
Für alle onkologischen und hämato-onkologischen  
Erkrankungen mittels Gewebe- oder Blutbiopsie1-3

Mehr erkennen, besser behandeln.

Personalisierte Therapie  
durch umfassendes  
genomisches Tumorprofiling1-6
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Welche Tumorart  
hat Ihr Patient?

Solider Tumor

BlutprobeGewebeprobe

Hämatologische  
Erkrankungen  
und Sarkome

Die FoundationOne®-Services bieten ein individuelles 
Testverfahren anhand der Gewebeverfügbarkeit 1-4,6

Genpanel 324 (DNA) 324 (DNA) 406 (DNA) und 265 (RNA)

Detektion der vier Hauptklassen 
genomischer Alterationen:
• Basensubstitutionen
• Insertionen & Deletionen
• Kopienzahlvariationen
• Genrekombinationen

Tumormutationslast (TMB) / 
Tumormutationslast aus Blut 
(bTMB)*

Mikrosatelliteninstabilität (MSI)*

Verlust der Heterozygotie (LOH) 
beim Ovarialkarzinom 

Tumorfraktion (TF)

* TMB und MSI werden im FoundationOne®CDx und FoundationOne®Heme Bericht ausgewiesen, bTMB und MSI-high bei FoundationOne®Liquid CDx.
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Von der Tumorprobe bis zum personalisierten Bericht

Strukturierter,  
ausführlicher Bericht

Foundation Medicine 
(USA)

Genomische 
Seqenzierungsdaten

Universitätsspital Zürich 
(Schweiz)

BiopsieOnkologe

Strukturierter, ausführlicher Bericht

Umfasst das Tumorprofil des Patienten und damit verbundene, 
zugelassene Therapieoptionen sowie relevante Literatur und 
aktuell laufende klinische Studien. Zustellung des Berichts  
innerhalb von 10 – 14 Tagen per Post und verschlüsselter E-Mail.

Probenleitfaden und Bestellformular für die 
FoundationOne®-Services sowie weitere relevante 
Dokumente finden Sie auf unserer Website:

go.roche.com/foundationmedicine-order

Anforderung unserer Services 

Zur Anforderung der FoundationOne®-Services bitten wir Sie, das vollständig ausgefüllte Bestell- 
formular zusammen mit der Patienteneinwilligungserklärung per E-Mail an das Labor für Molekulares  
Tumorprofiling des Universitätsspitals Zürich (USZ) (fmi.pathologie@usz.ch) zu schicken.

Das Bestellformular finden Sie auf  
unserer Website.

Die Proben werden in folgender Form zur  
Durchführung des Services benötigt 
(für Details siehe Link zum Probenleitfaden):
• FFPE-Gewebe oder Objektträger 

Der Versand der Probe erfolgt direkt von 
Ihrer Pathologie an das Labor für  
Molekulares Tumorprofiling des USZ 
(Kontaktdetails auf letzter Seite).

Das Bestellformular können Sie bei dem 
Labor für Molekulares Tumorprofiling des 
USZ anfordern (Kontaktdetails auf letzter 
Seite).

Die Proben werden in folgender Form zur 
Durchführung des Services benötigt (für 
Details siehe Link zum Probenleitfaden):
• Peripheres Vollblut*

Der Versand der Probe erfolgt direkt 
von Ihnen an das Labor für Molekulares 
Tumorprofiling des USZ (Kontaktdetails 
auf letzter Seite).

* Für den Versand der Probe muss vorab eine Versandbox bei dem Labor für Molekulares Tumorprofiling des USZ bestellt werden.  
Verwenden Sie nur jene Röhrchen, die in der Blutabnahme-/Versandbox enthalten sind.

FoundationOne®CDx FoundationOne®Liquid CDx

Das Bestellformular finden Sie auf  
unserer Website.

Die Proben werden in folgender Form zur  
Durchführung des Services benötigt  
(für Details siehe Link zum Probenleitfaden):
• Für hämatologische Erkrankungen:  

Peripheres Vollblut oder Knochenmarkaspirat*
• Für Sarkome: FFPE-Gewebe oder Objektträger

Der Versand der Probe erfolgt direkt von  
Ihnen oder Ihrer Pathologie an das Labor  
für Molekulares Tumorprofiling des USZ  
(Kontaktdetails auf letzter Seite).

