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Szanowni Panstwo!

Po diuzszej przerwie przedstawiamy nowe wydanie newslettera, ktdrego pierwsze akapity stanowia
wybdr niedawno opublikowanych prac naukowych. Zapraszamy do lektury prac o zastosowaniu
mikroRNA w leczeniu raka piersi, nowatorskim podejéciu do sekwencjonowania pojedynczych
komoérek moézgu oraz udanej probie sekwencjonowania genomu wirusa Zika. W kolejnych rozdziatach
periodyku znajdziecie Panstwo informacje o nowych produktach opracowanych dla laboratoriéw
diagnostyki genetycznej oraz o produktach wycofywanych z oferty. Zachecamy rdéwniez do
przejrzenia kalendarium wydarzen znajdujacego sie na koncowych stronach niniejszego wydania.

Zyczymy przyjemnej lektury i czekamy na propozycje zagadnien, ktére Panstwa zdaniem powinny
znalez¢ sie w kolejnych wydaniach naszego periodyku.
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MikroRNA zapobiega przerzutom raka piersi

Pod koniec wrzesnia miedzynarodowy zespdt naukowcoéw opublikowat w czasopiSmie Nature
Communications wyniki badan, w ktérych udato sie zahamowac powstawanie przerzutéw raka piersi
u myszy dzieki zastosowaniu mikroRNA - miR-96 Ilub miR-182. Badania przeprowadzono na
Uniwersytecie w Tel Avivie. Rak piersi jest wiodaca przyczyna $mierci u kobiet na catym Swiecie.
Wedtug statystyk jedna na 8 kobiet rocznie otrzymuje diagnoze raka piersi. Najczestsza przyczyna
$mierci sq przerzuty nowotworu, a zapobiec im mozna tylko dzieki wczesnemu wykryciu raka i
odpowiedniej interwencji. Okoto 80 procent kobiet, u ktérych doszto do przerzutéw umiera w ciggu 5
lat od diagnozy. Stad opracowanie terapii zapobiegajacej powstawaniu przerzutéow raka piersi jest
priorytetem badaczy w wielu laboratoriach na $wiecie. Naukowcy z Tel Avivu postanowili zbada¢ role
czasteczek mikroRNA (miR-96/miR-182) w procesie powstawania przerzutéw raka piersi. Badacze
zaobserwowali ze w mysim modelu raka piersi zastosowane czasteczki mikroRNA obnizajg poziom

biatka palladyny, dzieki czemu hamujq migracje i inwazyjno$¢ komorek nowotworowych.



https://english.tau.ac.il/news/stopping_breast_cancer_metastasis

Palladyna jest biatkiem cytoszkieletu iulega nadekspresji miedzy innymi u pacjentéw z rakiem
trzustki. Popularnie wystepujacy polimorfizm pojedynczego nukleotydu (SNP, rs1071738) w miejscu
wigzania mikroRNA miR-96/miR-182 na 3’-koncu palladyny znosi wigzanie miRNA i uniemozliwia
regulacje dziatania palladyny przez te czasteczki. Regulacje te mozna przywréci¢ dzieki
zastosowaniu komplementarnych czasteczek mikroRNA. Badacze wykazali, ze dzieki zastosowaniu
hydrozelu i nanoczasteczek ziota dostarczone do komodrek miejscowo miR-96 / miR-182 jest
uwalniane powoli i selektywnie w miejscu nowotworu i znaczaco hamuje powstawanie przerzutow
raka sutka u myszy. Zastosowanie mikroRNA w potaczeniu z chemioterapeutykiem cisplatyng
powoduje znaczne zmniejszenie objeto$ci nowotworu i zapobiega powstawaniu przerzutdw.

Wyniki badan powtdrzone przez dwie niezalezne grupy badawcze na rdznych uniwersytetach daja
nadzieje na szersze zastosowanie czasteczek mikroRNA w leczeniu nowotworéw. Doktor Shomron,
jeden z autoréw pracy tak podsumowuje wyniki pracy zespotu ,Zdali§my sobie sprawe z tego, ze
udato nam sie zatrzymaé powstawanie przerzutdw raka piersi u myszy i ze ten sposéb moze sie

okaza¢ skuteczny réwniez u ludzi (...)".

