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Patentkrav.

1. Framgangsmate for pavisning av tilbakefall av en lymfoid neoplasma hos en pasient med

definerte kreft-klonotyper omfattende trinnene med:

(a) & bestemme en profil av rekombinante DNA-sekvenser i T-celler og/eller B-celler

omfattende trinnene med:

(i) @ amplifisere molekyler av nukleinsyre fra T-celler og/eller B-celler fra en prgve

skaffet fra pasienten;
(ii) & isolere individuelle molekyler av den amplifiserte nukleinsyren romlig; og

(iii) a sekvensere de individuelle molekylene av nukleinsyre med neste generasjon

sekvensiering for @ danne profilen av rekombinante DNA-sekvenser;

(b) & evaluere profilen av rekombinante DNA-sekvenser for & bestemme nivdene av de

definerte kreft-klonotypene og kloner utviklet fra samme; og
(c) & anvende nivaene for & pavise tilbakefallet av den lymfoide neoplasma.

2. Framgangsmate ifglge krav 1, omfatter i tillegg trinnet med a gjenta trinnene (a) og (b) for a

overvake den lymfoide neoplasma hos pasienten.

3. Framgangsmate ifglge krav 1 eller 2, hvori klonene er utviklet fra de definerte kreft-klonotypene

ved VH-utskifting.
4. Framgangsmate ifglge krav 3, hvori VH-utskiftingen identifiseres ved a detektere D-J junction.

5. Framgangsmate ifglge krav 1 eller 2, hvori klonene er utviklet fra de definerte kreft-klonotypene

ved somatisk hypermutasjon.

6. Framgangsmate ifglge krav 1 eller 2, hvori klonene er utviklet fra de definerte kreft-klonotypene

ved en eller flere innsettinger og/eller slettinger av 1-10 baser.

7. Framgangsmate ifglge krav 1 eller 2, hvori klonene utviklet fra de definerte kreft-klonotypene

har en identisk mutert V-region og J-region og en forskjellig NDN-region.

8. Framgangsmate ifglge krav 1 eller 2, hvori klonene utviklet fra de definerte kreft-klonotypene er

beregnet pa basis av:
a) antall forskjeller i NDN-regionen,
b) lengden av NDN-regionen, og

c) naervaeret av andre somatiske hypermutasjoner i V- og/eller J-segmentene.
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9. Framgangsmate ifglge et av kravene 1 til 8, hvori den lymfoide neoplasma er en ondartet

lymfoid neoplasma.
10. Framgangsmate ifglge et av kravene 1 til 9, hvori nukleinsyren er genomisk DNA.

11. Framgangsmate ifglge et av kravene 1 til 10, hvori de rekombinante sekvensene omfatter en
genomisk omordning valgt fra gruppen bestaende av en VDJ-omordning av IgH, en DJ-omordning
av IgH, en VJ-omordning av IgK, en VJ-omordning av IgL, en VDJ-omordning av TCR 8, en DJ-
omordning av TCR B8, en VJ-omordning av TCR a, en VJ-omordning av TCR A, en VDJ-omordning av

TCR §, og en VD-omordning av TCR 6.

12. Framgangsmate ifglge et av kravene 1 til 11, hvori trinnet med a sekvensere inkluderer

generering av sekvensavlesninger i et omrade fra 30 til 400 nukleotider.