FoundationOne®Heme
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Gewebebasierter Comprehensive-Genomic  
Profiling-Service für solide Tumoren2

Umfänglicher Kundenservice aus der Schweiz 8

•  Das Labor für Molekulares Tumorprofiling am USZ unterstützt Sie bei einem  
reibungslosen Ablauf vom Verschicken der Probe, über Sequenzierung  
bis zur Erstellung des Berichts.

•  Der Bericht wird per E-Mail an den Onkologen und auf Wunsch auch an  
andere Ärzte übermittelt.

•  Das Molekulare Tumorboard (MTB) des USZ steht Ihnen zur Verfügung:  
Auf Wunsch kann der Patientenfall zur Diskussion innerhalb vom MTB des USZ  
eingereicht werden, um weitere Entscheidungshilfen zu erhalten.

All-in-One-Test spart Zeit und Gewebe2,5

Die umfassenden FoundationOne®-Tests liefern alle Befunde zu genomischen  
Veränderungen in einem einzigen Bericht. Dies spart dem Onkologen Gewebe  
und Zeit im Vergleich zu sequenziellen Biomarker-Tests. Es sind in der Regel  
keine weiteren molekulargenomischen Analysen notwendig.

Umfassende Analyse des Tumorgenoms 2,7

• FoundationOne®CDx (Gewebebiopsie von Patienten mit soliden Tumoren)

• analysiert 324 krebsrelevante Gene (DNA-basiert)

• misst TMB- und MSI-Status sowie LOH-Score und HRD-Status (beim Ovarialkarzinom)*

• ist umfassend analytisch sowie in klinischen Studien validiert7

FoundationOne®CDx, wenn …
• Sie eine fundierte Therapieentscheidung für Ihre Patienten durch eine  

umfassende genomische Analyse des Tumorgewebes gewährleisten möchten  
und dabei keine seltenen Mutationen sowie mögliche Resistenzmechanismen  
gegenüber Therapien verpassen wollen.2

• es sich um einen Tumor mit unbekannter Primärlokalisation handelt.9

Welche Tumorart  
hat Ihr Patient?

Solider Tumor

BlutprobeGewebeprobe

Hämatologische Erkrankungen 
und Sarkome

*  Der HRD-Status weist auf eine mögliche Empfindlichkeit für den Einsatz von PARP-Inhibitoren hin und ist positiv auf Basis folgender Indikatoren: 
BRCA 1/2-positiv und/oder LOH-Score high.

Strukturierter, ausführlicher Bericht 2

•  Umfasst das Tumorprofil des Patienten mit den/der dazu gelisteten

•  zugelassenen Therapieoptionen von Swissmedic 

•  Literatur zu gefundenen Alterationen und Therapieoptionen – dies erleichtert  
die Erstellung von Kostengutsprachegesuchen für Therapien

• aktuell laufenden klinischen Studien
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Blutbasierter Comprehensive-Genomic
Profiling-Service für solide Tumore3

FoundationOne®Liquid CDx analysiert zirkulierende Tumor-DNA (ctDNA) 
im Blut von Patienten mit Krebserkrankungen 3,21,22

Tumorgewebe
Apoptose | Nekrose | Sekretion

Gesundes Gewebe
Hauptquelle für zellfreie DNA

Apoptose

Zirkulierende Zellen im Blut

Freisetzung  
cfDNA

Freisetzung  
ctDNA

FoundationOne®Liquid CDx, wenn …
• Sie eine fundierte Therapieentscheidung für Ihre Patienten durch eine  

umfassende genomische Analyse des Blutes gewährleisten möchten und dabei  
keine seltenen Mutationen sowie mögliche Resistenzmechanismen gegenüber  
Therapien verpassen wollen.3

• der Tumor nicht oder nur schwer biopsierbar ist.21

• zu wenig Gewebe für die vollständige Untersuchung vorliegt.23,24

• eine direkte Biopsie mit hohen Risiken oder Belastungen für den Patienten verbunden ist.21,24

• ein Fortschreiten der Erkrankung oder erworbene Resistenzen vermutet werden.23,25,26 

• ein besseres Verständnis der Tumorheterogenität notwendig ist.27

Welche Tumorart  
hat Ihr Patient?

