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Spersonalizowana terapia
nowotworow oparta na
kompleksowym profilowaniu
genomowym'®

We wszystkich typach guzoéw litych z wykorzystaniem
biopsji tkankowej lub biopsji ptynnej™3
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Testy FoundationOne® badajg wszystkie istotne
geny zwigzane z nowotworami, analizujac ich
petna sekwencje kodujaca'®

Kompleksowe profilowanie genomowe firmy Foundation Medicine® wykorzystuje technologie
Sekwencjonowania Nowej Generacji (NGS) z zastosowaniem metody hybrid capture,
umozliwiajaca zbadanie obszaréow genomu guza, ktére mogtyby zosta¢ pominiete w testach
hotspot*.

Test hotspot oparty na NGS

Sekwencjonowaniu poddaje sie wstepnie zdefiniowane regiony gendw (hotspots) istotnych
w onkogenezie’.

Potencjalnie Wykryty Potencjalnie Wykryty Potencjalnie Potencjalnie
niewykryty niewykryty niewykryty niewykryty

Test Foundation Medicine®'-¢

Kompleksowe profilowanie genomowe wykorzystuje technologie NGS opartg na metodzie hybrid
capture, ktéra analizuje catg sekwencje kodujgca gendw istotnych w onkogenezie.

Procedura ta umozliwia identyfikacje wszystkich czterech klas zmian genomowych oraz okreslenie
statusu TMB, MSI i HRD w ramach jednego sekwencjonowania.
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Testy FoundationOne® umozliwiajg indywidualny
dobdr badania w zaleznosci od dostepnosci materiatu
tkankowego'-4*

Jakiego rodzaju nowotwor
wystepuje u pacjenta?
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Tkanka Krew petna
nowotworowa obwodowa
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Panel genetyczny 324 (DNA) 324 (DNA) 406 (DNA) i 265 (RNA)

Wykrywanie czterech gtéwnych

klas zmian genomowych:

¢ Substytucje zasad @ @ @
* Insercje i delecje

¢ Zmiany liczby kopii genéw

* Rearanzacje

Obcigzenie mutacyjne guza
(TMB)*

Niestabilnos¢é mikrosatelitarna
(MSI)*

Sygnatura genomowa HRD
(HRDsig)*

Frakcja wolnokrazacego DNA
nowotworowego (ctDNA)

©O1O1©®
CIENICHO,
©

* TMB i MSI sg podane w raporcie z badania FoundationOne®CDx i FoundationOne®Heme, bTMB i MSI-high w przypadku FoundationOne®Liquid
CDx, HRD jest podana w raporcie z badania FoundationOne®CDx. HRDsig - Sygnatura niedoboru rekombinacji homologicznej
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Od probki guza do spersonalizowanego raportu

Zamawianie naszych Ustug

Aby zamodwic ustuge FoundationOne®, nalezy
wypetni¢ formularz zamoéwienia online

za posrednictwem indywidualnego konta na
portalu internetowym Foundation Medicine
(www.foundationmedicine.pl).

FoundationOne®CDx

Formularz zamdwienia online uzupetniajg
Panstwo za posrednictwem indywidualnego
konta na naszej stronie internetowej
foundationmedicine.pl.

Do wykonania Ustugi wymagana jest tkanka
utrwalona w formalinie i zatopiona w bloczku
parafinowym lub niezabarwiona tkanka
utrwalona na szkietkach podstawowych.

Do wykonania badania wymagana jest
tkanka w bloczku parafinowym o zawartosci
komorek nowotworowych >20%.

Aby wystac probke, nalezy wczesniej
zamowic¢ opakowanie wysytkowe poprzez
strone internetowg Foundation Medicine
foundationmedicine.pl.

Prébka zostanie przestana do Laboratorium
Molekularnego Profilowania Nowotwordow
w Penzberg, Niemcy.

FoundationOne°Liquid CDx

Formularz zamoéwienia online
uzupetniajg Panstwo za posrednictwem
indywidualnego konta na naszej stronie
internetowej foundationmedicine.pl.

Do wykonania badania wymagane sg dwie
probki petnej krwi obwodowej (po 8,5 ml
kazda).

