
Uitslagen module

Instructies online 
portaal



Inleiding

- Toegang tot het online portaal via portal.hartwigmedicalfoundation.nl
- Inlog met ziekenhuis-eigen credentials

Het portaal bestaat uit twee modules:

1. Registratiemodule
Voor het registreren van een patient/sample voor de OncoAct Whole Genome Sequencing 
(WGS) test

2. Uitslagen module
Voor het inzien en downloaden van uitslagen van de OncoAct WGS test

De implementatie in April 2026 betreft voor uw ziekenhuis uitsluitend de Uitslagen module.

De Registratie module zal op een later moment worden toegevoegd. 2



Startscherm
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Uitslagen module

Registratie module

Taalinstelling NL of ENG

§ De 2 modules zijn te selecteren in de menu balk links
§ Mogelijk is maar 1 module zichtbaar wanneer er restricties zitten op de toegang per module



Uitslagenmodule



Startscherm Uitslagen overzicht – weergave opties
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Klik op de button 'Alle samples' om alle 
beschikbare uitslagen weer te geven.

Klik op de button 'Nieuwe samples' om alleen de 
nieuw toegevoegde uitslagen weer te geven.

Gebruik de zoekfunctie om de uitslag van 
een specifieke patiënt snel te vinden.



Startscherm Uitslagen overzicht – filter en sorteer opties
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Het pathologienummer is een 
sample/materiaal identifier. Deze kan 
optioneel gebruikt worden voor extra 
identificatie.

Het ziekenhuis patiëntnummer of studienummer 
wordt weergegeven als identifier voor de uitslag van de patiënt.

Het blauwe bolletje geeft aan dat een uitslag 
nieuw is.

Hier wordt het type test en uitslag (rapport) 
weergegeven.



Startscherm uitslagen overzicht - Uitslag
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Overzicht informatie 
patiënt/sample.

Door op de pijl te klikken van een patiëntregel 
worden de uitslagen van het specifieke 
sample van de patient weergegeven.

Beschikbare uitslagen 
(in verschillende formats).



Uitslag per patiënt/sample – Rapportage downloaden
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Via de knop ‘Selecteer alles’ is het 
mogelijk alle bestanden in één 
keer te selecteren voor download. 

Via de knop ‘Download’ is het 
mogelijk alle drie de rapport 
bestanden in één keer te 
downloaden. 

Via het pijltje of ‘Bekijk alle 
bestanden’ wordt de 
onderliggende data weergegeven.

Via het vinkje per bestandsformat 
is het mogelijk zelf te bepalen 
welke bestanden gedownload 
worden. 



Uitleg verschillende bestanden/formats
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§ OncoAct PDF
§ Dit is het originele rapport met de uitslag van de tumor WGS test

§ OncoAct JSON
§ Dit is een bestandsformat voor het importeren van de uitslagen in een 

eigen system.
§ De inhoud is gelijk aan de PDF

§ OncoAct XML
§ Dit is een bestandsformat voor het importeren van de uitslagen in PALGA.
§ De inhoud bevat minder uitslagen dan de PDF en JSON (gelimiteerd aan 

de software van PALGA).



Uitslag per patiënt/sample – onderliggende data downloaden
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Belangrijke 
waarschuwing 
voor gebruik 
van RUO data

Via het pijltje wordt 
de specifieke 
onderliggende data 
weergegeven.



Uitslag per patiënt/sample – onderliggende data
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Op de volgende 
pagina vindt u 
meer informatie 
over de inhoud van 
bovenstaande 
bestanden.



Linx driver catalog
Overzicht in tabelvorm van alle geïdentificeerde driver genen (inclusief gevonden genfusies en SVs).
 Zie ook: https://github.com/hartwigmedical/hmftools/blob/master/linx/README.md

Linx fusion
Gedetailleerd overzicht van alle gevonden genfusies en SVs.
Zie ook: https://github.com/hartwigmedical/hmftools/blob/master/linx/README.md

Orange PDF
Research-use-only samenvatting in pdf van all klinisch relevante bevindingen (zoals ook aanwezig in het OncoAct rapport) inclusief andere potentiële 
interessante bevindingen, gedetailleerde PTO karakteristieken en een grafische weergave van alle gevonden structurele varianten. 
Zie ook: https://github.com/hartwigmedical/hmftools/blob/master/orange/README.md

Purple cnv gene
TSV bestand dat de copy-number-alteraties per gen in het Hartwig genpanel samenvat.
Zie ook: https://github.com/hartwigmedical/hmftools/tree/master/purple#gene-copy-number-file

