Fusionsgenanalyse aus Tumor-RNA Der Weg zu uns e
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Die Fusionsgenanalyse ist die ideale Erweiterung fir die Cancer- Sie finden uns an der Ecke Waldh&userstrafe und Paul-Ehrlich-
Precision®-Analyse. Fusionsgene stellen wichtige Treibermutatio- Strafle in Tibingen. Im Parkhaus am Ende der Paul-Ehrlich-Strafe
nendarundsind zudem oft geeignete Ziele flr einen Therapieansatz. befinden sich Praxisparkplatze, die gerne genutzt werden kénnen.
Die Detektion aus Tumor-RNA erlaubt einen sensitiveren und Zudem befinden sich direkt vor dem Gebdude zwei Behinderten-
wesentlich umfangreicheren Einblick als die Analyse von Fusions- parkplatze.

genen aus Tumor-DNA alleine. Neben der gezielten Anreicherung
bereits beschriebener, relevanter Fusionen sind auch Fusionen von
bekannten Treibergenen mit bis dato unbekannten Fusionspartnern
moglich. Es ist empfehlenswert, die Fusionsgenanalyse aus RNA
zusammen mit dem CancerPrecision®-Panel anzufordern. Die Fusi-
onsgenanalyse kann aber auch separat erfolgen oder nachgeordert
werden.

Tumordiagnostik

Grundlage der individualisierten Therapie

Die Fusionsgenanalyse umfasst 106 Gene, 85 Fusionsgene mit defi-
nierten Bruchpunkten und 15 intragenische Transkriptvarianten,
die parallel sequenziert und hinsichtlich einer moglichen Therapie-
relevanz im Befund eingeordnet werden.
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Wozu Tumordiagnostik?

Jeder Tumortragtindividuelle Verdanderungen im Erbgut (Mutationen),
die fiirdessen Entstehen, das Uberleben der Tumorzellen, das Auftre-
tenvon Resistenzen, aber auch fir die Sensitivitat gegentiber bestimm-
ten Therapieanséatzen verantwortlich sind (Malone et al., 2020, PMID:
31937368). Das Wissen Uiber die Mutationen in einem Tumor hilft dabei,
eine moglichst effiziente Therapie zu finden und damit nicht aussichts-
reiche Therapieansatze zu vermeiden. Zudem hat fast jeder flinfte
Tumor eine erbliche Ursache. Damit wird die Tumordiagnostik auch
flr Familienangehorige relevant.

Initiale Mutation Wachstum Weitere Metastasen-
Mutation bildung

Grafik: Tumorprogression und Zunahme der genetischen Vielfalt

Die Genetik des Tumors wird in der modernen Versorgung im Rahmen
von interdisziplindr aufgestellten Teams, sogenannten molekularen
Tumorboards, immer mehr fester Teil der onkologischen Grundver-
sorgung. Hier setzt die Tumordiagnostik des Zentrums fiir Humange-
netik Tlbingen an, bei der eine umfassende Analyse der Erbgutver-
anderungen des Tumors erstellt wird. Um bestmogliche Ergebnisse
zu erreichen, werden die Erbinformationen aus Tumor- und Normal-
gewebe miteinander verglichen. Dazu werden sdmtliche Gene, die
einen Einfluss auf Tumorentstehung, -wachstum und -therapie haben,
analysiert. Die Durchfiihrung von Sequenzierung, Analyse und Inter-
pretation aus einer Hand in einem akkreditierten Labor gewahrleistet
hochwertige und zuverldssige Entscheidungsgrundlagen fir das
bestmogliche Therapieregime.

In unserem diagnostischen Befund werden alle potenziell therapiere-
levanten Verdnderungen aufgelistet. Damit stehen dem behandelnden
Arzteteam wichtige molekulargenetische Informationen zur Therapie-
entscheidungen zur Verfligung. Vorund auch nach der Tumordiagnos-
tik beraten wir Ratsuchende zudem individuell und persénlich - denn
die Patientinnen und Patienten stehen bei uns im Mittelpunkt.

Untersuchungsprozess

(Dauer 2 Wochen)
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Eingang von Tumorgewebe im Labor
(=20 % Tumoranteil; FFPE oder
tiefgefroren), Normalgewebe (1-2 ml
EDTA-Blut)und des Einsendeformulars.
Abweichendes Probenmaterial auf
Nachfrage moglich (z. B. Liquid
Biopsy).

Parallele Sequenzierung des Tumor-
und Normalgewebes.

Detektion und Identifizierung von
therapierelevanten Mutationen durch
die bioinformatische Analyse der
Sequenzierdaten.

Interpretation und Diskussion der
Ergebnisse durch ein interdiszi-
plindres Team.

Zusammenfassung der Ergebnisse
fiir die behandelnde Arztin oderden
behandelnden Arzt.

Unsere umfassende Tumordiagnostik
im Uberblick

> Schnell
> Umfangreich
> Qualitatsgesichert

Relevant fiir alle Tumorentitaten

CancerPrecision®-Panel fiir Analyse von >700 Genen sowie
von therapierelevanten Translokationen in 31 Genen, in
denen Mutationen und/oder Kopienzahlveranderungen
bekannt sind

Moglichkeit der parallelen Fusionsgenanalyse aus
Tumor-RNA. Ergebnisintegrierung der Analyse im Cancer-
Precision® Befund

Bestimmung der homologen Rekombinationsdefizienz
(HRD), der Tumormutationslast (TMB); Ermittlung von vira-
len Infektionen (HPV/EBV) und der Mikrosatelliteninstabili-
tat (MSI)

Parallele Untersuchung der Keimbahn / Erblichkeit von
Tumorerkrankungen

Hochste Datenqualitédt durch Vergleich der DNA aus Tumor-
und Normalgewebe (Blut)

Die durchschnittliche Abdeckung von 500-1.000x erlaubt
die Detektion von therapierelevanten Varianten in Sub-
klonen

Unterstitzt drztliche Kolleginnen und Kollegen bei der
Auswahl einer zielgerichteten Therapie

Kompletter Workflow aus einer Hand - keine Daten verlas-
sen das Zentrum fir Humangenetik Tiibingen

Eine facharztliche Uberweisung ist empfohlen aber nicht
notwendig