Aby wystac probke, nalezy wczesniej
zamowic opakowanie wysytkowe poprzez
strone internetowg Foundation Medicine
foundationmedicine.pl. Do pobrania

i wysytki krwi nalezy stosowac¢ wytacznie
proboéwki dotagczone do opakowania
wysytkowego.

Préobka zostanie przestana do
Laboratorium Profilowania Molekularnego
Nowotwordéw w Penzberg, Niemcy.

Przewodnik dotyczacy zamodwienia testu
FoundationOne® oraz informacje na temat
pobierania i przygotowania materiatu do
badania, a takze inne istotne dokumenty
mozna znalez¢ na naszej stronie internetowe;j:
www.foundationmedicine.pl

FoundationOne®Heme

Formularz zamoéwienia online
uzupetniajg Panstwo za posrednictwem
indywidualnego konta na naszej stronie
internetowej foundationmedicine.pl

Do wykonania badania wymagana

jest tkanka w bloczku parafinowym

o zawartosci komorek nowotworowych
220%.

Aby wystac probke, nalezy wczesniej
zamowic opakowanie wysytkowe poprzez
strone internetowg Foundation Medicine
foundationmedicine.pl.

Probka zostanie przestana do
Laboratorium Profilowania Molekularnego
Nowotworéw w Penzberg, Niemcy.

Lekarz onkolog

Materiat do badania

Przejrzysty, szczegotowy raport z badania

Raport zawiera opis profilu genomowego guza, dostepnych zatwierdzonych terapii
celowanych, immunoterapii, aktualnie prowadzonych badan klinicznych oraz bibliografie.
Raport udostepniany jest w indywidualnym koncie lekarza na portalu internetowym
Foundation Medicine w terminie do 8.8 dni roboczych dla badan FoundationOne® CDx

i FoundationOne® Liquid CDx oraz do 20 dni roboczych dla badania FoundationOne® Heme
- liczagc od momentu dostarczenia prébki do laboratorium.

Laboratorium Profilowania Molekularnego Nowotwordéw
w Penzberg, Foundation Medicine, Niemcy

Przejrzysty,
szczegodtowy raport
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Ustuga kompleksowego profilowania
genomowego guzow litych?

Kompleksowa analiza genomu nowotworu?

* FoundationOne®CDx stuzy do diagnostyki molekularnej guzéw litych na podstawie
biopsji tkankowej

e Analizuje DNA w celu identyfikacji 324 gendw istotnych w powstawaniu nowotwordéw
Okresla status TMB, MSI i sygnatury genomowej HRD (HRDsig)*

» Posiada walidacje analityczna i kliniczng?

Przejrzysty, szczegétowy raport z badania?

¢ Obejmuje opis profilu genomowego guza pacjenta wraz z wykazem zatwierdzonych
przez Europejska Agencje Lekdéw opcji terapeutycznych

e Zawiera dane literaturowe dotyczace znalezionych zmian genomowych wraz z opisem
ich znaczenia biologicznego

e Zawiera spis aktualnie prowadzonych badan klinicznych rekrutujgcych pacjentow
z okreslonymi, wykrytymi nieprawidtowos$ciami

Kompleksowa obstuga klientéw

e Zespot FMI Polska zapewnia wsparcie w zakresie sktadania zamowienia, wysytki probki
oraz udzielania odpowiedzi na wszelkie pytania zwigzane z testem FoundationOne®CDx

e Laboratorium Profilowania Molekularnego Nowotworow w Penzberg wykonuje ocene
jakosci nadestanej tkanki, przeprowadza sekwencjonowanie i sporzadza raport

e Raport jest dostepny w indywidualnym koncie lekarza na portalu internetowym
Foundation Medicine

* Ustuga Peer-to-Peer: mozliwos$¢ konsultacji z miedzynarodowym gronem klinicystow
i biologdw molekularnych jako dalsze wsparcie przy podejmowaniu decyzji
terapeutycznych

Test All-in-One pozwala zaoszczedzi¢ czas i tkanke?5

Kompleksowy test FoundationOne® dostarcza petnych informacji o zmianach
genomowych w ramach jednego badania, co pozwala na oszczednos$¢ materiatu
tkankowego w poréownaniu do tradycyjnego, sekwencyjnego badania biomarkerow.

