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@ 1.1 OncoProfile Advanced 500+

Aus einer einzigen Probe kdnnen wir in einem einzigen Test ein wirklich umfassendes
Genomprofil auf der Grundlage einer DNA- und RNA-Analyse von >500 Genen unter
Verwendung der Next-Generation-Sequencing-Technologie (NGS) erstellen.

Dieses Panel erkennt

Hotspot
SNV e
Indels

Variantes
de HRR

TMB: tumor mutational burden

MSI: microsatellite instability

HRR: homologous recombination repair

LOH: genomic instability with loss of heterozygosity
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@1 .1 OncoProfile Advanced 500+

Copy Number Variation and Hatspot Genes

Hotspot Genes (N=57) {(n=107)

DGCRE PAXS IGFTR
DAROSHA PIKICD AMCLT
Ez2F1 PIKICE MOM2
EFPAST PTPRD MYGL
FGFT RGS7Y RPSGKET
FOXL2 RHOA RFTOR
FOx01 RPLTD YAP]
GLIT Six1 YES1
GNAT1 sixz

GNAQ SNCAIP

HIFTA 505871

HISTIHZBD SOX2

HISTIHIE  SRSF2

HRAS STATER

1BHT TAFT

fLBST TGFERT EIFT4X MAPK1 PREACA MYBLI

CNV Loss and CDS (n=208) Gene TMB only genes (n=86)

ORC4H

ACVRIB CO27E ELF3 HLA-B MUTYH PRDMS SMARCAS MARCDO PAKS
ACVR2A CDCT3 ENOT HNF1A NEN PREARTA SMARCET NLRCS PCDHIT
ADAMTST2  CDHI EP300 INFPSE NECORT PTCHT S0xa NOLS PDETA
ADAMTS2  CDHTO EPCAM JAKT NFET PTEN SPEN NRENT PDEIC
AMERT CDK12 EPHAZ JAKZ NFZ PTPRT STAG2 NYAPZ2 PLXDC2
APC CDKN1A ERAPT JAKZ NOTCH?T RADS0 STK11 OR10GS POMI2ILT2
ARHGAP35 CODKN1B ERAP2 KDMS5C NOTCH2 RADS51 SUFY OR2G6 PPFIA2
ARIDIA COKN2A ERCC2 KOMEA NOTCH3 RADS18 TAPT OR2L13 RBP3
ARID1B CDKNZB ERCCH KEAPT NOTCH4 RADSTC TAP2 OR2L2 REGIA
ARIDZ CORNZC ERRAFI KMT2A PALB2 RADS1D TBx3 OR2LE REG1E
ARID58 CHEK1 ETVS KMT2B PARPT RADS2 TCFFL2 OR2M3 REG3A
ASXLT CHEK2 FANCA KMT2C PARPZ2 RADSSL TET2 OR2T3 REG3IG
ASKLZ CIc FANCC KMT2D PARP3 RASAT TGFER2 RUNXITT CNTNAPY OR2T33 RFTN
ATM CREBEP FANCD2 LARP4E PARPY RASA2 TNFAIP3 SOHC CNTNAPS OR2T4 RUNDCIE
ATR CSMD3 FANGE LATST PERM1 RB1 TNFRSF14 S0C51 COLTTAT OR2W3 SHIRFZ
ATRX CTCF FANCF LATS2 POCDT REBM1D Ps3 STATY DCAF4L2 OR4A1S SLCT15A2
AXINT CTLA4 FANCG MAPZK4 POCDILG2 RECOLH TPEa TMEM 1320 booct ORICTS SLCBAT
AXINZ CUuLy FANCI MAPZKT? POIA3 RNASEH2A  TPF2 UGT1A7 GALNTI7 OR4CE SYTIO
B2M ClL44 FANCL MAPIKT PGD RNASEHZE  TSC1 £ZBTB20 GPR1SE OR4M1T 5YTI6
BAPT cuL<B FANCM MAP3IKS PHFE RNF43 T5C2 GRID2 ORaM2 TAPBP
BARDT CYLD FAT1 MAPKS PIKIRT RPA1 usPax HCNT ORS0D18 TPTE
BCOR CYPZCH FRAWT MENT PMST RUNXT VHL HLA-C ORSFT TRHDE
BLM DAXX FUBPT MGA PMS2 SDHA wT1 KCND2 ORSLY TRIM4E
BMPR2 DOx3X GATAZ MLHT POLDT SDHE XRCC2 KCNH7 ORsL2 TRIMS1T
BRCAT DICER! GMATS MLH3 POLE SDHD XRCCY KEL OREFT ZIM3
BRCA2 DNMTRA GPS2 MRETT POTT SETD2 ZFHX3 KiR3DLY ORAH2 ZNF4TD
BRI DOCKI HDAC2 MsH2 PPMID SLX4 ZMYM3 KRTAPZ-1 ORaz ZNFEIE
CASPE DPYD HOACS MEHZ PPPZR2A SMADZ ZRSR2 KRTAPE-2 ORaUT