Solider Tumor

BlutprobeGewebeprobe

Umfassende Analyse des Tumorgenoms (ctDNA) 3,10-18

•  FoundationOne®Liquid CDx (Blutbiopsie von Patienten mit soliden Tumoren)

• analysiert 324 krebsrelevante Gene (DNA-basiert)

• misst Tumorfraktion (TF)*, bTMB- und MSI-Status

• ist umfassend analytisch sowie in klinischen Studien validiert

Minimal-invasiver Eingriff bei Ihren Patienten 19-21

• Patientenfreundliche Blutabnahme ohne Biopsie

Strukturierter, ausführlicher Bericht 3

• Umfasst das Tumorprofil des Patienten (genomische Alterationen)  
mit den dazu gelisteten, zugelassenen Therapieoptionen von der FDA. 

Mehr Informationen hierzu siehe Übersicht zu FoundationOne®CDx (S. 6/7)

Umfänglicher Kundenservice aus der Schweiz 8

Mehr Informationen hierzu siehe Übersicht zu FoundationOne®CDx (S. 6/7)

All-in-One-Test spart Zeit und Gewebe 3,5

Mehr Informationen hierzu siehe Übersicht zu FoundationOne®CDx (S. 6/7)

Hämatologische Erkrankungen 
und Sarkome

* Die Tumorfraktion (prozentualer Anteil von zirkulierender Tumor-DNA (ctDNA)) wird in der zellfreien DNA (cfDNA) gemessen  
und informiert über die Wahrscheinlichkeit des Nachweises genomischer Veränderungen.28
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Gewebe- oder blutbasierter Comprehensive- 
Genomic-Profiling-Service für maligne  
hämatologische Erkrankungen und Sarkome 1

FoundationOne®Heme kann die Diagnose und Therapiewahl  
insbesondere bei Sarkomen unterstützen29-31

FoundationOne®Heme untersucht  
sowohl DNA als auch RNA

Genfusionen und Rearrangements sind Kennzeichen bestimmter hämatologischer Malignome und  
Sarkome. Durch die Kombination von DNA- und RNA-Sequenzierung kann FoundationOne®Heme 
diese Veränderungen nachweisen.1,6

Welche Tumorart  
hat Ihr Patient?

<400  
DNA Gene

<200  
RNA Gene

RNA-seq

DNA-seq

DNA- & RNA-seq

Solider Tumor

BlutprobeGewebeprobe

Strukturierter, ausführlicher Bericht 1

• Umfasst das Tumorprofil des Patienten (genomische Alterationen)  
mit den dazu gelisteten, zugelassenen Therapieoptionen von der FDA. 

Mehr Informationen hierzu siehe Übersicht zu FoundationOne®CDx (S. 6/7)

Umfänglicher Kundenservice aus der Schweiz 8

Mehr Informationen hierzu siehe Übersicht zu FoundationOne®CDx (S. 6/7)

Hämatologische Erkrankungen 
und Sarkome

All-in-One-Test spart Zeit und Gewebe 1,5

Mehr Informationen hierzu siehe Übersicht zu FoundationOne®CDx (S. 6/7)

Genfusionen und Kopienzahlalterationen treten bei Sarkomen häufiger auf als bei Karzinomen: 
•  Das Profiling kann dabei helfen, schwer zu diagnostizierende Weichgewebstumore auch bei  

unklarer Morphologie/Histologie diagnostisch besser einer Subentität zuordnen zu können. 

•  Neue, bisher nicht beschriebene Alterationen können detektiert werden, was zu einem besseren  
Verständnis der Tumorbiologie führt.

•  Simultane DNA- und RNA-Sequenzierung ermöglicht eine sensitive Erfassung von Translokationen.