* Sygnatura niedoboru rekombinacji homologicznej (Homologous Recombination Deficiency Signature, HRDsig) obejmuje zarowno status
zaburzen gendéw rekombinacji homologicznej HRD, jak i wskaznik genomowej utraty heterozygotycznosci (gLOH). Wynik HRDsig jest
prezentowany w raporcie jako: ,dodatni status HRD” ("HRDsig Positive”), ,,ujemny status HRD” ("HRDsign Negative”) lub ,,Nie mozna ustali¢”
("Cannot Be Determined”).

Jakiego rodzaju nowotwor
wystepuje u pacjenta?
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FoundationOne®CDx, jesli...

* chcg mie¢ Panstwo pewnos¢, ze dzieki kompleksowej analizie genomowej
pacjenci podejma swiadome decyzje dotyczace leczenia

* nie chca Panstwo przeoczy¢ zadnych rzadkich mutacji ani potencjalnych
mechanizmow opornosci na terapie?

* majg Panstwo do czynienia z nowotworem o nieznanym umiejscowieniu
pierwotnym?
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Ustuga kompleksowego profilowania genomowego ok . ,
» - . . . . akiego rodzaju nowotwor
guzow litych z zastosowaniem biopsji ptynnej? wystepuje u pacjenta?

‘ J

Guz lity Miesak

v

Kompleksowa analiza genomu nowotworu (ctDNA)3 216

* FoundationOne®Liquid CDx stuzy do diagnostyki molekularnej guzéw litych na
podstawie biopsji ptynnej

e Analizuje DNA w celu identyfikacji 324 gendw istotnych w powstawaniu nowotwordéw
* Okresla status bTMB i MSI-H* &
e Umozliwia oznaczenie frakcji wolnokrazgcego DNA nowotworowego (ctDNA)**

* Posiada walidacje analitycznga i kliniczng

Tkanka Krew petna
Zabieg o niskiej inwazyjnosci’"? nowotworowa obwodowa
* Przyjazne dla pacjenta pobranie krwi - bez koniecznosci wykonywania biopsji tkankowej
Przejrzysty, szczegétowy raport z badania3 l l v

¢ Obejmuje opis profilu genomowego nowotworu pacjenta wraz z wykazem
zatwierdzonych przez Europejskg Agencje Lekdw opcji terapeutycznych Ga FOUNDATIONONE®CDXx Ga FOUNDATIONONE®LIQUID CDx GB FOUNDATIONONE”HEME

Wiecej informacji na ten temat mozna znalez¢ w przegladzie FoundationOne CDx (str. 8)

Test All-in-One — kompleksowa diagnostyka genomowa réwniez dla pacjentow bez
dostepnego materiatu tkankowego* ® FoundationOne’Liquid CDx, jesli...

Kompleksowy test FoundationOne® Liquid CDx dostarcza petnych informacji o zmianach « chca mieé Panstwo pewnosé, ze dzieki kompleksowej analizie genomowe;j
genomowych w ramach jednego badania - pozwala zaoszczedzi¢ czas i przeprowadzic pacjenci podejma $wiadome decyzje dotyczace leczenia

diagnostyke takze u pacjentow, u ktérych materiat tkankowy nie jest dostepny.

Kompleksowa obstuga klientéw
Wiecej informacji na ten temat mozna znalez¢ w przegladzie FoundationOne CDx (str. 8)

nie chcg Panstwo przeoczy¢ zadnych rzadkich mutacji ani potencjalnych
mechanizmoéw opornosci na terapie®

biopsja guza jest niemozliwa lub trudna do wykonania'™

FoundationOne“Liquid CDx analizuje DNA nowotworowe krazace we krwi ilo$¢ dostepnej tkanki jest niewystarczajaca do przeprowadzenia petnego badania322
pacjenta (ctDNA)?319-2° klasyczna biopsja wigze sie z wysokim ryzykiem lub znacznym obcigzeniem dla pacjenta’®22
istnieje podejrzenie progresji choroby lub nabytej opornosci na terapig?'23-24
Tkanka nowotworowa Zdrowa tkanka . : o . o o
Apoptoza | Nekroza | Sekrecja Gtéwne zrédio pozakomaérkowego DNA konieczne jest lepsze zrozumienie heterogenicznosci nowotworu

