Forskningsplan 2020-11-09 GMS Hematologi

Kartlaggning av genetiska fordndringar 1 blodcancer for forbattrad kunskap,
diagnostik och behandling — en nationell multicenterstudie inom Genomic
Medicine Sweden

Vetenskaplig frigestiillning

Den overgripande malséttningen med denna nationella multicenterstudie dr att identifiera
genetiska forandringar i blodcancersjukdomar med den nya generationens sekvenseringsteknik
(NGS) for att 6ka vir kunskap om varfor dessa sjukdomar uppkommer och for att pa sikt
mojliggora forbattrad diagnostik, behandling och 6verlevnad for dessa patienter. Mer specifikt
avser projektet att:

1. Utveckla och utvirdera breda genpaneler (200-500 gener) for att studera forekomsten av
genetiska fordndringar vid blodcancer och 6ka var kunskap om de genetiska mekanismer som
ligger bakom uppkomsten av dessa sjukdomar. Vidare avser vi att undersoka om breda
genpanelanalyser kan mojliggora forbéttrad diagnostik, prognosbeddmning, uppfoljning och
val av behandling for patienter som insjuknar i blodcancer.

2. Analysera hela genomet och hela transkriptomet vid akuta leukemier och andra myeloiska
maligniteter (MDS, MPN och KML) for att underséka om dessa mer omfattande analyser kan
pavisa nya genetiska avvikelser i de sjuka cellerna och om dessa metoder i framtiden kan leda
till forbéttrad klinisk diagnostik och behandling vid akuta leukemier eller andra myeloiska
sjukdomar.

3. Bygga upp en nationell databas inom Genomic Medicine Sweden (GMS Nationella
Genomikplattform) dir erhallna dataméngder samlas for att mojliggéra populationsbaserade
studier 1 syfte att battre forsta varfor blodcancersjukdomar uppstar och hur framtida diagnostik
och behandling kan forbéttras.

Omradesoversikt

Hematologiska maligniteter (blodcancersjukdomar) drabbar ungefér 4 500 personer i Sverige
per ar och utgdr 7 procent av all cancer. Blodcancer utgdr en av de vanligaste orsakerna till
cancerddd i Sverige. Mer kunskap om orsakerna till uppkomst av blodsjukdomar behovs for
att utveckla en forbéttrad diagnostik samt en mer individanpassad behandling och uppfoljning
(Flach et al., 2020).

Blodcancersjukdomar kinnetecknas av en omfattande klinisk och biologisk
heterogenitet och utgors huvudsakligen av akut myeloisk leukemi (AML), myelodysplastiskt
syndrom (MDS), kronisk myeloisk leukemi (KML), myeloproliferativa neoplasier (MPN),
akut lymfatisk leukemi (ALL), kronisk lymfatisk leukemi (KLL), multipelt myelom (MM)
samt olika former av lymfom. P4 genetisk nivé ses sévél aterkommande punktmutationer som
mindre och storre strukturella kromosomforandringar. Dessa genetiska forandringar uppstér i
normala, ofta omogna, blodceller som darmed gradvis expanderar pa bekostnad av den normala
blodbildningen. Funna genetiska fordndringarna i blodcancerceller har lett till en dramatiskt
okad kunskap om hur dessa sjukdomar uppstar och dr idag av helt central betydelse for diagnos,
prognosbeddmning, val av behandling samt for utvédrdering av behandlingssvar. Samtliga
hematologiska maligniteter beskrivs i WHO-klassifikationen och antalet undergrupper ér idag
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uppe i ndrmare 200 (Swerdlow et al., 2017). For flertalet av dessa undergrupper utgor genetiska
fordndringar en bas for klassifikationen.

Den nya generationens sekvenseringsteknik (NGS) gor det mgjligt att med mycket hog
upplosning identifiera genetiska fordndringar pA DNA- eller RNA-niva (Kamps et al., 2017).
Tekniken mojliggor att man effektivt och till rimliga kostnader kan sekvensbestimma utvalda
delar av genomet med s.k. genpaneler eller kartligga hela genomet (whole-genome
sequencing, WGS). Genom att sekvensera genomet pa RNA-niva (RNA-sekvensering eller
whole-transcriptome sequencing, WTS) kan man studera uttrycket av alla gener och dven
pavisa s.k. fusionsgener som utgor centrala sjukdomsorsakande fordndringar vid
blodcancersjukdomar (Haferlach, 2020; Matsukawa and Aplan, 2020). Samtidigt som
genpaneler idag anvinds i 6kande utstrickning vid handldggning av patienter med
blodcancersjukdomar dr kunskaperna om den kliniska betydelsen av flera varianter
begrédnsad.