Umfassende Analyse des Tumorgenoms 1,6

•  FoundationOne®Heme (Gewebe- oder Blutbiopsie von Patienten mit  
hämatologischen Erkrankungen und Sarkomen)

• analysiert 406 DNA-sequenzierte Gene und 265 RNA-sequenzierte Gene

• misst TMB- und MSI-Status

• ist umfassend analytisch validiert
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Die FoundationOne®-Services analysieren die  
gesamte kodierende Sequenz krebsrelevanter Gene1-6

Das umfassende genomische Profiling von Foundation Medicine® nutzt die Hybrid-Capture-  
basierte NGS-Technologie, um Regionen des Tumorgenoms zu untersuchen, die Hotspot-Tests  
entgehen können.4

Vordefinierte Gen-Bereiche (Hotspots) von krebsrelevanten Genen werden sequenziert.32 Das umfassende genomische Profiling nutzt die Hybrid-Capture-basierte NGS-Technologie,  
wodurch die gesamte kodierende Sequenz krebsrelevanter Gene analysiert wird.

Dieses Verfahren ermöglicht innerhalb einer Sequenzierung die Identifikation aller vier Klassen der  
Genveränderungen sowie die Bestimmung des TMB-und MSI-Status, als auch des LOH-Wertes und 
HRD-Status für das Ovarialkarzinom.

NGS-basierter Hotspot-Test Foundation Medicine® Test 1-6

Möglicherweise
nicht erkannt

Möglicherweise
nicht erkannt

Möglicherweise
nicht erkannt

Erkannt ErkanntMöglicherweise
nicht erkannt

TUMOR-
MUTATIONSLAST

REKOMBINA-
TIONEN

KOPIENZAHL-
VARIATION

INSERTION
DELETION

BASEN-
SUBSTITUTION

GemessenGemessenErkanntErkanntErkanntErkannt

MIKROSATELLITEN-
INSTABILITÄT

TMB MSI

GENOMISCHE ALTERATIONEN GENOMISCHE SIGNATUREN

Möglicherweise
nicht erkannt

Möglicherweise
nicht erkannt

Möglicherweise
nicht erkannt

Erkannt ErkanntMöglicherweise
nicht erkannt

TUMOR-
MUTATIONSLAST

REKOMBINA-
TIONEN

KOPIENZAHL-
VARIATION

INSERTION
DELETION

BASEN-
SUBSTITUTION

GemessenGemessenErkanntErkanntErkanntErkannt

MIKROSATELLITEN-
INSTABILITÄT

TMB MSI

GENOMISCHE ALTERATIONEN GENOMISCHE SIGNATUREN



ABOUT THE TEST FoundationOne®CDx is a next-generation sequencing (NGS) based assay that identifies genomic findings within hundreds of cancer-related genes.
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SEX Male
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N ORDERING PHYSICIAN USZ, PathologieMEDICAL FACILITY Institut fuer Pathologie und MolekularpatholgieADDITIONAL RECIPIENT None
MEDICAL FACILITY ID 201897
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EN SPECIMEN SITE Lung

SPECIMEN ID XXXX
 SPECIMEN TYPE FFPE
DATE OF COLLECTION Invalid date SPECIMEN RECEIVED XXXX

Genomic SignaturesMicrMicrosatosatellitellite statuse status -- MS-StableTTumor Mutational Burumor Mutational Burdenden -- 8 Muts/Mb
Gene Alterations
For a complete list of the genes assayed, please refer to the Appendix.CD2CD2774 (PD-L1)4 (PD-L1) amplificationamplificationPDCD1LPDCD1LG2 (PD-L2)G2 (PD-L2) amplificationamplificationMAP2K1 (MEK1)MAP2K1 (MEK1) amplification - equivamplification - equivocalocal††PPTENTEN losloss es exxons 1-ons 1-77

CRKLCRKL amplificationamplification
JJAK2AK2 amplificationamplification
MLL2MLL2 P1011fP1011fs*6s*6
MMUTYHUTYH G38G382D2D
NONOTTCH1CH1 R1114fR1114fs*65s*65
TP53TP53 R2R248L48L

88 Disease rDisease releelevvant gant genes with no renes with no reporeportabletablealtaltererations:ations: ALK, BRAFALK, BRAF, E, EGFR, ERBB2, KRAS, MET
GFR, ERBB2, KRAS, MET, RET, RET,,RROOS1S1

† See About the Test in appendix for details.