Apoptoza

Uwalnianie %(/( Ny ™ ﬁ\@\/ Uwalnianie
CtDNA @ CfDNA

Komorki krgzace we krwi 0

* MSI-H (microsatellite instability-high) = wysoka niestabilno$¢ mikrosatelitarna
** Frakcja wolnokrazgcego DNA nowotworowego (ctDNA) w pozakomérkowym DNA (cfDNA) okre$la prawdopodobiefstwo wykrycia zmian genomowych

10 M
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Ustuga kompleksowego profilowania genomowego
miesakow na podstawie materiatu tkankowego

Kompleksowa analiza genomu nowotworu'®

e FoundationOne®Heme stuzy do diagnostyki molekularnej miesakéw na podstawie biopsji
tkankowej

e Analizuje 406 gendw na poziomie DNA oraz 265 gendw na poziomie RNA
* Okresla status TMB i MSI
e Posiada walidacje analityczng

Przejrzysty, szczegétowy raport z badania'

* Obejmuje opis profilu genomowego guza pacjenta wraz z wykazem zatwierdzonych
przez Europejska Agencje Lekdw opcji terapeutycznych

Wiecej informacji na ten temat mozna znalez¢ w przegladzie FoundationOne CDx (str. 8)

Kompleksowa obstuga klientéw
Wiecej informacji na ten temat mozna znalez¢ w przegladzie FoundationOne CDx (str. 8)

Test All-in-One pozwala zaoszczedzié czas i tkanke'®
Wiecej informacji na ten temat mozna znalez¢ w przegladzie FoundationOne CDx (str. 8)

+,

FoundationOne®*Heme wspiera diagnostyke i wyboér terapii w przypadku
miesakow?7-2°

Fuzje gendéw i zmiany liczby kopii wystepuja czesciej w przypadku miesakéw niz w przypadku
innych guzéw litych:

* Profilowanie genomowe moze pomoc w lepszej diagnostyce nowotwordw tkanek miekkich, rowniez
w przypadkach niejasnej morfologii/histologii

* Umozliwia wykrywanie nowych, dotychczas nieopisanych zmian, co pozwala na lepsze zrozumienie
biologii nowotwordw

» Jednoczesne sekwencjonowanie DNA i RNA umozliwia wykrywanie translokacji z wysokg czutoscia

Jakiego rodzaju nowotwor
wystepuje u pacjenta?

] l )

Guz lity Miesak
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J
Tkanka Krew petna
nowotworowa obwodowa
Jv J v
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FoundationOne®Heme bada zaréwno DNA jak i RNA

sekwencja RNA

>200 genéw
ha poziomie
RNA

sekwencje
RNA i DNA

o

sekwencja DNA

Fuzje i rearanzacje gendw sa cecha charakterystyczng miesakdéw. Dzieki potaczeniu sekwencjonowania
DNA i RNA, FoundationOne®*Heme moze wykryé te zmiany'S.

13
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Przejrzysty, szczegotowy raport

Przewodnik po terapii spersonalizowanej na przyktadzie raportu
FoundationOne®CDx

Najwazniejsze informacje
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Sygnatury genomowe
Status TMB i MSI, ktére sg powigzane z odpowiedzig na immunoterapie

Report Highlights .
© Targeted therapies with NCON categories of evidence in this Z mia ny g enomowe

Lomar type: Niraparib (p. 8). Olaparib (p-9), Rucaparib (p-10)

Genomic Signatures

Loss of Heterozygosity score - 32.0%
Microsatellite status- MS-Stable
Tumor Mutational Burden — 1 Muts/Mb

.Evldence-matchedz:\lr\icalmalsopllonsbasedon(mspanem’s Kllnlcznle IStOtne Zmiany . genaCh ZWiazanyCh Z nOWOtworem
nomic findings: (p. 12
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alterations: 3

LE THERAPEUTIC OR CLINICAL TRiAL OPTIONS
+See About the Test in appendix for details