Ett utmérkt exempel pé genetiska fordndringar som kan pavisas med olika genetiska
analysmetoder utgors av kromosomala translokationer (Mertens et al., 2015). Sddana
fordndringar anvinds redan idag som diagnostiska och prediktiva behandlingsmarkdrer vid
flera typer av leukemier och lymfom. Ett exempel pa sddana fordndringar ér en translokation
mellan kromosomerna 9 och 22, t(9;22), som leder till en fusion mellan generna BCR och
ABLI vid KML. Utvecklingen av himmare av fusionsgenen BCR/ABL1 utgor idag ett
paradexempel pa s.k. precisionsmedicin dir en patient pa basen av en pdvisad genetisk
fordndring kan erhalla en riktad behandling som medfor en i det ndrmaste normal dverlevnad
jamfort med normalbefolkningen (Bower et al., 2016). Andra exempel pd genetiska
fordndringar dér riktad behandling idag finns utgors t.ex. av aktiverande mutationer i generna
FLT3, JAK2 och IDH1/2 (Winer and Stone, 2019)

Under senare ar har det klarlagts att ca 1-10% av patienter med blodcancersjukdom,
beroende av vilken sjukdom som foreligger, har en medfodd (nedirvd) variant som ger en
okad risk for utveckling av blodcancer (Furutani and Shimamura, 2017). Detta kan vara av
klinisk betydelse for den enskilda patienten d& behandling och uppfoljning kan paverkas.
Aven nira sliktingar kan vara birare av samma medfddda variant och dirmed 16pa en kad
risk att insjukna. En sédan sldkting bor i sddana fall inte anvéindas som donator vid en
eventuell stamcellstransplantation. I WHO klassifikationen anges 10 undergrupper av arftlig
predisposition for hematologisk malignitet som beror pa mutationer i enskilda gener och i
takt med den 6kade kartldggningen av genetiska fordndringar i dessa sjukdomar upptécks fler
undergrupper (Baliakas et al., 2019)

Sammanfattningsvis har teknikutvecklingen i form av NGS gjort det mojligt att med
hog upplosning pavisa genetiska fordndringar pd DNA- och RNA-niva i blodcancersjukdomar,
vilket ger viktiga ledtrddar till varfor dessa sjukdomar uppkommer och samtidigt har lett till
utvecklingen av nya malinriktade behandlingar. Ett flertal av dessa fordndringar utgor dven en
viktig bas for den klinisk handlidggning av dessa patientgrupper. Kunskapen dr emellertid &nnu
begridnsad avseende den kliniska betydelsen av flertalet fordndringar som forekommer vid
blodcancersjukdomar och om mer omfattande genetiska analyser kan leda till forbéttrad
diagnostik, prognosbeddmning, uppfoljning och behandlingsval vid dessa sjukdomar.

Projektbeskrivning
Organisation

Aktuellt forskningsprojekt leds av Genomic Medicine Sweden (GMS) och arbetsutskottet for
hematologi (GMS-Hematologi). GMS utgdr ett nationellt initiativ for att accelerera inférandet
av precisionsmedicin i Sverige med hjélp av storskaliga sekvenseringstekniker. Projektet &r
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uppbyggt kring regioner med universitetssjukvdrd, och formeringen av sju regionala
Genomiska Medicin Centra (i Ume4, Orebro, Uppsala, Stockholm, Linkdping, Géteborg och
Lund) som utgér ett samarbetsorgan for de olika specialiteter som bedriver
laboratoriediagnostik. GMS finansieras av Vinnova och medfinansieras av samtliga ingdende
parter. GMS har en styrgrupp bestdende av samtliga dekaner for de medicinska fakulteterna
samt de regionala forskningsdirektorerna frdn motsvarande regioner och representanter for
industri och patientorganisationer.

Delprojekt och Arbetsplan

Denna multicenterstudie bestér av tre huvudsakliga delprojekt som sammanfattas nedan:

Delprojekt 1:

Syfte: Utveckla och utvdrdera breda genpaneler for att studera forekomsten av genetiska
fordndringar vid blodcancer och undersoka betydelsen av dessa avvikelser for
sjukdomsuppkomst och klinisk handlédggning.

