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Klinische Diagnose: 

Material: 

Absender (Name in Druckschrift, Einsender-Stempel):

Ort, Datum Unterschrift Patienten/ 
gesetzlicher Vertreter

Unterschrift des verantwortlichen 
 Arztes

Proben sollen Anfang der Woche (Montag oder Dienstag) entnommen und via 
 Übernacht - Express zugeschickt werden! 

Vor dem Verschicken des Materials informieren Sie bitte das Labor: 
Tel.: +49 7071 2986014 oder +49 162 2052224; Fax: +49 7071 2925161 

E-Mail: Labor-SCNIR@med.uni-tuebingen.de

1 - 5 ml heparinisiertes  
Knochenmark

10 - 20 ml heparinisiertes 
 peripheres Blut

Therapie: 

Angeborene Neutropenie Zyklische Neutropenie

neinjaG-CSF: andere:

Bisherige molekulargenetische Untersuchungsergebnisse:

Einverständniserklärung gemäß GenDG 
Einverständnis des Patienten / des gesetzlichen Vertreters 
Mit meiner Unterschrift bestätige ich mein Einverständnis mit der geplanten molekulargenetischen Untersuchung, 
der Archivierung sowie gegebenenfalls der Nutzung verbleibenden Untersuchungsmaterials für Forschungs-
zwecke (pseudonymisiert). Wir erforschen, wie genetische Veränderungen zur Entwicklung von Leukämien und 
anderen Krebserkrankungen beitragen. Auch wenn zum Zeitpunkt der Untersuchung keine Krebserkrankung 
vorliegt oder sich jemals entwickelt, sind die Zellen für uns von Nutzen. Ich bin einverstanden, dass die Befunde 
über die gesetzliche Frist von 10 Jahren hinaus aufbewahrt werden.

Patient: Geburtsdatum:

andere:ELANE HAX 1 G6PC3 SBDS

nicht getestet

negativ

positiv

Klinische 
Auffällig-
keiten:

Entnahmedatum:

nicht getestet

negativ

positiv

nicht getestet

negativ

positiv

nicht getestet

negativ

positiv

nicht getestet

negativ

positiv

Patient im SCNIR registriert: neinja

Verlaufskontrolleerstmalig

Med Klinik II

Somatisches Panel-Analyse:

Untersuchungsantrag für die genetische Analyse
von erworbenen (somatischen) Leukämie-assoziierten Mutationen

andere:

Vorherige G-CSFR Analysen: positivja: negativ nein
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Morphologie auffälligZytogenetik auffällig anderer:

Befund eilt* (Rücksprache erforderlich)

*Grund für eilige Befundung:



Ergänzende Informationen: 

Liste der im Panel enthaltenen Regionen/Gene:

Gen-Namen

Sequenzierung  der  gesamten  Protein-
kodierenden Region (n = 29)

ASXL1, ASXL2, BCOR, BCORL1, CBL, CEBPA, CSF3R,
DDX41,  DNMT3A,  ETV6,  EZH2,  KIT,  KMT2D,  KRAS,
NF1,  NPM1,  NRAS,  PHF6,  PTPN11,  RAD21,  RUNX1,
SETBP1,  SRSF2,  STAG2,  TET2,  TP53,  U2AF1,  WT1,
ZRSR2

Sequenzierung  von  Hotspot-Regionen  in
leukämieassoziierten  Genen (n  =  16).  Die
DNA-Positionen (mutiert in mindestens 2-3
Krebspatienten) wurden anhand der Exom-
und Genomsequenzierungsdaten von 9863
Leukämie-  und  MDS-Proben  (9569
Patienten)  in  10 Studien ausgewählt.  Eine
detaillierte Beschreibung der Datensätze ist
unter  https://bit.ly/3XX8iKv verfügbar.
Genomische Koordinaten sind auf Anfrage
erhältlich.

ATM,  CTCF,  EP300,  ETNK1,  FLT3,  GATA1,  GATA2,
IDH1, IDH2, JAK2, MPL, SF3B1, SMC1A, SMC3, SRCAP,
SUZ12
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https://bit.ly/3XX8iKv

