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Przetom w analizie trudnych probek.
Odkryj moc portfolio XCeloSeq®.

Empowering Clinicians. Supporting Patients.
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Wspolne wyzwanie: Ograniczenia analizy NGS w pracy

z trudnymi probkami klinicznymi.

Idealna Prébka g

Trudna Probka (FFPE, Niska Jakosc) N

Niska ilo§¢ materiatu wyjsciowego (Low Input):
Cenne probki, z ktérych kazda czgsteczka ma
Znaczenie.

Wysoka fragmentacja:

Uszkodzone, krotkie fragmenty DNA/RNA
stanowig wyzwanie dla standardowych metod.

Niska jakosc¢:

Degradacja w prébkach FFPE i obecnos¢
jednoniciowych fragmentow obnizajg
wydajnosc.

Ztozonos¢ analityczna:

Ryzyko utraty kluczowych informacji i niska
czutosé wykrywania rzadkich wariantow.
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Odpowiedz: Technologia ATOM-Seq® — Nowa definicja
przygotowania bibliotek.

ATOM-Seq® (Adaptor Template Oligo Mediated Sequencing) to opatentowana,
niezalezna od ligacji chemia wychwytu, zaprojektowana specjalnie w celu
przezwyciezenia ograniczen pracy z probkami o ultra-niskiej ilosci wejsciowej,
wysokiej fragmentacji i niskiej jakosci.

Niezaleznos¢ Bezposrednie Wychwyt
od ligacji dotaczanie UMI jednoniciowych matryc
Maksymalna wydajnosc i Kazda oryginalna czgsteczka Efektywne przygotowanie
minimalna utrata cennego jest unikalnie znakowana u bibliotek z wysoce

materiatu. zrodta. uszkodzonych prébek.

& NotebooklLM



Step 1: Wychwyt koncow 3'
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J{ UMI uniwersalne miejsce

startowe dla primera
Step 2: Polimeryzacja
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Unikalny Identyfikator uniwersalne miejsce
J, Molekularny (UMI)  startowe dla primera

Step 3: Amplifikacja
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Jak dziata ATOM-Seq®: Elegancja i wydajnos¢ w jednym kroku.

Czasteczka Adaptor Template Oligo (ATO)
hybrydyzuje do konca 3' jednoniciowych |
dwuniciowych fragmentow DNA/cDNA.

Polimeraza wydluza fragment,
wykorzystujgc ATO jako matryce. W tym
jednym etapie dolgczany jest zarowno
Unikalny Identyfikator Molekularn
Molekularny (UMI), jak i uniwersalne
miejsce startowe dla primera.

Wszystkie oznakowane czgsteczki sg
gotowe do amplifikacji z uzyciem
uniwersalnego startera.

Proces ten eliminuje nieefektywne etapy ligacji, maksymalizujgc zachowanie materialu genetycznego z probki.

&1 NotebookLM



Przewaga ATOM-Seq®: Od cechy technologicznej

do korzysci w Twoim laboratorium.

Wykrywanie nieznanych
partnerow fuzji

Wymagany jest tylko jeden starter
specyficzny dla danego genu.
Umozliwia to identyfikacje zaréwno
znanych, jak i zupelnie nowych
rearanzacji genomowych.

Niezrownana wydajnosc¢
Z trudnych probek
Bezstratny, niezalezny od ligacji proces

gwarantuje, ze nawet najmniejsza ilos¢
DNA z probek cfDNA czy FFPE zostanie

efektywnie przeksztalcona w biblioteke.

Najwyzsza czutosc
analityczna

Wbudowane UMI pozwalajg na
bioinformatyczng korekcje btedow
polimerazy | precyzyjng ocene ilosciowa,
co jest kluczowe przy wykrywaniu
rzadkich wariantow.

Zwiekszona pewnhosc¢
wyhikow

Mozliwosc¢ niezaleznego targetowania nici
sensownej | antysensownej zapewnia

podwajne pokrycie i dodatkowag
weryfikacje wykrytych wariantow.
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Portfolio XCeloSeq®: Technologia ATOM-Seq

w gotowych do uzycia zestawich.

Przedstawiamy kompletng game rozwigzan NGS zaprojektowanych, aby
wspierac podejmowanie decyzji klinicznych i badania onkologiczne.

A

XCeloSeq XCeloSeq
cfDNA Kits RNA Kits
Dla maksymalnego Do kompleksowej
wychwytu krgzgcego DNA detekcji fuzji genowych.

nowotworowego.

XCeloSeq
High-Sensitivity
FFPE Kits

Zoptymalizowane dla
probek tkankowych.

XCeloSeq
Custom Kits

Mozliwosc¢ tworzenia
paneli na zamowienie.
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Analiza cfDNA z najwyzsza precyzj3.

Zestawy XCeloSeq® cfDNA maksymalizujg wychwyt i czutosc detekcji rzadkich mutacii.

gfjmzﬁ cfDNA fragments
| Dostepne panele:
Bezposrednie znakowanie UMI na cfDNA q@é& Pan Cancer cfDNA Kit (100 genéw)
R UMI ATO
" = @@ Colon Cancer cfDNA Kit (23 geny)
Pool 1 \C L l Pool 2 Q'I@ Lung Cancer cfDNA Kit (15 genéw)

Niezalezna amplifikacja nici sensownej i antysensownej

l

4 Breast Cancer cfDNA Kit (12 genéw)

SN UMI e UMI
REARRERNRNNNNNNN RN [ T
— R
\I/ UMI \L S Kluczowa informacja: Rekomendowana ilos¢
= [II1I T I wejsciowa: 5-50 ng cfDNA.