Zrédta:
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5031803/
https://english.tau.ac.il/news/stopping_breast_cancer_metastasis

Komentarz autora pracy:
Recalculating the route towards treating breast cancer | Noam Shomron | TEDxMoscow

https://www.youtube.com/watch?v=wAoZym_anr0

Bogactwo genetyczne mézgu

W listopadzie na tamach czasopisma Science ukazata sie ciekawa praca dotyczaca

sekwencjonowania pojedynczych neuronéw.

Kazde zycie zaczyna sie od pojedynczej komorki z
unikalnym materiatem genetycznym, ktéra to w
procesie rozwoju organizmu daje poczatek trylionom
nowych komérek. Kazda =z nich zawiera kopie
genomu komorki z ktérej powstata. Niemniej jednak
podczas podziatéw i replikacji jak rowniez na skutek
dziatania czynnikow zewnetrznych powstajq réznice i
mutacje, dzieki czemu kazda komdrka naszego ciata
jest pod wzgledem DNA wyjatkowa i unikalna.
Mutacje  somatyczne sa gtéwnym  powodem
wystepowania chordéb genetycznych oraz
nowotworéw i jednoczesnie, jezeli pojawig sie w

komodrkach rozrodczych prowadza do powstania

choréob dziedzicznych. Dotychczas nie znamy ani
liczby ani rodzaju mutacji somatycznych
gromadzonych w komdérkach ludzkiego organizmu, a
zatem nie mozemy poznac¢ przyczyn wielu choréb

genetycznych.


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5031803/
https://english.tau.ac.il/news/stopping_breast_cancer_metastasis
https://www.youtube.com/watch?v=wAoZym_anr0

Dr Gilad Evrony podczas pracy w laboratorium Christophera Walsha w Bostonie zainteresowat sie
chorobami neurologicznymi wywotywanymi przez mutacje somatyczne. Byty to rzadkie przypadki
padaczki, rézne rodzaje neurodegeneracji i uposledzenia umystowego oraz autyzm. Z
dotychczasowych badan wiadomo, ze moézg jest narzadem, ktérego komorki akumuluja wyjatkowo
duzo mutacji somatycznych. Stad naukowiec zadat sobie pytania jak ztozonym patchworkiem jest
nasz moézg, jakie mutacje zawiera i ile ich jest, jak mutacje somatyczne wptywajq na funkcjonowanie
moézgu? I w koncu co najwazniejsze czy mutacje somatyczne mogq byc¢ przyczyng choréb
neurologicznych i psychiatrycznych, ktdrych podstaw do dzisiaj nie znamy?

Wiadomym jest, ze przy uzyciu standardowych metod sekwencjonowania mutacje somatyczne
obecne w pojedynczych lub niewielkiej ilosci komdrek sa niewykrywalne. I dlatego aby poznac
odpowiedZz na postawione pytania naukowiec siegnat po technike sekwencjonowania DNA
izolowanego z pojedynczej komérki. (uzyskiwane iloéci to okoto 6 pikograméw).

Razem z zespotem bioinformatykéw Dr Evrony opracowat metode izolacji pojedynczych
komoérek moézgu i sekwencjonowania ich materiatu genetycznego, dzieki czemu byt w

stanie zaobserwowa¢ pojedyncze mutacje somatyczne.

Badania pojedynczych neurondéw wykazaty obecnos$¢ bardzo réznych mutacji somatycznych, ktére
ujawnity ze na funkcjonowanie naszego modzgu wptywa olbrzymia liczba proceséw - od mutacji
punktowych i polimorfizmdédw mikrosatelitarnych, po obecnos$¢ wiekszych insercji retrotranspozonu i

réznic w liczbie wariantéw kopi oraz aneuploidii.

Dzieki poznaniu mutacji somatycznych pojedynczego neuronu naukowcy byli w stanie odtworzy¢
Sciezke rozwoju komorki - jej proliferacji i migracji, az do momentu, w ktérym zostata
zsekwencjonowana. Obserwacje doprowadzity do wniosku, ze kazdy modzg jest patchworkowgq
mozaikg lokalnych mutacji somatycznych. Jest wiec mozliwe, ze istniejq rzadkie, jeszcze nie
rozpoznane choroby neurologiczne, w ktérych lokalne mutacje somatyczne wptywajaq jedynie na
obszar mdzgu odpowiedzialny za konkretng funkcje poznawcza, oszczedzajac reszte mdzgu.