Vetenskapliga fragestdillningar: Kan man med breda genpaneler upptéicka kliniskt relevanta
genetiska fordndringar vid blodcancersjukdom? Vilka genetiska forédndringar upptiacks med
saddana paneler och vilken betydelse har de for uppkomsten av blodcancer? Kan dessa breda
genpaneler leda till forbdttrad framtida diagnostik, prognosbeddémning, uppfoljning och
behandling?

Arbetsplan: 1 detta delprojekt utvecklas nya och bredare genpaneler (200-500 gener) for analys
av blodcancersjukdomar. Panelerna inkluderar gener som ofta dr muterade i blodcancer, och ér
designade for att identifiera punktmutationer, mindre insertioner/deletioner och storre
kopietalsfordndringar. Tva separata genpaneler utvecklas; en for myeloiska och en for
lymfatiska blodcancersjukdomar. Efter intern analytisk validering av panelerna vid deltagande
laboratorier utfors dven en nationell kvalitetsutvardering (s.k. ringtrial) for att sdkerstdlla
reproducerbarhet 1 undersokningarna vid deltagande regionala laboratorier. Direfter kommer
panelerna att erbjudas for inklusion i den aktuella studien. Enskilda laboratorier kan efter intern
validering komma att anvinda aktuella paneler i rutindiagnostik. Cirka 4 500 vuxna personer
insjuknar arligen i ndgon av de sjukdomar som avses att inkluderas (AML, MDS, KML, MPN,
ALL, KLL, MM, samt lymfom). Projektet kommer att stréva efter att inkludera merparten av
ndmnda patientgrupper, men pga svarigheter att erhalla adekvat material, alder och
sjukdomsstadium uppskattas inklusionsgraden till ca 70%. Detta innebér att uppskattningsvis
ca 3 000 patienter med maligna hematologiska sjukdomar kommer att inkluderas arligen.
Projektet berdknas pagad under 5 ar, dvs totalt ca 15 000 patienter kommer att inkluderas.
Beroende pa diagnosmisstanke tas efter att informerat samtycke har erhallits (se bilagd
patientinformation), som led i rutinmissig provtagning benmairgsprov, blodprov eller
lymfkortelbiopsi. Detta vidvnadsmaterial anvinds dels for rutinmassig
genetisk/hematopatologisk diagnostik, dels for extraktion av DNA och RNA fran tumdrceller
inom ramen for studien. For att sdkert kunna avgora att funna genetiska avvikelser endast
foreligger i blodcancercellerna kommer ofta dven prov fran normalvdvnad att tas. Beroende pa
diagnos tas prov frdn huden (hudbiopsi) efter beddvning alternativt som ett skrap frin
munslemhinnan eller insamling av har, naglar eller friska blodceller som kan isoleras ur det
tagna blod-, benmirgs- eller lymfkortelprovet eller fran ett remissionsprov. Efter genpanel- och
bioinformatisk analys filtreras de fynd fram som é&r av klinisk betydelse enligt utarbetade
rutiner vid deltagande laboratorier och inkluderande (behandlande) lédkare meddelas
provsvaret. For hantering av eventuella ovintade bifynd, se separat rubrik nedan. Ovrig
information lagras i regionala databaser och Overfors sedan till GMS Nationella
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Genomikplattform (NGP) som &r under uppbyggnad (se delprojekt 3) for att besvara nimnda
vetenskapliga frigestillningar. Kliniska variabler och behandlingsresultat tas frdn de atta
nationella hematologiska kvalitetsregister som ingdr 1 Blodcancerregistret. I vissa
undergrupper kan det ocksé bli aktuellt att anvdnda andra sekvenseringsbaserade metoder (se
delprojekt 2) eller mer riktade genetiska analyser vid diagnos eller uppfdljning efter given
behandling.

Delprojekt 2:

Syfte: Analysera hela genomet och hela transkriptomet vid akuta leukemier och andra
myeloiska maligniteter (MDS, MPN och KML) for att undersdka om dessa mer omfattande
analyser kan pavisa nya genetiska avvikelser i maligna celler och om dessa metoder i framtiden
kan leda till forbattrad klinisk diagnostik och behandling av dessa blodcancersjukdomar.

