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检出变异、寻找意义、采取行动。
由单一服务器支持：用于肿瘤学临床研究的 DRAGENTM二级分析和 Connected 
Insights变异解读与报告。



变异和生物标志物特征

SNV5 MNV6 CNV7 SV8 融合 插入缺失9 LOH10 
TMB11 MSI12 GIS13 肿瘤倍性 肿瘤纯度
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序列定位与比对

变异检出

变异质控

变异解读

生成研究报告 

实体瘤检测（组织）

应用

液体活检

靶向 panel CGP1

血癌 甲基化 *

检测方法 ** 

表达 *

WTS2, WES3, WGS4 

MRD和监测 *

DRAGEN服务器现在可为肿瘤学研究提供更多帮助
简化您的肿瘤学临床研究，在单一 DRAGEN服务器上
通过解读和报告生成功能实现变异检出。Connected 
Insights和本地 DRAGEN服务器支持：

•	 在一台服务器中利用 DRAGEN变异检出功能和
Connected Insights获得屡获殊荣的准确性 

•	 无缝提取数据，支持质量控制和从分析样本到获得
见解的工作流程

•	 由值得信赖的供应商同步测试过的硬件和软件

•	 遵守机构和地区准则、企业级安全和隐私标准

利用单一服务器解锁多种肿瘤学应用和检测的意义

*目前由 DRAGEN二级分析提供支持的应用。由 Connected Insights提供的相应支持即将推出。
**包括因美纳、与因美纳合作的或第三方试剂盒

仅供研究使用，不得用于诊断。
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https://www.illumina.com/products/by-type/informatics-products/dragen-secondary-analysis.html
https://www.illumina.com/products/by-type/informatics-products/dragen-secondary-analysis.html
https://www.illumina.com/products/by-type/informatics-products/connected-insights.html


DRAGEN与 Illumina Connected Insights强强联合

•	� 通过 DRAGEN二级分析实
现高度准确的变异检出，经
验证在 Precision FDA Truth 
Challenge V2 中，所有基
准区域的检测准确率均达到
99.89%13-17

•	� 受益于 DRAGEN二级分析
中最新的机器学习（ML）和
泛基因组技术

•	 揭示有关广泛的肿瘤学特异性变异类
别和生物标志物特征的更多见解

•	 利用 55+个集成的知识源，以统一视
图呈现变异分类、药物标签和临床试
验信息

•	 利用一整套先进的预测工具来检测、
注释变异并预测其致癌性分类 *

•	 使用基因和外显子水平的覆盖
图和 IGV进行变异 QC

•	 在全基因组视图中将复杂变异
可视化，包括 Circos、B等位
基因比率、融合图等

•	 扩展并重新启用您私人知识库中保留
的以往的变异解读信息

•	 通过由 AI算法 *支持的自动化变异
致癌性预测功能（基于指南）加快解
读速度

•	 使用自动生成的部分草稿报告快速开
始，以供实验室审查和编辑

•	 利用 DRAGEN的世界纪录速度
实现快速周转，并更快地处理
NGS数据（与开源方法相比）

•	 在二级和三级分析之间无缝传
输数据，节省更多时间

•	 自动启动 Connected Insights，
实现无接触工作流程

•	 根据客户品牌和内容要求定制报
告模板（徽标、布局、设计）

•	 纳入地区特定的分级指南，供用
户自定义解读和研究报告

•	 以 18+种不同的语言生成报告

*包括 PrimateAI-3D和 SpliceAI� 仅供研究使用，不得用于诊断。

准确的结果

强大的可视化功能

全面的解决方案

优化的工作流程

高效的分析 

可定制的报告



探索DRAGEN二级分析的强大功能 深入了解Connected Insights

Connected Insights的本地部署在特定地区可用。
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