Jak przyznajq autorzy pracy, ich badania sktaniajg do poszukiwania odpowiedzi na wiele nowych
pytan.

Zrédta:

http://science.sciencemag.org/content/354/6312/557.figures-only
http://science.sciencemag.org/content/354/6312/557.full

https://www.technologyreview.com/lists/innovators-under-35/2015/pioneer/gilad-evrony/

Zanalizowano sekwencje materiatlu genetycznego wirusa Zika
wyizolowanego ze spermy

Wirus Zika nalezy do rodziny flawiwiruséw i od 2013 roku stanowi powazny problem w 68 krajach
Ameryki Potudniowej, Karaibdw i w rejonie Zachodniego Pacyfiku. Naukowcy z Wielkiej Brytanii
przeprowadzili na materiale wyizolowanym z préobki spermy sekwencjonowanie metagenomiczne i

po raz pierwszy opublikowali petng sekwencje genomu tego wirusa.

RNA wirusa Zika jest wykrywalne w spermie zakazonych mezczyzn przez ponad dwa miesigce po
wystgpieniu pierwszych objawdw infekcji. Pomimo to dotychczas znane byty jedynie sekwencje
niewielkich fragmentéw genomu wirusa izolowanego ze spermy. Tym razem udato sie wyizolowa¢ z
probki spermy duzg liczbe kopii wirusa. Materiat przygotowano do sekwencjonowania przy uzyciu
protokotu Nextera XT i zsekwencjonowano przy uzyciu systemu MiSeq.

Poznanie petnej sekwencji genomu wirusa Zika umozliwi zrozumienie wystepujacych w zaleznosci
od $rodowiska polimorfizmdw i usprawni prace nad skuteczng szczepionka.

Zrédta:

http://wwwnc.cdc.gov/eid/article/22/5/16-0107_article
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/27088817
http://genomea.asm.org/content/4/5/e01116-16.full.pdf+html

INFORMACIJE OD PARTNEROW


http://science.sciencemag.org/content/354/6312/557.figures-only
http://science.sciencemag.org/content/354/6312/557.full
https://www.technologyreview.com/lists/innovators-under-35/2015/pioneer/gilad-evrony/
http://wwwnc.cdc.gov/eid/article/22/5/16-0107_article
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/27088817
http://genomea.asm.org/content/4/5/e01116-16.full.pdf+html

illumina

Wiadomosci z Kolonii — spotkanie IAP-ESP 2016

W tegorocznym miedzynarodowym spotkaniu International Academy of Pathology (IAP) oraz
European Society of Pathology (ESP) w Kolonii udziat wzieto ponad 4000 naukowcdw i klinicystéw z
catego $wiata. Podczas prezentacji i sesji plakatowych przedstawiono kluczowe badania z zakresu
patologii molekularnej i zaprezentowano nowe zastosowania genomiki w diagnostyce molekularnej.
Na zaproszenie firmy Illumina Profesor Florian Haller z Uniwersytetu w Erlangen przedstawit wyniki
biopsji bezkomdérkowych (ctDNA) guzdw litych z zastosowaniem TruSight® Tumor 15 (TST15).

Opis metody znajdziecie Paistwo w publikacjach:
kliknij tutaj

Nowe oprogramowanie MiniSeq™ System Suite v1.1 juz dostepne

Najnowsza wersja oprogramowania MiniSeq zwieksza mozliwo$ci wykorzystania systemu. Local Run
Manager pozwala importowa¢ surowe dane i analizowac¢ je w réznych ustawieniach. Pozwala réwniez

na import niestandardowych genomow referencyjnych.

Szczeg6ty znajdziecie Panstwo odwiedzajac ponizszq strone:
kliknij tutaj

Infinium® XT juz dostepny

Nowy zestaw Infinium® XT - 96 umozliwia genotypowanie na skale
produkcyjng w agrogenomice. Znajduje tez zastosowanie w tworzeniu duzych
biobankdéw i badaniach z zakresu medycyny personalizowanej.