Report Highlights

GENOMIC SIGNAGENOMIC SIGNATURESTURES

MicrMicrosatosatellitellite statuse status -- MS-Stable No therNo therapies or clinical trials.apies or clinical trials. see Genomic Signatures section
TTumor Mutational Burumor Mutational Burdenden -- 8 Muts/Mb No therNo therapies or clinical trials.apies or clinical trials. see Genomic Signatures section

Targeted therapies with NCNCCN catCN categegories of eories of evidencvidencee in thistumor type: AAttezezolizumabolizumab (p. 11), CCemiplimabemiplimab (p. 15),DurvDurvalumabalumab (p. 12), NivNivolumabolumab (p. 13), NivNivolumab +olumab +IpilimumabIpilimumab (p. 16), PPembrembrolizumabolizumab (p. 14)

●

Evidence-matched clinical trial optionsclinical trial options based on this patient’sgenomic findings: (p. 17)

●

Variants in select cancer susceptibility genes to consider forpossible ffolloolloww-up g-up germline termline testingesting in the appropriate clinicalcontext: MMUTYHUTYH G38G382D2D (p. 8)

●

Variants that may represent clonal hematclonal hematopoiesisopoiesis and mayoriginate from non-tumor sources: MLL2MLL2 P1011fP1011fs*6s*6 (p. 8)

●

THERAPTHERAPY AND CLINICAL TRIAL IMPLICA
Y AND CLINICAL TRIAL IMPLICATIONSTIONS

PATIENT
XXXX TUMOR TYPE

Lung adenocarcinoma
REPORT DATE
XXXXCOUNTRY CODE

CH USZ#
XXXX

© 2022 Foundation Medicine, Inc. All rights reserved.

Lab AnalyLab Analysis and Sequencingsis and Sequencing:: UniversityHospital Zurich, Schmelzbergstrasse 12, 8091 Zurich, Switzerland
CComputaomputational Analytional Analysis and Rsis and Reporeport Curt Curaation:tion: 150 Second St., 1st Floor. Cambridge, MA 02141 / CLIA: 22D2027531

PAGE 1 of 32

  Sample, John  -  1945       FMI Seite  1/32

GENE ALTERATIONS WITH NO REPORTABLE THERAPEUTIC OR CLINICAL TRIAL OPTIONSFor more information regarding biological and clinical significance, including prognostic, diagnostic, germline, and potential chemosensitivity

implications, see the Gene Alterations section.

NONOTETE Genomic alterations detected may be associated with activity of certain drugs approved by applicable regulatory authorities (for example, the FDA, EMA, or country specific regulatory authorities); however, the agents

listed in this report may have varied clinical evidence in the patient's tumor type. Neither the therapeutic agents nor the trials identified are ranked in order of potential or predicted efficacy for this patient, nor are they ranked

in order of level of evidence for this patient's tumor type. This report includes scientific information. Foundation Medicine's genetic test and this genetic test report, including the information on therapies and clinical trials

contained in this report, should not be used as the single basis for the therapy decision. The report should only be regarded and used as a supplementing source of information: All treatment decisions remain the full and

final responsibility of the respective treating physician. For various reasons further explained below, both the therapies and the clinical trials listed in this report may not be complete and exhaustive. All drugs displayed in the

report have been approved by Swissmedic, but not necessarily in the patient's tumor type. Please find the entire Swiss Prescribing Information on www.swissmedicinfo.ch.

p. 7

p. 7

BRAF -BRAF - amplification
KEL -KEL - amplification

PATIENT
XXXX TUMOR TYPE

Ovary high grade serouscarcinoma
REPORT DATE
XXXX

COUNTRY CODE
CH USZ#

XXXX

© 2022 Foundation Medicine, Inc. All rights reserved.

Lab AnalyLab Analysis and Sequencingsis and Sequencing:: UniversityHospital Zurich, Schmelzbergstrasse 12, 8091 Zurich, Switzerland
CComputaomputational Analytional Analysis and Rsis and Reporeport Curt Curaation:tion: 150 Second St., 1st Floor. Cambridge, MA 02141 / CLIA: 22D2027531
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ABOUT THE TEST FoundationOne®CDx is a next-generation sequencing (NGS) based assay that identifies genomic findings within hundreds of cancer-related genes.