Vetenskapliga frdagestdllningar: Kan en mer omfattande analys (WGS och WTS) av akuta
leukemier och andra myeloiska maligniteter uppticka helt nya genetiska fordndringar av
betydelse for uppkomsten av dessa sjukdomar? Kan dessa metoder i framtiden ersitta dagens
genetiska diagnostik? Vilka hdlsovinster och kostnader uppstér i sé fall?

Arbetsplan: 1 detta delprojekt avser vi att anvinda en mer omfattande genetisk analys och
undersoka om sekvensering av hela genomet pd DNA- (WGS) och RNA-nivad (WTS) kan
pavisa nya genetiska fordndringar i de sjuka cellerna hos patienter med akuta leukemier eller
ovriga myeloiska maligniteter och om dessa metoder kan ersétta de metoder som idag anviands
inom klinisk rutindiagnostik (t.ex. kromosomanalys, fluorescent in situ hybridisering,
arrayanalyser, PCR-analyser mm). WGS kommer att utféras med relativt hog tdckning (90x)
av blodcancercellerna och 30x tickning av normal referensvdvnad. Bioinformatiska analyser
utfors for att pdvisa punktmutationer, mindre och storre strukturella varianter samt
kopietalsfordndringar som endast forekommer i de sjuka cellerna genom att jimfora med
normalvévnad. WTS utfors med en tdckning motsvarande 50 miljoner sekvenslésningar (read-
pairs) per prov i syfte att undersdoka om genfusioner foreligger och om genuttrycksmonster kan
anvindas for att forbdttra klassificeringen av undersokta sjukdomar. Delprojektet kommer
initialt att fokusera pd akuta leukemier men dven andra myeloiska maligniteter (MDS, MPN
och KML) kommer att inkluderas. Totalt avser vi att inkludera cirka 450 vuxna patienter som
insjuknar i akut leukemi (ALL och AML). Vid misstanke om AML eller ALL eller annan
myeloisk malignitet, tas efter det att informerat samtycke har erhéllits (se bilagd
patientinformation), som led i rutinmissig provtagning benméirgsprov eller blodprov. Detta
vivnadsmaterial anvédnds dels for rutinmédssig genetisk/hematopatologisk diagnostik, dels for
extraktion av DNA och RNA fran tumdrceller inom ramen for studien. For att sdkert kunna
avgora att funna genetiska avvikelser endast foreligger i de sjuka blodcancercellerna kommer
normalvévnad att tas. Beroende pa diagnos kommer prov fran huden (hudbiopsi) efter
beddvning att tas alternativt kommer skrap frdn munslemhinnan eller insamling av har, naglar
eller friska blodceller (remissionsprov) att anvéindas som normal vévnad. Efter sekvensering
och bioinformatisk analys filtreras de fynd som &r av klinisk betydelse fram enligt utarbetade
rutiner vid deltagande laboratorier och inkluderande (behandlande) ldkare meddelas
provsvaret. For hantering av eventuella ovintade bifynd, se separat rubrik nedan. Erhallna
datamdngder lagras 1 regionala databaser och Overfors sedan till GMS Nationella
Genomikplattform (NGP) som &r under uppbyggnad (se delprojekt 3) for att besvara nimnda
vetenskapliga fragestillningar. Kliniska variabler och behandlingsresultat tas fran de 4tta
nationella hematologiska kvalitetsregister som ingér i Blodcancerregistret.

Vi kommer dven att gora en hilsoekonomisk utvirdering av WGS/WTS jamfort med
dagens genetiska diagnostik, med syftet att studera vilka hélsovinster och kostnader som
uppstar vid introducering av helgenom/transkriptom inom klinisk rutindiagnostik. For
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hélsoekonomisk utvdrdering kommer Socialstyrelsens patientregister (PAR SV, PAR OV)
samt likemedelsregistret (LMED) att anvéndas efter att tillstdnd inhdmtats.

Delprojekt 3:

Syfte: Bygga upp en nationell databas inom Genomic Medicine Sweden (GMS Nationella
Genomikplattform) dir erhallna dataméngder samlas for att mojliggdra populationsbaserade
studier 1 syfte att battre forsta varfor blodcancersjukdomar uppstar och hur framtida diagnostik
och behandling kan forbéttras

Vetenskapliga  frdgestdillningar: ~ Kan  harmoniserade  genetiska  analyser  av
blodcancersjukdomar pa nationell niva, tillsammans med strukturerad lagring och delning av
data, leda till forbattrad kunskap om varfor leukemi uppstér? Kan man genom nationella och
populationsbaserade analyser béttre forstd den kliniska betydelsen av funna genetiska
fordndringar? Kan man genom dessa nationellt harmoniserade analyser underlétta inklusion i
kliniska behandlingsstudier?