Macierz typu BeadChip na 96 probek umozliwia przesiew do 50 tysiecy
polimorfizméw pojedynczych nukleotydéw (SNP) z ponad 95% gwarancjg
pokrycia. Udoskonalony protokdt XT upraszcza projektowanie
niestandardowych analiz, skraca czas ich wykonywania i zwieksza wydajnosé
probek.

MICROARRAY

RESEARCH USE ONLY

Szczegoly znajdziecie Panstwo odwiedzajac strone:
http://mkto-h0034.com/FmMhEn00mM60X002MB000XwWk9

TruSight RNA Fusion Panel - nowy panel do badanie fuzji genowych w
nowotworach

Nowy panel pozwala na detekcje znanych i nowych genoéw wielu rodzajow nowotwordw w tym guzéw
litych, tkanek miekkich i nowotworéw krwi. Pozwala przeanalizowa¢ materiat na pod katem
obecnosci 507 gendéw nowotworowych z publicznie dostepnych baz danych. Dofaczone

oprogramowanie przedstawia wyniki identyfikacji i analizy fuzji genéw w postaci tatwego do


http://mkt.illumina.com/EMEA-Oncology-Tradeshow-IAPESP-Q32016Post-event-email_Nested-landing-page.html?aliId=75895282&pb=1&form=EMEA-Oncology-Tradeshow-IAPESP-Q32016.Posteventemail_LP-StaticImagewithForm
http://support.illumina.com/sequencing/sequencing_instruments/miniseq/downloads.html?mkt_tok=eyJpIjoiWVRCaU56UTFZbUpqTXpBMiIsInQiOiJDRXRzUWtZZ3JONERIU0czaGFaRENab01USkFmcTJUOWx0S3VzMEFuRWtDazFwSW9kUHBPS3c1Yk1oTXVDVXFvNTRaV3RzMEJ2NEtZZUFPa3czd202MnFpTU5KYU54ckRpSktUK0lXNVFJRT0ifQ%3D%3D
http://mkto-h0034.com/FmhEn00m60X0O2MB000Xwk9

interpretacji raportu.

Szczego6towe informacje znajdziecie Panstwo na ponizszych stronach internetowych:
TruSight RNA Fusion panel

kliknij tutaj

TruSeq Bovine Parentage Sequencing Panel - nowy panel do badania
pokrwienstwa bydta

TruSeq Bovine Parentage Sequencing Panel to rozwigzanie do badania pokrewienstwa wielu ras
bydta miesnego i mlecznego, umozliwia analize wielu istotnych cech i fatwiejsze zarzadzanie
stadem. Eliminuje konieczno$¢ powtarzania analiz. Jest wyposazony w przyjazne uzytkownikowi

oprogramowanie przedstawiajgce wyniki sekwencjonowania.

Szczegobtowe informacje znajdziecie Panstwo na ponizszych stronach internetowych:
kliknij tutaj

kliknij tutaj

Dnia 20 wrzesnia 2016 ogloszono liste produktow wycofywanych z oferty
z dniem 31 grudnia 2016 roku:

(31 grudnia 2016 jest rowniez ostatnim mozliwym dniem wysytki)

Humer Opis Produkt zastepujgoy
Katalogowy Produ kdu vy cofywany
Mextera® Rapid
Sequencing FC-140-1004 Capture Expanded FC-150-1001
Exome Kit
Mextera® Rapid
Sequencing FC-140-1005 Capture Expanded FC-150-1002
Exome Kit
Mextera® Rapid
Sequencing Capture Expanded FC-150-1003
Exome Kit
Mextera® Rapid
Sequencing FC-140-1006 Capture Expanded FC-150-1004
Exome Kit
Mextera® Rapid
Sequencing Capture Expanded FC-144-1000
Exome Kit
Mextera® Rapid
Sequencing Capture Expanded FC-144-1001
Exome Kit
Mextera® Rapid
Sequencing Capture Expanded FC-144-1002
Exome Kit
Mextera® Rapid
Sequencing Capture Expanded FC-144-1003
Exome Kit
Mextera® Rapid
Sequencing Capture Expanded FC-144-1004
Exome Kit