PPAA
TI

EN
T

TI
EN

T DISEASE Ovary high grade serous carcinoma 

NAME XXXX

DATE OF BIRTH XXXX 1955

SEX Female

MEDICAL RECORD # XXXX

PH
Y

PH
YS

IC
IA

N
SI

C
IA

N ORDERING PHYSICIAN USZ, Pathologie

MEDICAL FACILITY Institut fuer Pathologie und Molekularpatholgie

ADDITIONAL RECIPIENT None

MEDICAL FACILITY ID 201897

PATHOLOGIST ,

SP
E

SP
EC

IM
EN

C
IM

EN SPECIMEN SITE Spleen

SPECIMEN ID XXXX

 SPECIMEN TYPE FFPE

DATE OF COLLECTION Invalid date 

SPECIMEN RECEIVED XXXX

Genomic Signatures
LLososs of Hets of Hetereroozyzyggositosity scy scororee -- 32.0%

MicrMicrosatosatellitellite statuse status -- MS-Stable

TTumor Mutational Burumor Mutational Burdenden -- 1 Muts/Mb

Gene Alterations
For a complete list of the genes assayed, please refer to the Appendix.

BBARD1ARD1 deletion edeletion exxon 3on 3

TP53TP53 R158GR158G
BRAFBRAF amplificationamplification

KELKEL amplificationamplification

22 Disease rDisease releelevvant gant genes with no renes with no reporeportabletable

altaltererations:ations: BRBRCCA1, BRA1, BRCCA2A2

† See About the Test in appendix for details.

Report Highlights

GENOMIC SIGNAGENOMIC SIGNATURESTURES

LLososs of Hets of Hetereroozyzyggositosity scy scororee -- 32.0%

10 T10 Trialsrials see psee p.. 1212

Niraparib 2A

Olaparib 2A

Rucaparib 2A

Talazoparib

MicrMicrosatosatellitellite statuse status -- MS-Stable

TTumor Mutational Burumor Mutational Burdenden -- 1 Muts/Mb

GENE ALGENE ALTERATERATIONSTIONS

BBARD1ARD1 -- deletion exon 3

10 T10 Trialsrials see psee p.. 1414

none none

TP53TP53 -- R158G

2 T2 Trialsrials see psee p.. 1616

none none

Targeted therapies with NCNCCN catCN categegories of eories of evidencvidencee in this

tumor type: NirNiraparibaparib (p. 8), OlaparibOlaparib (p. 9), RucaparibRucaparib (p. 10)●

Evidence-matched clinical trial optionsclinical trial options based on this patient’s

genomic findings: (p. 12)
●

THERAPIES WITH CLINICALTHERAPIES WITH CLINICAL
RELEVRELEVANCEANCE

(IN P(IN PAATIENT'S TUTIENT'S TUMOR TYPE)MOR TYPE)

THERAPIES WITH CLINICALTHERAPIES WITH CLINICAL
RELEVRELEVANCEANCE

(IN O(IN OTHER TUTHER TUMOR TYPE)MOR TYPE)

THERAPIES WITH CLINICALTHERAPIES WITH CLINICAL
RELEVRELEVANCEANCE

(IN P(IN PAATIENT'S TUTIENT'S TUMOR TYPE)MOR TYPE)

THERAPIES WITH CLINICALTHERAPIES WITH CLINICAL
RELEVRELEVANCEANCE

(IN O(IN OTHER TUTHER TUMOR TYPE)MOR TYPE)

NCCN category

No therNo therapies or clinical trials.apies or clinical trials. see Genomic Signatures section

No therNo therapies or clinical trials.apies or clinical trials. see Genomic Signatures section

PATIENT

XXXX
TUMOR TYPE

Ovary high grade serous

carcinoma

REPORT DATE

XXXX

COUNTRY CODE

CH

USZ#

XXXX

© 2022 Foundation Medicine, Inc. All rights reserved.