Arbetsplan: For att mojliggora populationsbaserade studier kommer resultat fran analyserna i
delprojekt 1 och 2 initialt att lagras och analyseras regionalt och sedan dverforas till GMS
Nationella Genomikplattform (NGP) som byggs upp inom GMS. Inom projektet kommer
informerat samtycke att inhdmtas fran deltagarna for att erhallna sekvensdata skall kunna delas
for forsknings- och utvecklingsdndamal (se bilagd patientinformation). Samtliga deltagande
parter har sdkra berdknings- och lagringslosningar som uppfyller uppsatta krav med s.k.
begriansad tillgang (restricted access). Inom NGP kommer dven en variantdatabas att byggas
upp som mojliggdr visualisering av somatiskt forvirvade varianter pa populationsniva. I
samverkan med nationella kvalitetsregister for blodcancersjukdomar (Blodcancerregistret)
kommer vi att undersdka om enskilda genetiska fordndringar eller en kombination av dessa dr
kopplade till kliniska parametrar sdsom alder, kon, klinisk diagnos, 6verlevnad, risk for aterfall
och behandlingsresultat (se vetenskapliga frigestdllningar). Vidare tas 18sningar fram som
mdjliggor siker delning av erhdllna data med olika internationella initiativ som bedriver
forskning inom blodcancersjukdomar under forutsittning att dessa initiativ uppfyller
uppstillda krav pa datasdkerhet. Genom de nationellt harmoniserade analyserna som byggs
upp 1 delprojekt 1 och 2, kopplat med standardisering av lagring av erhdllna data ar avsikten
ocksé att 6ka mojligheten for patienter med blodcancersjukdomar att delta i kliniska studier
som bedrivs 1 samverkan med GMS.

Hantering av bifynd

Det primidra syftet med den aktuella studien &r att identifiera genetiska varianter i
blodcancerceller, s.k. forvarvade (somatiska) varianter for att 6ka var kunskap om varfor dessa
sjukdomar uppkommer och for att pa sikt mojliggora forbittrad behandling och dverlevnad for
dessa patienter. Forvdrvade varianter skall skiljas fran s.k. konstitutionella (medfodda)
varianter som foreligger i kroppens alla celler och som kan medfora en 6kad risk for att
utveckla en é&rftlig sjukdom och att sldktingar 4r bédrare av samma varianter. Da dven
normalvévnad anvinds som jaimforelsematerial inom forskningsprojektet kan varianter i gener
som medfor &rftlig bendgenhet for en sjukdom pétriffas som bifynd. Bifynden kan indelas i
tva huvudsakliga grupper: 1) Medfodda varianter av betydelse for utvecklingen av
blodcancersjukdom samt 2) Medfodda varianter av betydelse for annan érftlig sjukdom dn
blodcancersjukdom.

I delprojekt 1 analyseras blodcancercellerna med genpanelanalyser diar 200-500 gener
undersoks som tidigare har beskrivits vara fordndrade vid blodcancersjukdomar. Ett 20-tal av
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de gener som undersoks med aktuella genpaneler kan vara fordndrade bade i tumorcellerna
(forvdrvad variant) och samtidigt ha nedirvts frdn ndgon av fordldrarna (nedérvd variant). Vid
dessa fall foreligger forindringen silunda i bdda anlagen. Aven i de fall man vid en
genpanelanalys finner att en variant i ett anlag foreligger i ca 50% av cellerna eller om ett
sarskilt monster av varianter foreligger kan detta inge stark misstanke om att en arftlig
bendgenhet for blodcancersjukdom foreligger. Om en érftlig variant for blodcancersjukdom
pavisas eller om misstanke darom foreligger s& kommer behandlande lékare att informeras,
kompletterande analyser att utféras inom rutinsjukvérd och fynden meddelas patienten.
Genetisk vigledning kommer dé att erbjudas genom remiss till klinisk genetisk verksamhet
inom sjukvérden dé nira sldktingar kan vara bérare av samma genetiska fordandring som kan
medfora en 0kad risk for att insjukna i blodcancersjukdom. Detta utgdr ett rutinférfarande vid
redan etablerade genetiska analyser inom sjukvérden och ett flertal av de som medverkar i det
aktuella forskningsprojektet dr specialister i klinisk genetik med mangarig erfarenhet av att
erbjuda genetisk vigledning.