Linia

Nowe wersje dokumentacji:

e TruSeq DNA Methylation Kit Reference Guide

e TruSeq Ribo Profile (Mammalian) Reference Guide

e TruSeq Ribo Profile (Yeast) Reference Guide

e Globin-Zero Gold rRNA Removal Kit Reference Guide
e Ribo-Zero rRNA Removal Kit Reference Guide

e HiSeq X® System Guide

e HiSeq X System Lab Setup and Site Prep Guide

e HiSeq 4000 System Guide


http://mkto-h0034.com/JE2nXB0inX0kGph0wO00090
http://www.illumina.com/company/news-center/feature-articles/trusight--rna-fusion-panel-targets-500--genes.html?mkt_tok=eyJpIjoiTUdRMVltUmxOamd4T0RNMyIsInQiOiJzSWNPSzNxcldtbFpZWUZWWk4xdmU0MG9HcGxFRlRaWmF0cXBPVU1zU080bERQazJZWTNlbG0rcmdtRE1SOU9ROWx2OExaYm9YU3NBd25uZjhpb3pIcmhoR0ZCcDFUYkt2WlRsdVk0cGtTRT0ifQ%3D%3D
http://www.illumina.com/products/by-type/sequencing-kits/library-prep-kits/truseq-bovine-parentage.html?mkt_tok=eyJpIjoiTkRrMFpXSTRaV0ZqWmpWaCIsInQiOiJpRmN2V2NIRnlpRUU2K3JOdkcxbjBmOURGWmRobUlcL3JKMk1ydHlqZnhsSzg0VDZwb1p6Vk1iSkw1VEFhcnczU0JPMVN6U1g4RlRzajgzS1VJXC9vek55TWlXdkM4VUF1UE5JUndlaDNWeE5jPSJ9
http://support.illumina.com/content/dam/illumina-marketing/documents/products/datasheets/truseq-bovine-parentage-data-sheet-1370-2016-005.pdf
http://mkto-h0034.com/HX0020B0kO6h7X90nmE001w
http://mkto-h0034.com/qmXX0w0hn70k9702E0O200B
http://mkto-h0034.com/a0200n0mBX0h008X3Ek79Ow
http://mkto-h0034.com/n0XO04902Bkn0XE0hm00w79
http://mkto-h0034.com/Xwn0OaE0k000X79hB02mX50
http://mkto-h0034.com/f007w0n0h600mE2BXkXbO09
http://mkto-h0034.com/f007w0n0h700mE2BXkXcO09
http://mkto-h0034.com/p0900X0mdX0B08kEwn0Oh72

e HiSeq 3000 System Guide
e HiSeq 4000 and HiSeq 3000 Systems Site Prep Guide
e cBot System Site Prep Guide

Nowa skuteczna technika detekcji mutacji somatycznych u chorych na
raka - SOMATIC 1 MASTR™ Plus Dx kit

Opracowano wysoce skuteczny i optacalny test Multiplex PCR (oparty na technice NGS), ktéry
umozliwia detekcje mutacji somatycznych w genach KRAS, NRAS i BRAF w prdbkach biopsyjnych
pobranych od pacjentdéw chorych na raka. SOMATIC 1 MASTR™ Plus Dx jest testem tatwym do

zastosowania i moze by¢ uzywany w rutynowej praktyce klinicznej.

KRAS, NRAS i BRAF sg kluczowymi czasteczkami Sciezki sygnatowej EGRF. Mutacje w tych genach
wplywajg na Sciezke sygnatowa RAS/RAF/MEK/ERK wystepujacg w wielu rodzajach nowotwordw i
stanowigq markery prognostyczne przerzutowego raka odbytnicy (mCRC). Detekcja mutacji
somatycznych w tych genach jest istotna dla wyboru odpowiedniego rodzaju leczenia pacjentéw
chorych na raka. Mutacje KRAS i NRAS s$wiadcza o braku odpowiedzi na leczenie Cetuximabem i
Panitumumabem u chorych na raka okreznicy. Z kolei Cetuximab jest wysoce skuteczny w leczeniu
pacjentow z mCRC z niezmutowanym genem RAS i BRAF. Wedtug aktualnych wytycznych u
pacjentdéw z rakiem okreznicy geny KRAS, NRAS i BRAF powinny by¢ rutynowo badane w celach

diagnostycznych.

