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AUMENTA EL NUMERO DE EMBRIONES EUPLOIDES INFORMADOS,
ASIi COMO LAS TASAS DE EMBARAZO DE LAS PACIENTES.

JUNO
GENETICS

000%9%,0400% 0,

NGS

Juno utiliza la secuenciacién de ultima
generacién para medir la cantidad de
ADN en miles de sitios en cada cromo-
soma.

precisién.

e oo .'0‘0“.".
Esto permite calcular el nimero de
copis 4o cromesoma con ran R SR R G

MONOSOMIA

SNPs

Juno estudia miles de lugares donde la
secuencia de ADN puede diferir entre
los cromosomas individuales.

Cada uno de estos sitios de variacion

puede ser del tipo "A" o del tipo "B". (Bonly [ J o ‘Bonly ® ‘Bonly | ® C
) ™) @
La normal, la trisomia y la monoso-
mia tienen cada una patrones (AandB o o ® [AandB AandB
caracteristicos de Ay B.
[Aenly { Aonly ¢ ¢ Py -J [ ) e ©

Juntos, la medicidn de la
cantidad de ADN y el analisis
de la secuencia de ADN

Todos los sitios tienen A o B, pero
nunca ambos tipos

Algunos sitios sélo tienen A o B,

¢ ) Ningun sitio tiene A y B por igual,
pero otros tienen Ay B por igual

pero algunos son AAB o BBA

aumenta enormemente la

precision del PGT-A N ’ N . o




