Una plataforma intuitiva
para potenciar la genomica
en tu equipo.

B PLATFORM

BITGENIA



Plataforma colaborativa para
hacer mas eficaces los diagnosticos
y el trabajo en equipo
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Una herramienta amigable

e intuitiva para manejar analisis
genomicos, desarrollada por
especialistas en bioinformatica.

Nuestra BPLATFORM permite el
procesamiento y analisis de datos generados
por tecnologias de secuenciacion masiva de
forma rapida y eficiente, facilitando el analisis
e interpretacion de los mismos.

Nuestro equipo multidisciplinario trabaja
continuamente en la incorporacion de mejoras
tecnoldgicas para enriquecer, optimizar y
agilizar el analisis de grandes volumenes

de datos.

Actualmente es utilizada con éxito por los
hospitales mas importantes de Argentina y
Latinoamérica, impactando en su calidad
y capacidad diagndéstica.

www.bitgenia.com @ +54 91167242109



Nuestra propuesta de valor

Plataforma que evoluciona
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MEJORA CONTINUA SOPORTE TECNICO DESARROLLO DE NUEVAS

FUNCIONALIDADES

Compartimos conocimiento

Nuestro equipo transmite todo su
conocimiento mediante capacitacion y
acompafnamiento constante, buscando
siempre lograr la autonomia de uso.
Mejoramos continuamente las
funcionalidades de la herramienta
aplicando actualizaciones, inteligencia
artificial y big data.

Modalidad

El abono de la contratacion puede ser
mensual, semestral o anual e incluye la
capacitacion en el uso de la herramienta y
asesoramiento en el analisis de los primeros
casos para hacer una correcta priorizacion
y clasificacion de las variantes detectadas.

www.bitgenia.com @ +54 91167242109



Una herramienta que se adapta
a diferentes modelos de trabajo

Trabajamos tanto con instituciones que poseen
secuenciador propio como con aquellas que
trabajan directamente con datos gendmicos.
La licencia comprende el procesamiento de

los datos crudos (FASTQ) que arroja cualquier
equipo de secuenciacion hasta su disponibili-
zacion en una plataforma con filtros interactivos
para analizar, priorizar y clasificar las variantes
a fin de la confeccion de un reporte del caso

de estudio.

Permite analizar casos de forma comparativa,
ya sean trios (madre, padre y paciente) como
grandes grupos de pacientes enmarcados en
proyectos de investigacion y de diagnodstico

clinico.
USABILIDAD
Simple e intuitiva
Estadisticas % Filtros interactivos
R / _B Platform
eportes e
exportacion SEE 138218939, 8630 Filtros compuestos
de datos
Fuentes de datos B=I=(= Genes candidatos

Estudio multiple

www.bitgenia.com &) +54 91167242109



CLINICA
BIOLOGIA MOLECULAR

Determinacion de todos
los tipos de variantes

o Variantes de nucledétido Unico
© Pequenos Indels

o Determinacion y validacion de
variacion en el numero de copias
(CNVs) con 2 algoritmos
independientes

Profunda caracterizacion
de las variantes

o Anotacion estructural y funcional
de las variantes

o Esquema de valoracion propio
de acuerdo al potencial impacto

o Clasificacion semiautomatica
segun criterios de la ACMG

o Asignacion de frecuencia poblacional
segun GenomAd, 1000 genomas

o Asignacion de frecuencia
poblacional local

o Mas de 10 predictores bioinformaticos
de patogenicidad

© Registro de variantes reportadas
y descartadas por otros usuarios

www.bitgenia.com

Alta capacidad de vinculacion
con el fenotipo clinico:
o Inclusion de la informacion de OMIM y
utilizacién de términos de HPO para la

creacion de paneles virtuales de genes
basados en informacidn fenotipica

Amplia variedad de tipos
de analisis genomicos

o Procesamiento de genoma, exoma
completo y/o diversos paneles de
secuenciacion

Informacion asociada al llamado
de variantes

o Informacion detallada de cada variante
individual

o Calibracion interna de los umbrales
para el llamado de variantes

o Estimacion de cobertura tedrica previa
realizacion del estudio

o Determinacion de cobertura por gen
y por variante

o Reporte de zonas “relevantes” no leidas

o Correccion por presencia de
pseudogenes

@ +54 91167242109



INFORMATICA
SEGURIDAD DE DATOS
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Nube Privaday Almacenamiento masivo.

Analizamos los datos a gran escala a través

de métodos eficientes que incluyen enfoques

basados en cuadriculas y computacion
distribuida.

Encriptacion de extremo a extremo en
todas las transferencias de datos.

Las muestras son anonimizadas con un
codigo unico que las disocia de cualquier
tipo de informacion referida al paciente.

Generacion del reporte

Generacion de informes faciles y rapidos
basados en nuestros algoritmos unicos.
Concéntrese en la enfermedad y le
ayudaremos a investigar los resultados.
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Compartir y Re-utilizar

Es una plataforma colaborativa. Multiples

usuarios pueden trabajar e intercambiar datos.

www.bitgenia.com

Seguridad y Anonimizacion de datos.

Utilizamos un sistema de autenticacion
de doble factor, usuario/contrasefia y
autenticacion por token.

Inteligencia Artificial y Big Data

Utilizamos algoritmos de |IA para determinar
la relacion entre genes, enfermedad y
evaluacion de riesgo patogénico.
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Asesoramiento

Contamos con asesoramiento genético de
profesionales que forman parte de nuestro
equipo.

@ +54 91167242109



BITGENIA.COM

Interpretamos datos
hegocios
futuro
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