TAT:?5h HOT:3h

http://www.multiplicom.com/content/abstract-detection-nras-kras-and-braf-mutations-ffpe-derived-dna-novel-targeted-resequencing

SOMATIC 1 MASTR™ Plus Dx jest testem diagnostycznym umozlwiajagcym jakosciowg detekcje
wariantdw somatycznych genéw KRAS, NRAS i BRAF w DNA otrzymanym z utrwalonej tkanki guza.
Test pozwala na fatwa analize mutacji typu hotspot jak réwniez catych regiondéw kodujacych tych

genow.

Szczegodtowe informacje znajda Panstwo na stronie internetowej producenta testu:
kliknij tutaj

(§) sage science

Automatyczna selekcja fragmentéw DNA (na PippinPrep) pomocna w
przygotowaniu bibliotek szlakiem TruPlex

Naukowcy z firmy Sage Science wykazali, ze zastosowanie technologii ThruPLEX Plasma-Seq
technology umozliwia stworzenie bibliotek DNA o wysokiej réznorodnosci. Co wazne zastosowanie
systemu Pippin Prep do selekcji fragmentéw cfDNA krotszych niz 170 par zasad pozwolito na
wzbogacenie bibliotek we fragmenty cfDNA o dlugos$ci pomiedzy 60 a 120 par zasad. Taka
réznorodno$¢ obserwowano jedynie w przypadku kiedy selekcji dtugosci fragmentow DNA

dokonywano przed skonstruowaniem biblioteki.


http://mkto-h0034.com/ZEk9O0mew0000B0h920nXX7
http://mkto-h0034.com/qmXX0w0hnf0k9702E0Oa00B
http://mkto-h0034.com/jBgE0m2nX009h0OkXwb0700
http://www.multiplicom.com/content/abstract-detection-nras-kras-and-braf-mutations-ffpe-derived-dna-novel-targeted-resequencing

Analyses of Amplified ThruPLEX Libraries
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http://www.sagescience.com/wp-content/uploads/2016/10/SageRubicon-AGBT-Scottdale-Egon-corrected2. pdf

Szczego6ty znajda Panstwo odwiedzajac ponizsze strony:

Plakat z konferencji AGBT Precision Health meeting Arizona, USA
kliknij tutaj

Blog firmy Sage Science

kliknij tutaj

NADCHODZACE WYDARZENIA

6. Herbsttreffen AG Molekularpathologie
November 21st, 2016 - November 22nd, 2016 | Karlsruhe, Germany.

http://www.multiplicom.com/content/6-herbsttreffen-ag-molekularpathologie

Dag van de Wetenschap
November 27th, 2016 - November 27th, 2016 | Niel, Belgium.

http://www.multiplicom.com/content/dag-van-de-wetenschap

American Society for Cell Biology (ASCB) Annual Meeting
San Francisco, CA, December 3-7

http://www.ascb.org/2016meetin

American Society of Hematology (ASH) Annual Meeting
San Francisco, CA, December 3-6

http://www.hematology.org/Annual-Meeting/

VII Ogodlnopolska Konferencja Postepy w Badaniach Biomedycznych
10-11.12.2016 w Warszawie

http://sknwum.wixsite.com/postepy/oglne

II MIEDZYNARODOWE FORUM MEDYCYNY PERSONALIZOWANEJ]
27 MARCA 2017 R. Krakéw

http://www.medycynapersonalizowana.pl

9th International Conference on Canine and Feline Genetics and
Genomics

Minnesota May 2017
https://cceevents.umn.edu/9th-international-conference-on-canine-and-feline-genetics-and-
genomics
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http://www.hematology.org/Annual-Meeting/
http://sknwum.wixsite.com/postepy/oglne
http://www.medycynapersonalizowana.pl/
https://cceevents.umn.edu/9th-international-conference-on-canine-and-feline-genetics-and-genomics

community@openexome.pl

OpenExome s.c. | Ul. Zwirki i Wigury 101 lok. 5.22 | 02-096 Warszawa | (+48) 22 552 67 16

Kliknij, aby sie wypisaé


mailto:community@openexome.pl