UMI P UMI faen
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Detekcja fuzji genowych bez kompromisow.

|dentyfikuj znane i nieznane rearanzacje z prébek RNA dzieki zestawom XCeloSeq® RNA.

RNA;M ot /r
l

Exon A Exon B
(Gene 1 - Known) (Gene 2 - Unknown)
cDNA
Primer specyficzny dla
jednego partnera pozwala
ATOM-Seq naamplifikacje i sekw-
ftenr:jﬂnﬂwanie niezr;(anegn
! : d tu part iego.
Gene-specific primer o f ragmentu partnerskiego
Exon A Exon B Adapter
(Gene 1 - Known) (Gene 2 - Unknown)

Przyktady dostepnych paneli:
. ﬂ@&' Fusion Research Kit (74 geny)

. @]% Lung Cancer Fusion Kit (15 genéw)

@%} Solid Cancer Fusion Kit (53 geny)

. 9/..-76 Sarcoma Fusion Kit (26 gendéw)

@%% Myeloid / ALL Fusion Kits

**Kluczowa informacja** Zoptymalizowane dla RNA
z FFPE. Rekomendowana ilo$¢ wejsciowa: 5-200 ng.
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Dowod wydajnosci: Jakos¢ bibliotek, ktora mowi sama za siebie.

Reprezentatywne dane z analizy gotowych bibliotek NGS przygotowanych przy uzyciu zestawéw XCeloSeq®.

Bioanalyzer trace for RNA libraries, recreated from <IMAGE 0. Bioanalyzer trace for cfDNA libraries, recreated from <IMAGE 1.
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Profil biblioteki z XCeloSeq RNA Fusion Kit. Wysoka wydajnosg¢ i Profil biblioteki z XCeloSeq Pan Cancer cfDNA Kit. Wyrazny,
czystosc nawet przy 5 ng wysokiej jakosci RNA wejsciowego. pojedynczy pik o oczekiwanej wielkosci (~260bp) z 5 ng DNA.
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Zoptymalizowany i prosty workflow.

Mniej czasu przy pipetach, wiecej czasu na analize danych.

@B

Materiat wejsciowy Reakcja ATO Amplifikacja 1 Amplifikacja 2 Amplifikacja 3 Gotowa
(cfDNA/RNA) (znakowanie UMI) (wzbogacanie (indeksowanie) biblioteka NGS
docelowe)

~7.5godziny © ~2godziny &

Catkowity czas protokotu Czas pracy manualnej (Hands-on time)
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Kompletne portfolio XCeloSeq dla onkologii.

Obszar Zastosowania

Pan-Cancer

Rak Ptuca (Lung Cancer)

Rak Jelita Grubego (Colon Cancer)

Rak Piersi (Breast Cancer)

Miesaki (Sarcoma)
Nowatwory Mieloidalne / Chioniaki

Ostra Biataczka Limfoblastyczna
(ALL)

Typ probki: cfDNA
Pan Cancer cfDNA Kit
Lung Cancer cfDNA Kit

Colon Cancer cfDNA Kit

Breast Cancer cfDNA Kit

Typ prébki: FFPE (RNA / DNA)

Fusion Research Kit (RNA)
Solid Cancer Fusion Kit (RNA)

Lung Cancer Fusion Kit (RNA)

Precision Colon Cancer+ (DNA)
Colon Cancer (DNA)

Sarcoma Fusion Kit (RNA)

Myeloid Fusion Kits (RNA)
Lymphoma Fusion Kit (RNA)

ALL Fusion Kit (RNA)
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Elastyczne multipleksowanie dla wysokiej przepustowosci.

Zestawy XCeloSeq® UDI (Unique Dual Index)

Wstepnie przygotowane ‘sample sheets’ sg
dostepne do pobrania na stronie GeneFirst, co
dodatkowo upraszcza przygotowanie biegu.

umozliwiajg multipleksowanie do 96 probek w ,/*6
jp}dm’m bie_g_uksek\;:encjpnmtania, Izapewniajqc o ® @% @
efektywnosc¢ kosztowa i maksymalne C NN
wykorzystanie platformy NGS. /6 é% e g%% |
» Dostepnych 12 zestawéw UDI (od 1-01 @@@@@ O@0O
g ﬂgg;:t)g;bilne ze wszystkimi zestawami QQQ@ — Q@ @
XCeloSeq. @© @@j@@@
o Zapewniajg najwyzszg jakos¢ ©©©
demultipleksowania danych. @@
@<
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GeneFirst: Twoj partner w innowacjach dla medycyny.

Nasze portfolio, oparte na unikalnych technologiach takich jak ATOM-Seq (NGS), MPA (qPCR) i
MMD (qPCR), dostarcza przetomowe rozwigzania w kluczowych obszarach opieki zdrowotnej.
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Onkologia

Precyzyjne rozwigzania NGS |
gPCR do analizy trudnych
probek klinicznych.
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Zdrowie Kobiet

Unikalne testy HPV-DNA i HPV-
RNA oparte na technologii
multipleksowania MPA do badan
przesiewowych w kierunku raka
szyjki macicy.

0%
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Infekcje Uktadu
Oddechowego

Multipleksowe panele MPA do
szybkiej i czutej detekciji
patogenow.
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Zrob kolejny krok. Odkryj potencjat
XCeloSeq w swoim laboratorium.

Poznaj szczegoty techniczne Pobierz dokumentacje i IFU Skontaktuj sie z naszym ekspertem

Email: sales@genefirst.com

@ Address: GeneFirst Limited, Unit 2 The Quadrant, Abingdon Science Park, Abingdon, Oxfordshire, 0X14
3YS, United Kingdom

X, Phone: +44 (0)1865 407 400

' :
G GeneF|rst *Empowering Clinicians. Supporting Patients.*
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