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AlloSeg™ Tx 1/ e l'ausilio ideale
per identificare 1l match genetico migliore

Con AlloSeg™ Tx 17 & possibile indagare, oltre ai loci tradizionalmente correlati al trapianto,
anche altri geni associati al trapianto.

Man mano che cresce la comprensione del “Transplatome™”, nuovi target possono essere
inclusi nel test AlloSeq™ Tx senza impattare il flusso di lavoro o le procedure di laboratorio.

GENE RESOLUTION | COVERAGE
E D HLA-A 4° campo Intero gene
HLA-B 4° campo Intero gene
pre1 BB c B HLA-C 4° campo Intero gene
DPA1 D HLA-E 4° campo Intero gene
. HLA-F 4° campo Intero gene
micA D HLA-G 4° campo Intero gene
MicE S A GED HLA-H 4° campo Intelro gene |
DRB1 3° campo Tutti gli Esoni
DRB3/4/5 | 3° campo Tutti gli Esoni
H G DQAT1 3° campo Tutti gli Esoni
¢ (D DAB1 3° campo Tutti gli Esoni
DPA1 3° campo Tutti gli Esoni
F G DPB1 3° campo Tutti gli Esoni
MICA 2° campo Tutti gli Esoni
DRB3, DRB4, DRES W MICB 2° campo Tutti gli Esoni
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PRODOTTO CODICE ‘ DESCRIZIONE

™ Include tutti i reagenti necessari alla
AlloSeq™ Tx 17 ASTX17.1(24)-IVD preparazione di 24 librerie NGS

®
Ulteriori informazioni sul sito www.caredx.com/alloseq-tx. é Care DX
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