CcBrFB DSCi MSHE
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1.2 OncoProfile Advanced 500+46

+

OncoProfile Advanced 500+46 basiert auf derselben Grundlage wie
OncoProfile Advanced 500+, ergdnzt um 46 Gene, die am HRR-Signalweg
beteiligt sind. Es eignet sich zur Beurteilung der HRD und zur Auswahl von
Patienten, die fur eine Behandlung mit PARP-Inhibitoren in Frage kommen.

Dieses Panel erkennt

Hotspot
SNV e
Indels

TMB: tumor mutational burden

MSI: microsatellite instability

HRR: homologous recombination repair

LOH: genomic instability with loss of heterozygosity
GIM: Genomic Instability Metric

HRD: Homologous Recombination
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@ 1.2 OncoProfile Advanced 500+ 46

CDS Genes (n=46)

CNV genes (n=45)

 ABRAXAS1 POLD1

ATM POLE

ATR PPP2R2A
BAP1 PTEN
BARD1 RAD50
BLM RADS51
BRCA1 RAD518B
BRCA2 RAD51C
BRIP1 RAD51D
CDK12 RADS4L
CHEK1 RNASEH2A

CHEK?2 RNASEHZB
FANCA RNASEH2C
FANCC RPAT
FANCDZ2 SLX4
FANCE TP53
FANCF XRCC2
FANCG XRCC3
FANCI

FANCL

FANCM

MRE11

NBN

PALB2

PARP1

PARP2

PARP3

ABRAXAST POLD1

ATM POLE
ATR PPP2R2A
BAP1 PTEN
BARD1 RADS50
BLM RADS51

BRCAT1 RAD51B
BRCAZ2 RAD51C
BRIP1 RAD51D
CDK12 RADS4L
CHEK1 RNASEH2A
CHEK2 RNASEHZB
FANCA RPA1
FANCC SLX4
FANCD2 TP53
FANCE XRCC2
FANCF XRCC3
FANCG

FANCI

FANCL

FANCM

MRET1

NBN

PALB2

PARP1

PARP2

PARP3
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@ 1.2 OncoProfile Advanced 500+46

Hotspol Genes (n=57)

AGVRI
ATPIAT
BCR
BMPE
BTk
CACMATD
co798
CSFIAR
CTNNET
cuLr
CYSLTR2
DGCRE
DAROSHA
Ez2F1
EPAST
FGFT
FOXL2
FOx01
GLIT
GNAT1
GNAQ
HIFTA
HISTIHZBD
HISTIHIE
HRAS
1BHT
LBST

KLF# was
KNSTRIN

MAP2K2

MEDT2

MYOD1

Nso2

NTSG2

NTRK2

NUPg3

PAXS

CNV Loss and CDS (n=208)

ABRAXAST
ACVRIB
ACVR2A
ADAMTST2
ADAMTS2
AMERT
APC

ARHGAFP35
ARIDIA
ARID1B
ARIDZ
ARID58
ASXLT
ASKLZ
ATM
ATR
ATRX
AXINT
AXINZ
B2M
BAPT
BARDT
BCOR
BLM
BMPR2
BRCA1
BRCAZ
BRIFY
CASPE
CcBrFB

CD274

CO2Fe

COC73 ENOT
COHT EP300
COHTO EPCAM

CDK12 EPHAZ
CDKN1A ERAPT
COHNIB ERAP2
COKN2A ERCC2
CDKNZB ERCCH
CORNZC ERRAFI

CHEKT ETVS
CHEK2 FANCA
CIC: FANCC

CREBEP FANCD2
CSMD3 FANGCE

CTCF FANGF
CTLA4 FANCG
cUL3 FANGI
CLL4A FANCL
CUL4B FANCM
CYLD FAT1
CYP2CS  FRNWT
DAXXY Fuaet
DOX3X GATAZ
DICERT GNATS

DANMT3A GPs2
DOCK3 HDAC2
DPYD HOACS
DsCi

IRF4 TRRAP
IRS4 TSHR

CNY

MCL1T

Gain

Copy Number Variation and Hotspot Genes
(n=107) .

