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Patentkrav 

1. Computerimplementert fremgangsmåte for analysering av en biologisk prøve 

av en organisme for delesjoner eller amplifikasjoner i én eller flere kromosomale 

regioner som er assosiert med kreft, idet den biologiske prøve innbefatter 

cellefri DNA-molekyler som stammer fra ikke-maligne celler og potensielt fra 5 

tumorceller som er assosiert med kreft, idet fremgangsmåten omfatter:  

å motta sekvenserte tags som er innhentet fra en tilfeldig sekvensering 

av DNA-molekyler som er inneholdt i den biologiske prøve, idet den 

biologiske prøve er plasma, serum, saliva eller urin; 

å alinjere en flerhet av de sekvenserte tags til et humant 10 

referansegenom; 

å bestemme en første mengde fra sekvenserte tags som er identifisert 

som alinjerte med en første kromosomal region som er en del av et 

første kromosom; 

å bestemme en andre mengde fra sekvenserte tags som er identifisert 15 

som alinjerte med én eller flere andre kromosomale regioner; 

å bestemme en første parameter fra den første mengde og den andre 

mengde, hvor parameteren innbefatter et forhold mellom den første 

mengde og den andre mengde, hvor en aberrasjon i den første 

parameter for den første kromosomale region er assosiert med kreft; og 20 

å sammenligne den første parameter med én eller flere cutoff-verdier for 

å bestemme en klassifikasjon av hvorvidt den første kromosomale region 

utviser en delesjon og/eller en amplifikasjon assosiert med kreft. 

   

2. Fremgangsmåte ifølge krav 1, hvor klassifikasjonen innbefatter hvorvidt den 25 

første kromosomale region er amplifisert, og hvor en klassifikasjon av 

amplifikasjon foretas når den første parameter er større enn en første cutoff-

verdi av den ene eller de flere cutoff-verdier. 

   

3. Fremgangsmåte ifølge krav 1, hvor klassifikasjonen innbefatter hvorvidt den 30 

første kromosomale region har en delesjon, og hvor en klassifikasjon av 

delesjon foretas når den første parameter er mindre enn en første cutoff-verdi 

NO/EP2527471



2 
2527471 
 

av den ene eller de flere cutoff-verdier. 

   

4. Fremgangsmåte ifølge krav 1, som videre omfatter:  

å bestemme en tredje mengde av sekvenserte tags som er definert som 

alinjerende med en tredje kromosomal region, hvor en aberrasjon i den 5 

tredje kromosomale region er assosiert med kreft; 

å bestemme en andre parameter for en tredje kromosomal region, hvor 

den andre parameter innbefatter et forhold mellom den tredje mengde og 

den andre mengde; 

å sammenligne den andre parameter med én eller flere cutoff-verdier for 10 

å bestemme en klassifikasjon av hvorvidt den tredje kromosomale region 

utviser en delesjon og/eller en amplifikasjon assosiert med kreft; og 

å anvende klassifikasjonene av de første og tredje kromosomale 

regioner til å påvise hvorvidt organismen har kreft. 

   15 

5. Fremgangsmåte ifølge krav 1, hvor den første parameter beregnes fra et 

forhold som innbefatter den første mengde. 

   

6. Fremgangsmåte ifølge krav 5, hvor forholdet tilveiebringer en prosentsats av 

de sekvenserte tags som er identifisert som alinjerende med den første 20 

kromosomale region blant de sekvenserte tags. 

   

7. Fremgangsmåte ifølge krav 5, hvor forholdet oppnås fra en hvilken som helst 

eller flere hvilke som helst av et fraksjonelt tall av antallet av sekvenserte tags, 

et fraksjonelt antall sekvenserte nukleotider, og en fraksjonell lengde av 25 

akkumulerte sekvenser. 

   

8. Fremgangsmåte ifølge krav 5, hvor sekvensene som anvendes til å 

bestemme den første mengde, velges til å være mindre enn et fastsatt antall 

baser. 30 
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9. Fremgangsmåte ifølge krav 1, hvor den biologiske prøvens DNA-molekyler 

har blitt anriket for sekvenser som stammer fra den første kromosomale region. 

   

10. Fremgangsmåte ifølge krav 1, hvor det alinjerte avsnitt utgjør i det minste en 

forutbestemt fraksjon av det humane referansegenom, hvor fraksjonen utgjør i 5 

det minste 0,1% av det humane referansegenom. 

   

11. Fremgangsmåte ifølge krav 1, hvor i det minste én av cutoff-verdiene er en 

referanseverdi som er fastsatt i en normal biologisk prøve, og hvor den i det 

minste ene cutoff-verdi bestemmes fra en middelverdi av verdien av den første 10 

parameter i en flerhet av normale biologiske prøver. 

   

12. Fremgangsmåte ifølge krav 1, som videre omfatter:  

å identifisere en mengde tumor-DNA i den biologiske prøve; og 

å beregne et antall N av sekvenser som skal analyseres, basert på en 15 

ønsket nøyaktighet, hvor i det minste én av cutoff-verdiene er avledet fra 

en prosentsats av tumorceller i den biologiske prøve. 

   

13. Fremgangsmåte ifølge krav 1, hvor de sekvenserte tags som er identifisert 

som alinjerende med den første kromosomale region, entydig alinjerer med den 20 

første kromosomale region, og hvor de sekvenserte tags som er identifisert som 

alinjerende med den ene eller de flere av de andre kromosomale regioner, 

entydig alinjerer med kun én av de andre kromosomale regioner. 

   

14. Fremgangsmåte ifølge krav 1, hvor den første mengde bestemmes basert 25 

på en gruppe sekvenserte tags som alinjerer med en flerhet av posisjoner av 

den første kromosomale region, hvor hvilken del av det humane 

referansegenom som de sekvenserte tags er alinjert med, ikke er forutbestemt, 

og hvor den del av det humane referansegenom som svarer til de sekvenserte 

tags som er alinjert med den første kromosomale region, ikke er forutbestemt. 30 
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15. Fremgangsmåte ifølge krav 1, hvor den første parameter er en fraksjonell 

fremstilling av sekvenserte tags identifisert som alinjerende med den første 

kromosomale region, idet den fraksjonelle fremstilling er et mål på en 

proporsjon av DNA-molekyler i den biologiske prøve som er fra den første 

kromosomale region, og hvor den ene eller de flere cutoff-verdier tar hensyn til 5 

en størrelse av den første kromosomale region i forhold til en størrelse av den 

ene eller de flere andre kromosomale regioner. 

   

16. Computerprogram som omfatter programvarekode som kan utføres ved 

hjelp av et computersystems prosessor, idet computerprogrammet er 10 

konfigurert til, når utført av prosessoren, å bevirke at prosessoren utfører en 

fremgangsmåte ifølge et hvilket som helst av de foregående krav.  
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