I delprojekt 2 kommer patienter som insjuknar i akut leukemi (AML och ALL) samt
andra myeloiska maligniteter (MDS, MPN och KML) dven att erbjudas att delta i en mer
omfattande analys med sekvensering av hela genomet (WGS). Aven vid dessa analyser
kommer fordndringar att eftersokas som endast foreligger i de sjuka cellerna, men da
normalmaterial anvinds som jdmforelsematerial finns en risk att man som ovéntat fynd
patraffar medfodda varianter av betydelse for drftliga sjukdomar. Som framgar ovan kan
bifynden indelas i tva grupper: 1) Medfodda varianter av betydelse for blodcancersjukdom,
vilka handldggs som i delprojekt 1 enligt ovan samt 2) Medfodda varianter av betydelse for
arftlig sjukdom annan &n blodcancersjukdom. Avseende den senare gruppen (grupp 2) finns
det idag >4 000 gener dér varianter dr beskrivna som leder till en fenotyp inkluderande en rad
olika arftliga sjukdomstillstind som inte &r relevanta for den aktuella studien (t.ex. érftlig
brdstcancer, neurologisk sjukdom mm). Inom projektet kommer sddana varianter inte att aktivt
eftersokas. Skulle sddan variant &ndé patréiffas (bifynd) kommer patienten i samband med
givande av informerat samtycke att ha mdjlighet att ta del av eller avbdja att erhélla denna
information (s.k. opt-in eller opt-out forfarande; se patientinformation). Om patienten dnskar
ta del av denna information, kommer behandlande lékare att meddelas och genetisk vdgledning
att erbjudas.

Betydelse

Genom att utveckla nationellt harmoniserade NGS-baserade analyser som mdjliggor
populationsbaserade undersdkningar av patienter som insjuknar i blodcancersjukdomar
kommer vér kunskap om varfor dessa sjukdomar uppstar att 6ka samtidigt som detta pa sikt
forhoppningsvis kommer att leda till forbéttrad diagnostik, prognosbeddmning, uppfoljning
och behandling for dessa patienter. Genom att data samlas i GMS Nationella
Genomikplattform ger projektet dven unika mdjligheter for framtida forskning inom
blodcancersjukdomar.

Preliminéira resultat

Arbetsutskottet GMS-hematologi och deltagande regionala centra (Lund, Goéteborg,
Linkdping, Orebro, Stockholm, Uppsala och Umed) har inom delprojekt 1 utvecklat en
genpanel for myeloiska maligniteter (GMS-Myeloid 1.0). Prelimindra resultat visar en god
tackning over samtliga gener i panelen, att varianter som kan vara svéra att uppticka (t.ex.
inom generna FLT3 och CEBPA) kan pévisas och att kénsligheten att uppticka varianter i
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mindre kloner &r god (2-3%). Genpanelen gor det ocksa mojligt att pavisa s.k.
kopietalsinformation, dvs dverskott eller forlust av genetiskt material, vilket &r forédndringar
som dr viktiga att pavisa inom olika blodcancersjukdomar. For ndrvarande pigar arbete att
utveckla en motsvarande panel for lymfatiska maligniteter. Inom delprojekt 2, har ett fétal
pilotprover analyserats med WGS och WTS. Prelimindra resultat visar en god tickning over
hela genomet, att varianter som pavisats med genpaneler dven detekteras med WGS och att
kopietalsinformation erhalls med mycket god uppldsning. Preliminéra resultat fran WTS visar
att kliniskt relevanta fusionsgener kan pdavisas. For samtliga ndmnda analyser har
bioinformatiska metoder utvecklats for analys och tolkning av erhallna data. Inom GMS pégar
f.n. arbete med att nationellt harmonisera sévdl de laborativa som de bioinformatiska
analyserna. Inom delprojekt 3 pdgar inom GMS uppbyggnaden av NGP som i forsta hand skall
mdjliggora sdker lagring, berdkning och delning av de datamédngder som genereras inom
delprojekt 1-2.
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