Yogical and clinicq

Terapie o znaczeniu klinicznym (w danym typie nowotworu)

GENOMIC SIGNATURES

Loss of Heterozygosity score - 32.0%

i ! significanc .
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THERAPIES WITH CLINICAL 3 ection. . diagnostic, germiin,
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(IN PATIENT'S TUMOR TYPE) (IN OTHER TUMO )

Niraparib [2al Talazoparib
Olaparib E
Rucaparib [2a0

10 Trials see p. 2

Microsatellite status - MS-Stable

No therapies or clinical trials. see Genomic Signalures soction

Tumor Mutational Burden - 1 Muts/Mb
GENE ALTERATIONS

BARD1- deletion exon 3

10 Trials see p. 14

No therapies or clinical trials. see Genomic Signatures section

e ——— e —————1
THERAPIES WITH CLINICAL
THEMPIESBV/VLT:CCELINICAL Tiexe
(IN PATIENT'S TUMOR TYPE) (IN OTHER TUMORTYPE)
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o e

TP53 - R158G

2 Trials see p. 16
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Terapie zarejestrowane w UE, ktdorych skutecznos¢ zostata potwierdzona w badaniach
klinicznych dotyczacych zmian wykrytych w typie nowotworu danego pacjenta. Szczegdtowy
opis znajduje sie w dalszej czesci raportu

Terapie o znaczeniu klinicznym (w innych typach nowotworéw)

Terapie zarejestrowane w UE, ktérych skutecznos$é zostata potwierdzona w badaniach
klinicznych dotyczacych zmian wykrytych w innych typach nowotworu. Szczegdty dotyczace
odpowiedniego badania mozna znalez¢ w dalszej czesci raportu.

Kategoria NCCN

Okreslenie kategorii rekomendacji NCCN dla terapii, na podstawie jakosci dowoddw klinicznych
oraz konsensusu ekspertdw (np. 1, 2A, 2B, 3)*

Badania kliniczne

Aktualne badania, do ktdérych pacjent mogtby zosta¢ zakwalifikowany w oparciu o profil
genomowy nowotworu

Zmiany genomowe bez opcji terapeutycznych

Zidentyfikowane dodatkowe zmiany genomowe bez aktualnie dostepnych opcji
terapeutycznych

Potencjalne opornosci zwigzane z pojedynczymi genami, a takze opornosci krzyzowe
Terapie, ktore mogg by¢ nieskuteczne w zwigzku z wykrytymi opornosciami

W zatgczniku do raportu znajdg Panstwo szczegdtowe informacje na temat profilu nowotworu

i zwigzanych z nim zatwierdzonych opcji leczenia, odpowiednig literature oraz prowadzone aktualnie
badania kliniczne.

* Wytyczne NCCN (NCCN Guidelines®) to uznany standard praktyki klinicznej w leczeniu nowotworéw, a takze najbardziej szczegdtowe i najczesciej aktualizowane
wytyczne dotyczace praktyki klinicznej®°.

15



W razie dalszych pytan prosimy o kontakt Zamowienie testu FoundationOne® oraz

pod adresem e-mail: polska.fmi@roche.com informacje na temat pobierania i przygotowania
_ ) materiatu do badania znajdg Panstwo pod
http://www.foundationone.pl/ adresem: www.foundationmedicine.pl

http://www.foundationmedicine.pl
Telefon komdrkowy: 723 970 228
Telefon stacjonarny: +48 22 345 18 88 ext. 7

Przewidziane zastosowanie:

