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» DPNI a 17 SA

- Méthode utilisée : Veriseq sur sequenceur NextSeq
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Compte Rendu : Dépistage prénatal chromosomique non invasif
par analyse de I'ADN foetal circulant

.

Prélevement n° 21 - 07819 Type de prélevement : Sang (STRECK)
Prélevé le : 11/06/2021 Recu le : 11/06/2021
Prescripteur : Indication : Signe d'appel biologique

Demande d'analyse : Conforme.

Renseignements cliniques:

Terme de la grossesse au jour du prélévement : 17 SA Nombre de foetus : 1 Présence d'un jumeau évanescent : non
Test : Veriseq v2 CE-IVD (lllumina) sur séquenceur NextSeq (lllumina)

Méthode : Recherche d'une aneuploidie du chromosome 21 aprés extraction de I'ADN libre circulant dans le plasma maternel et séquencage
pangénomique haut débit. Evaluation simultanée de la fraction foetale et intégration de la fraction foetale dans le seuil de détection.

Analyse Bioinformatique : Veriseq NIPT Assay v2.0.0
Parameétres qualité : Estimation de la fraction foetale (seuil dynamique) : 7 % .

Série : n°34

Résultat : Non informatif

Conclusion : Résultat non informatif. Seule I'analyse du caryotype foetal permettra d'écarter formellement une trisomie
21.

Commentaire : Il est rappelé que ce test ne remplace pas le caryotype foetal. || ne permet pas de révéler : les

remaniements et déséquilibres partiels des chromosomes étudiés, les remaniements et aneuploidies des
autres chromosomes, les dysgonosomies, les anomalies chromosomiques en mosaique.
Une consultation de génétique est indiquée
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» Amniocentese a 21 SA

» Caryotype : 46,XX
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» Sang maternel
» Caryotype :
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» Sang maternel
» Caryotype :
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» Sang maternel
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» DPNI a 19 SA
- Méthode utilisée : Clarigo sur seéguenceur MiSeq
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Sample 18-01432_SO_L001_R1_001
This sample was analyzed on 2018-02-14 (08:22) as part of run M52_DPNI_SERIE_4&.

Test Results

et i 12 D

Condition tested Trisomy Call*

Trisomy Evidence® Z-score®

Trisomy 13 negative 628 -14
Trisomy 18 _ 41 41
Trisomy 21 negative -4.2 -0.3

Gender evidence®: 0.67. Gender call*: female.

Process parameters

Sample coverage®: 2.707M reads (NOTE: Clarigo IFU requires at least 2M reads)
Sample correlation™: 99.73%
Sample carrelation o-fold*: 0.4
Classified read fraction®: 96.77%
Graphs
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» DPNI a 19 SA
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» Amniocentese réalisee a 24 SA

» Caryotype

cviogenéetigue CHU ROUEN ATC 2023
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» Amniocentese réalisee a 24 SA

?g %S e\ e
» Caryotype féminin 8 7y £8
ryotyp i 5 e .

e ow
28 <24 i

10 11

mar

Da ax oo Ad ts
20

i8 19

CHY

ROUEN NORMANDIE




» Amniocentese réalisee a 24 SA
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» Amniocentese réalisee a 24 SA

» Investigations par technique de FISH sur cellules
cultivées :
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» Amniocentese realisee a 24 SA
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» Amniocentese realisee a 24 SA
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