Lab AnalyLab Analysis and Sequencingsis and Sequencing:: UniversityHospital Zurich, Schmelzbergstrasse 12, 8091 Zurich, Switzerland

CComputaomputational Analytional Analysis and Rsis and Reporeport Curt Curaation:tion: 150 Second St., 1st Floor. Cambridge, MA 02141 / CLIA: 22D2027531
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Report Highlights  
Fassen alle relevanten Findings der Analyse kurz und bündig zusammen

Genomische Signaturen 
TMB- und MSI-Status, welche mit einem Ansprechen auf Immuntherapien assoziiert sind.

Genalterationen 
Klinisch relevante Alterationen in krebsassoziierten Genen

Relevante negative Ergebnisse 
Wichtige tumorspezifische Veränderungen, die im Tumorgewebe nicht vorhanden  
waren und somit nicht detektiert wurden, werden im Bericht mit ausgewiesen.

Therapien mit klinischer Relevanz (im Tumortyp des Patienten)   
Therapien, welche in einer Studie für die gefundene Alteration  
in dem Tumortyp des Patienten eine klinische Evidenz gezeigt haben.  
Details zur entsprechenden Studie weiter hinten im Bericht.

Therapien mit klinischem Nutzen (in anderen Tumortypen) 
Therapien, welche in einer Studie für die gefundene Alteration in einem anderen Tumortyp 
klinische Evidenz gezeigt haben. Details zur entsprechenden Studie weiter hinten im Bericht.

NCCN Category  
Geben den NCCN-Evidenzgrad das Konsenslevel für die Therapie an (z. B. 1, 2A, 2B, 3)*

Klinische Studien 
Relevante Studien, für welche der Patient entsprechend seines Tumorprofils in Frage  
kommen könnte.

Genomische Alterationen ohne therapeutische Optionen 
Weitere genomische Veränderungen werden aufgelistet, die derzeit nicht therapierbar sind.

HRD-Status im Ovarialkarzinom 
Im Bericht wird sowohl der LOH-Score als auch der HRD-Status** ausgewiesen.

(Potenzielle) Resistenzen basierend auf einzelnen Genen, sowie Kreuzresistenzen 
Therapien, welche mit einer möglichen Resistenz in Bezug auf die gelisteten  
genomischen Alterationen assoziiert sind, werden entsprechend gekennzeichnet.

14

Strukturierter, ausführlicher Bericht

Ihr Wegweiser für eine personalisierte, präzise Therapie  
am Beispiel des FoundationOne®CDx Reports

Im Anhang an die Übersichtsseiten des Reports erhalten Sie detaillierte Informationen  
zum Tumorprofil und damit verbundene zugelassene Therapieoptionen, relevante Literatur 
sowie aktuell laufende klinische Studien.

*  NCCN Guidelines® sind der anerkannte Standard für das klinische Vorgehen in der Behandlung von Krebserkrankungen.  
 Es handelt sich um die genauesten und am häufigsten aktualisierten verfügbaren Leitlinien für die klinische Praxis.33 

**  BRCA-positiv und/oder LOH-Score high (>16%)
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Umfassende Analyse des Tumorgenoms 1-3

• Sequenzierung von klinisch relevanten Genen
• Detektion der vier Hauptklassen genomischer Alterationen
• Präzise Messung des TMB- und MSI-Status, sowie LOH-Score und HRD-Status  
 beim Ovarialkarzinom* 

Strukturierter, ausführlicher Bericht unterstützt bei der Therapiewahl 1-3

Umfasst das Tumorprofil des Patienten und damit verbundene zugelassene  
Therapieoptionen, sowie relevante Literatur und aktuell laufende klinische Studien

Umfänglicher Kundenservice aus der Schweiz 8

All-in-One-Test spart Zeit und Gewebe 5

Besuchen Sie für weitere Infos
go.roche.com/foundationmedicine-material

* HRD-Score & LOH-Status werden mittels FoundationOne®CDx ermittelt 

CDx: companion diagnostic, ctDNA: zirkulierende Tumor-DNA, DNA: Desoxyribonukleinsäure, FDA: Food and Drug Administration, FFPE: Formalin-fixiertes Paraffin-eingebettetes Gewebe, 
HRD: homologe Rekombinationsdefizienz, NCCN: National Comprehensive Cancer Network, NGS: Next-Generation Sequencing, PARP: poly-ADP-Ribose-Polymerase, RNA: Ribonukleinsäure,  
USZ: Universitätsspital Zürich
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