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Diagnostické laboratofe vyuZivajici NGS (Next Generation Sequencing) museji po datové strance resit
Ctyri zakladni problémy: management ukladani dat, rychlost analyzy, sledovani toku dat a interpretaci
vysledk(. Zvladnuti téchto Uloh se obzvlast v oblasti exomového a genomového sekvenovani neobejde
bez modernich technologii, které vysoce komplexni datové analyzy pfetvareji v rutinni automatizovanou
workflow, jenZ za¢ina od hrubych dat a kon¢i reportem diagnosticky relevantnich variant.

Zakladnim kamenem pro nalezeni patogennich variant je kvalitné provedend sekundarni analyza.
DRAGEN Bio-IT Platform poskytuje vysoce presné a ultra rychlé volani Siroké skaly typU variant jak pro
zarodecné tak i somatické aplikace. Mimo to obsahuje i specializované callery cilené na diagnosticky
dilezité geny jako jsou SMN1 a SMN2, CYP2D6, CYP2B6 nebo GBA.

Cloudové platformy ICA nebo Emedgene predstavuji kompletni prostfedi pro vSechny datové potreby
v NGS. Zatimco Illumina Connected Analytics (ICA) je oteviend cloudova platforma, jenZz umoznuje jak
vyuzivani hotovych nastrojl pro analyzu dat (napriklad DRAGEN), tak i vyvoj vlastnich nastrojl a databazi
v jednotném integrovaném cloudu, Emedgene je specializovanou platformou pro diagnostické
laboratore, jenz vyhledavaji co nejvyssi miru automatizace analyzy a integraci s anotacnimi databazemi,
které asistuji pfi interpretaci a reportovani variant. Tyto nastroje tak umoZznuji laboratofim bez vysokych
vstupnich investic do IT infrastruktury analyzovat a interpretovat velkd data odkudkoliv a kdykoliv,
s vysokou rychlosti a s divérou v konecny vysledek.