RFSEKBT

YAP{
YES1

LATST
MAP2ZK4
MAPIKT

MENT
MLHT

MRETT
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NCORT
NF1

NOTCH?T
NOTCH2
NOTCHI
NOTCH4
PALB2
PARPT
PARPZ2

PERM1
POCDT
POCDILG2

PIKIRT
PMST

POLDT
POTT

PPMID
PPPZRZA

R E

EIFTAX

PREARTA
PTCHT

PTPRT

RADS51

RADS18
RADSTC
RADS1D

SLX4
SMAD2

MYCN

RACT
RAF1

RHEB

CYP206 ADAMTE
ERCCSFAS  ANOJ
03 ARMCA
KLHLT3 BRINPI
MTUS2 C8
PSMB10 G8A
PSMBE ca8
PEMBS CANX
RNASEH2C CASR
RPL22 CD163
RPLS CNTNG
RUNXITT CNTNAPY
S0C51 COLTTAT
STATY DCAF4L2
TMEM 1320 Depct
UGT1A7 GALNTI7
£ZBTB20 GPR1SE
GRID2
HCNT
HLA-C
KCND2
KCNH7
KEL
KIRADLY
KRTAPZ-1
KRTAPE-2

Gene Fusions (n=51)

(Inter- and Intra-genic)

BHEL

MYBL1

NLACS

NRENT
NYAPZ2
OR10GS

OR2L13
OR2L2
OR2LE
OR2M3
OR2T3

OR2T4
OR2W3
OR4ATS
OR4CTS
OR4CE
OR4M1T
ORaM2
ORS0D18
ORSFT
ORSLY
ORsL2

ORBIZ
ORaUT

NOTGHT

ORCH
PAKS
PCDHIT
PDETA
POEIC

PLXDC2
POMI21LT2



@ 1.3 OncoProfile 161

Kann pathogene Varianten identifizieren, indem es 161 Gene bewertet, die sich bei Krebs
als nutzlich erwiesen haben.

Dieser Test umfasst:

¢ Umfassende Abdeckung der Kinasedoménen in Tyrosinkinase-Rezeptoren, wodurch
die Wahrscheinlichkeit erhdht wird, neben den haufig vorkommenden pathologischen
Varianten, die fUr Behandlungsentscheidungen aussagekraftig sind (ALK, BRAF,
DDR2, EGFR, KIT, ROS1, NTKR, MET, PDGFRA, RET, ERBB2, PIK3, IDH1), auch
relevante funktionelle Mutationen zu erkennen.

* Umfassende Abdeckung von Genen, die mit DNA-Reparaturwegen in Verbindung
stehen (31Gene).

e Umfassende Abdeckung von Genen wie MAPK, PIK3 sowie Genen, die mit dem
Zellzyklus in Verbindung stehen.

Dieses Panel erkennt

Hotspot
SNV e
Indels
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@ 1.3 OncoProfile 161

Full-length genes

Hotspot genes
AKT1 ESR1
AKT2 EZH2
AKT3 FGFR1
ALK FGFR2
AR FGFR3
ARAF FGFR4
AXL FLT3
BRAF FOXL2
BTK GATAZ
CBL GNAT1
CCND1 GNAQ
CDK4 GNAS
CDK6 H3F3A
CHEK2 HIST1H3E
CSFIR HNF1A
CTNNB1 HRAS
DDR2 IDH1
EGFR IDH2
ERBB2 JAKT
ERBB3 JAK2
ERBB4 JAK3
ERCC2 KDR
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KIT
KNSTRN
KRAS
MAGOH
MAP2K1
MAFPZK2
MAFP2K4
MAPK1
MAX
MDM4
MED712
MET
MTOR
MYC
MYCN
MYD&g
NFE2L2
NRAS
NTRK1
NTRK2
NTRK3
PDGFRA

