica y grupo experimental:
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