FoundationOne CDx (F1CDx) to wyrdb do diagnostyki in vitro oparty na sekwencjonowaniu nastepnej generacji, przeznaczony do wykrywania substytucji, zmian typuinsercja
i delecja (indel) oraz zmian liczby kopii (CNA) w 324 genach i wybranych rearanzacjach gendw, a takze sygnatur genomowych, w tym niestabilnosci mikrosatelitarnej (MSI),
gestosci mutacji (TMB), oraz w wybranych postaciach raka jajnika, wskaznika utraty heterozygotycznosci (LOH) i statusu zaburzenia gendéw rekombinacji homologicznej
(HRD) (przy HRD w F1CDx definiowanym jako dodatni tBRCA i/lub wysoki wskaznik LOH), z wykorzystaniem DNA wyizolowanego z prébki tkanki nowotworowej utrwalonej
w formalinie i zatopionej w parafinie (FFPE). Test jest przeznaczony do wspomagania procesu diagnostycznego w celu identyfikacji pacjentow, ktérzy moga odniesc korzysci
zleczenia zgodnego z zatwierdzonym oznakowaniem produktow leczniczych. Ponadto test F1ICDx jest przeznaczony do profilowania mutacji nowotworowych do stosowania
przez wykwalifikowany personel medyczny, zgodnie z wytycznymi dotyczacymi leczenia onkologicznego u pacjentow z litymi nowotworami ztosliwymi

FoundationOne” Liquid CDx (F1 Liquid CDx) to wyrdb do diagnostyki in vitro oparty na sekwencjonowaniu nastepnej generacji (NGS), ktére analizuje 324 geny. Substytucje
oraz zmiany typu insercji i delecji (indele) sa raportowane w 311 genach, zmiany liczby kopii (CNA) w 310 genach, a rearanzacje genowe w 324 genach. Test wykrywa rowniez
frakcje nowotworowa oraz sygnatury genomowe takie jak gestosci mutacji (bTMB) i niestabilnos$¢ mikrosatelitarng (MSI). F1 Liquid CDx wykorzystuje wolnokrazace DNA
pozakomorkowe (cfDNA) izolowane z osocza uzyskanego z antykoagulowanej krwi petnej pobranej od pacjentdw z nowotworami. Test jest przeznaczony do stosowania
jako towarzyszacy test diagnostyczny w celu identyfikacji pacjentow, ktorzy moga odniesc korzysé z leczenia terapiami celowanymi, zgodnie z zatwierdzonymi wskazaniami
terapeutycznymi. Ponadto test F1Liquid CDx jest przeznaczony do profilowania mutacji nowotworowych do stosowania przez wykwalifikowany personel medyczny, zgodnie
z wytycznymi dotyczacymi leczenia onkologicznego u pacjentéw z nowotworami ztosliwymi.

FoundationOne® Heme to wyrdb do diagnostyki in vitro oparty na sekwencjonowaniu nastepnej generacji, przeznaczone do analizy nowotwordw hematologicznych
i miesakow. Test umozliwia wykrywanie substytucji, zmian typu insercji i delecji (indele), zmian liczby kopii genu (CNA) oraz wybranych rearanzacji genetycznych na podstawie
analizy petnych sekwencji kodujacych 406 gendw oraz wybranych intronéw 31 gendw, wykorzystujgc DNA wyizolowane z krwi obwodowej, aspiratu szpiku kostnego
(BMA) lub materiatu nowotworowego utrwalonego w formalinie i zatopionego w parafinie (FFPE). Oprocz sekwencjonowania DNA, FoundationOne Heme wykorzystuje
rowniez sekwencjonowanie RNA w zakresie 265 gendw w celu wykrycia szerokiego spektrum fuzji genodw, ktdre sg czestymi czynnikami napedzajacymi rozwoj nowotworow
hematologicznych i miesakéw. Ponadto, test FoundationOne Heme jest przeznaczony do profilowania mutacji nowotworowych do stosowania przez wykwalifikowany
personel medyczny, zgodnie z wytycznymi dotyczacymi leczenia onkologicznego u pacjentéw z nowotworami hematologicznymi oraz miesakami

*W Polsce ustuga profilowania genomowego nowotwordw hematologicznych jest niedostepna

CDx: towarzyszacy test diagnostyczny; ctDNA: krazace DNA nowotworowe; DNA: kwas deoksyrybonukleinowy; FDA: Amerykarska Agencja ds. Zywnosci i Lekow;
FFPE: Probka tkanki utrwalona w formalinie i zatopiona w parafinie; HRD: niedobdr rekombinacji homologicznej; NCCN: National Comprehensive Cancer Network;
NGS: Sekwencjonowanie Nastepnej Gneneracji; RNA: Kwas rybonukleinowy
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