Copy number genes

AKT1
AKT2

ALK
AXL

BRAF
CCND1
CCND2
CCND3
CCNE1
CDK2
CDK4
CDK&
EGFR
ERBB2
ESR1
FGF19
FGF3
FGFR1
FGFR2
FGFR3

FGFR4
FLT3
IGFTR
KIT
KRAS
MDM2
MDM4
MET
MYC
MYCL
MYCN
NTRK1
NTRK2
NTRK3
PDGFRA
PDGFRB
PIK3CB
PIK3CA
PPARG
RICTOR
TERT

PDGFRE
PIK3CB
PIK3CA
PPP2R1A
PTPN11
RACT
RAF1
RET
RHEB
RHOA
ROS1
SF3B1
SMAD4
SMO
SPOP
SRC
STAT3
TERT
TOP1
U2AFT
XPOT

BRAF
CDKN2A
EGFR
ERBB2
ERBB4
ERG
ESR1

ETV4

FGFR1

ARID1A
ATM
ATR
ATRX
BAP1
BRCA1
BRCAZ
CDK12
CDKN1B
CDKN2A
CDKN2B
CHEK1
CREBBP
FANCA
FANCD2
FANCI

FGFR2
FGFR3

FLT3
JAK2
KRAS
MDMA4
MET
MYB
MYBL1
NF1
NOTCH1
NOTCH4
NRG1
NTRK1
NTRK2
NTRK3

FBXW?T
MLHT
MRET1
MSHE
MSH2
NEN

NF1

NF2
NOTCH1
NOTCH2
NOTCH3
PALB2
PIK3R1
PMS2
POLE
PTCH1

NUTMT
PDGFRA
PDGFRB
PIK3CA
PRKACA
PRKACB
PTEN
PPARG
RADS1B
RAFT
RB1
RELA
RET
ROsS1
RSPO2
RSPO3
TERT

PTEN
RADS50
RAD51
RAD51B
RAD51C
RADS1D
RNF43
RB1

SLX4
SMARCA4
SMARCB1
STK11
TP53
TsC1
Tsc2

10
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@ 1.4 OncoProfile 52

® Sensitive detection of variants in 52 genes with high relevance in multiple types of
cancer.

® Genes carefully selected for their usefulness in the management and treatment of
oncological processes.

e Allows simultaneous DNA and RNA results to be obtained.

e Compatible with samples of as little as 10 ng of genetic material from paraffin-
embedded tumor tissue.

Dieses Panel erkennt

Hotspot Genes (n=35) ;Ufég? Genes

AKT1 HRAS  RET ALK MYCN  ABL1 NTRK2

ALK IDH1 ROS1 AR PDGFRA AKT3 NTRK3
AR IDH2 SMO BRAF PIK3CA ALK PDGFRA
BRAF JAKT CCND1 AXL PPARG
CDK4 JAK2 CDK4 BRAF RAF1
CTNNB1 JAK3 CDK6 EGFR RET
DDR2 KIT EGFR ERBB2 ROS1
EGFR KRAS ERBB2 ERG

ERBB2  MAP2K1 FGFR1 ETV1

ERBB3  MAP2K2 FGFR2 ETv4

ERBB4  MET FGFR3 ETV5

ESR1 MTOR FGFR4 FGFR1

FGFR2 NRAS KIT FGFR2

FGFR3 PDGFRA KRAS FGFR3

GNA11  PIK3CA MET MET

GNAQ RAF1 MYC NTRK1

1. GEWEBEBIPSIE (FFPE)




@ 1.5 OncoProfile OVARY 46

Dieser Test analysiert:

Mutationen in
Genen des
HRR-
Signalwegs

Dieses Panel umfasst 46 Gene, die am HRR-Signalweg beteiligt sind:

CDS Genes (n=46)

ABRAXAST POLDT

ATM POLE

ATR PPP2R2A
BAP1 PTEN
BARD1 RADS0
BLM RADST
BRCA1 RADS51EB
BRCAZ RADSTC
BRIPT RAD5TD
CoKi12 RADS4L
CHEK1 RANASEHZA
CHEK2 ANASEH2B

FANCA RNASEH2C
FANCC RPAT
FANCDZ2 SLX4
FANCE TP53
FANCF XROC2
FANCG XRCC3

1. GEWEBEBIPSIE (FFPE)

Genomische
Instabilitat
(unter
Verwendung

von GIM)

CNV genes (n=45)

ABRAXAST POLDT

ATM POLE
ATR PPP2R2A
BAP1 PTEN
BARD1 RAD50
BLM RADS51
EBRCAT1 RAD51B
BRCAZ RADSIC
BRIPT RADS1D

coK12 RADS4L
CHEK1 ANASEHZA
CHEKZ2 ANASEH28
FANCA RPAT
FANCC SLX4
FANCD2 TP53
FANCE XRCC2
FANCF XRCC3

12



@ 1.6 OncoProfile COLORRECTAL 19

Es umfasst 19 Gene, darunter die MMR-Gene (Mismatch Repair Pathway) MLH1,
MSH2, MSH6, PMS2 und andere Gene mit anerkannter klinischer Bedeutung bei
Darmkrebs wie APC, MUTYH, KRAS und NRAS.