Purple driver catalog somatic
Overzicht in tabelvorm van alle geïdentificeerde driver genen (exclusief genfusies en SVs).
Zie ook: https://github.com/hartwigmedical/hmftools/tree/master/purple/README.md

Purple somatic vcf
VCF bestanden met de somatische SNV en INDEL bevindingen.
Zie ook: https://github.com/hartwigmedical/hmftools/tree/master/purple/README.md

Purple sv vcf
VCF bestanden met de somatische structurele variant bevindingen. 
Zie ook: https://github.com/hartwigmedical/hmftools/tree/master/purple/README.md

Reported variants and SNPs
Gecombineerd VCF bestand met gerapporteerde somatische en kiembaan SNV- en INDEL-bevindingen (waarbij somatisch en kiembaan niet van 
elkaar te onderscheiden zijn), aangevuld met Hartwig-SNPs en ziekenhuis-ID-SNPs voor interne controles door ziekenhuizen (de ID-SNPs lijst kan 
indien gewenst worden uitgebreid).

Uitleg onderliggende data - somatisch
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https://github.com/hartwigmedical/hmftools/blob/master/linx/README.md
https://github.com/hartwigmedical/hmftools/blob/master/linx/README.md
https://github.com/hartwigmedical/hmftools/blob/master/orange/README.md
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https://github.com/hartwigmedical/hmftools/tree/master/purple
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https://github.com/hartwigmedical/hmftools/tree/master/purple/README.md
https://github.com/hartwigmedical/hmftools/tree/master/purple/README.md
https://github.com/hartwigmedical/hmftools/tree/master/purple/README.md


Uitslag per patiënt/sample – onderliggende data downloaden
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Belangrijke 
waarschuwing 
voor gebruik van 
RUO_germline 
data

Via het pijltje wordt 
de specifieke 
onderliggende data 
weergegeven.



Uitslag per patiënt/sample – onderliggende data downloaden
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Extra pop-up waarschuwing bij 
aanklikken
bestand met kiembaandata 
“RUO_germline”



Uitleg onderliggende data - kiembaan
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Uitleg onderliggende data - kiembaan
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Purple driver catalog germline
Overzicht in tabelvorm van alle geïdentificeerde driver genen waarvoor (ook) een kiembaan event is 
geobserveerd (exclusief SVs).
Zie ook: https://github.com/hartwigmedical/hmftools/tree/master/purple/README.md

Purple germline deletion
Tabel met alle geobserveerde kiembaan gen deleties.

Purple germline vcf
VCF bestanden met alle kiembaan SNV en INDEL bevindingen. 
Zie ook: https://github.com/hartwigmedical/hmftools/tree/master/purple/README.md

Linx germline disruption
VCF bestanden met alle somatische structurele variant (SV) bevindingen. 
Zie ook: https://github.com/hartwigmedical/hmftools/tree/master/purple/README.md

Linx driver catalog germline
Overzicht in tabelvorm van alle geïdentificeerde driver genen waarvoor (ook) een kiembaan event is 
geobserveerd (inclusief SVs). 
Zie ook: https://github.com/hartwigmedical/hmftools/blob/master/linx/README.md

GRIDSS germline
VCF bestanden met alle SVs gedetecteerd door GRIDSS.
Zie ook: https://github.com/PapenfussLab/gridss/blob/master/Readme.md

https://github.com/hartwigmedical/hmftools/tree/master/purple/README.md
https://github.com/hartwigmedical/hmftools/tree/master/purple/README.md
https://github.com/hartwigmedical/hmftools/blob/master/linx/README.md
https://github.com/PapenfussLab/gridss/blob/master/Readme.md


Vragen/contact

17

Alle voorgaande slides zijn terug te vinden in 
het portaal zelf onder het kopje ‘Help’

§ Heb je vragen over de uitslagen, de onderliggende bestanden of de uitslagen module?
§ Mail naar diagnosticssupport@hartwigmedicalfoundation.nl 
§ Of bel naar +31 (0)20 226 9700

mailto:diagnosticssupport@hartwigmedicalfoundation.nl


Bij problemen met de uitslagen module:
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§ Laat het ons direct weten!
§ Mail naar diagnosticssupport@hartwigmedicalfoundation.nl
§ Of bel naar +31 (0)20 226 9700

mailto:diagnostics@hartwigmedicalfoundation.nl