Dieses Panel erkennt

MLH1, MSH2, MSH6, PMS2, APC, AXIN2, CDH1, CHEK2, EPCAM,
Genes MSH3, MUTYH, POLD1, POLE, PTEN, SMAD4, TP53, KRAS, NRAS,
BRAF

Genetische Untersuchung von soliden Tumoren.
Bestatigung oder Ausschluss des Lynch-Syndroms.
Management der Krebsbehandlung.

Testwert Risikobewertung flir VERERBBARE KREBS-SYNDROME, die mit
folgenden Genen assoziiert sind: Lynch-Syndrom, familiare
adenomatdse Polyposis (FAP) und kolorektale Polyposis.

13
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@ 1.7 OncoProfile LUNG 12

Mithilfe von in Paraffin eingebetteten Tumorgewebeproben (FFPE) und
Massensequenzierungstechniken ist unser Test in der Lage, 12 Gene mit
nachgewiesener klinischer Relevanz in genetischem Material zu bewerten, das aus
dieser Art von Probe extrahiert wurde.

Dieser Test liefert Ergebnisse zur Tumorheterogenitat und zum Nachweis
behandlungsresistenter Klone.

Dieses Panel erkennt

ALK NRAS ALK
BRAF PIK3CA ROS1T
EGFR RET RET
ERBEZ2 ROST

KRAS TP53

MAP2K1

MET

1.GEWEBEBIPSIE (FFPE)




@ 1.8 Test BRCA Extended

15

Es analysiert 21 Gene, die fur die genetische Untersuchung von Brust-, Eierstock-
und Prostatakrebs von grundlegender Bedeutung sind.

Es liefert Informationen zu pathogenen Varianten in den Genen BRCA1und BRCA2
sowie zu allen von der SEOM (Spanische Gesellschaft fir Medizinische Onkologie)
empfohlenen Genen und anderen Genen, die mit homologer DNA-Rekombination in
Verbindung stehen und deren klinischer Nutzen beschrieben ist.

Dieses Panel erkennt

Genes

BRCA1, BRCA2, ATM, BARD1, BRIP1, CDH1, CDK12,
CHEK2, FANCD2, MRE11, MLH1, MSH2, NBN, NF1,
PALB2, PTEN, RAD50, RAD51C, RAD51D, TP53,
PMS2

Testwert

Krebsbehandlung (Moglichkeit einer
Behandlung mit PARP-Inhibitoren).
Risikobewertung flr erblichen Brust-,
Eierstock- und Prostatakrebs.

Es wird hauptsachlich fir die genetische
Untersuchung von Brust- und Eierstockkrebs
verwendet, hat aber auch informativen Wert
bei Prostatakrebs.
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@ 1.9 Test BRCA

Der Anteil der Prostatakrebsfélle, bei denen Mutationen in den BRCA-Genen festgestellt
werden, liegt bei bis zu 40 %.

In der Allgemeinbevdlkerung wird geschéatzt, dass 1,3 % der Frauen im Laufe ihres
Lebens an Eierstockkrebs erkranken. Mutationen in BRCA1 und BRCA2 gelten als
Ursache fur etwa 15 bis 20 % aller Eierstockkrebsfélle.

Mutationen in BRCA1 und BRCA2 gelten als Ursache fur etwa 16 % der erblichen
Brustkrebsfalle, die wiederum zwischen 5 % und 10 % aller Brustkrebsfélle bei Frauen
ausmachen.

BRCA1 und BRCA2 sind die am haufigsten betroffenen Gene und bergen ein

erhebliches lebenslanges Brustkrebsrisiko (72 % fur BRCA1 und 69 % fur BRCA2 bis
zum Alter von 80 Jahren).

Dieses Panel erkennt

Large
Indels

Genes BRCA1y BRCA2

Es wird hauptsachlich flr die genetische Untersuchung
von Brust-, Eierstock- und Prostatakrebs verwendet,
liefert aber auch wertvolle Informationen bei
Bauchspeicheldrusenkrebs.

Beurteilung des Krebsrisikos im Zusammenhang mit
Mutationen in den Genen BRCA1 und BRCA2.
Management der Krebsbehandlung und Entscheidungen
bezuglich der Behandlung mit PARP-Inhibitoren.

Testwert

1. GEWEBEBIPSIE (FFPE)
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