Hamatologie und Molekularpathologie USZ: Angebotene NGS Panels (Stand 10/2025)

BLAU: Panel Hamatologie,

Panel in Kooperation mit Molekularpathologie USZ

Panel

Indikation

Untersuchte Gene/
Genabschnitte und Regionen

Material (QDNA
aus EDTA)

Detektionsgrenze

Myeloisches HAD
Panel

Abklarung myeloische Neoplasien, insbesondere AML und
MDS, zum Screening von diagnostisch, prognostisch, oder
pradiktiv relevanten, pathogenen Mutationen

ABL1, ANKRD26, ASXL1, ATRX, BCL2, BCOR,
BCORL1, BRAF, CALR, CBL, CBLB, CBLC,
CCND2, CDC25C, CDKN2A, CEBPA, CHEK?2,
CSF1R, CSF3R, CUX1, CXCR4, DCK, DDX41,
DHX15, DNMT3A, ETNK1, ETV6, EZH2,
FBXW?7, FLT3, GATAL, GATAZ, GNAS, HRAS,
IDH1, IDH2, IKZF1, JAK2, JAK3, KDMG6A, KIT,
KMT2A, KRAS, LUC7L2, MAP2K1, MPL, MYC,
MYD88, NF1, NOTCH1, NPM1, NRAS,
PDGFRA, PHF6, PIGA, PPM1D, PTEN, PTPN11,
RAD21, RBBP6, RPS14, RUNX1, SETBP1,
SF3B1, SH2B3, SLC29A1, SMC1A, SMC3,
SRSF2, STAG2, STAT3, TET2, TP53, U2AF1,
U2AF2, UBA1, WT1, XPO1, ZRSR2

KM (PB*)

1%

Zytopenie/CHIP

Suche nach klonaler Himatopoese, Ausschluss einer
myeloischen Erkrankung als Ursache von Zytopenien,

ASXL1, BCOR, BCORL1, BRAF, CALR, CBL,
CEBPA, CHEK2, CSF1R, CSF3R, CUX1,
DNMT3A, ETV6, EZH2, GATA2, GNAS, IDH1,
IDH2, JAK2, JAK3, KDMG6A, KIT, KMT2A, KRAS,
MPL, MYD88, NOTCH1, NRAS, PHF6, PIGA,
PPM1D, PTEN, PTPN11, RAD21, RUNX1,
SETBP1, SF3B1, SH2B3, SMC1A, SMC3,
SRSF2, STAG2, STAT3, TET2, TP53, U2AF1,
U2AF2, UBA1, WT1, ZRSR2

PB (KM)

1%

MPN

Vd.a. MPN, Abklarung unklarer Zytosen

ABL1, ASXL1, CALR, CBL, CDKN2A, CUX1,
DNMTS3A, ETNK1, ETV6, EZH2, GATAZ2, IDH1,
IDH2, JAK2, KIT, KMT2A, KRAS, MPL, MYC,
NF1, NRAS, PTPN11, RUNX1, SETBP1, SF3B1,
SH2B3, SRSF2, STAG2, TET2, TP53, U2AF1,
U2AF2, WT1, ZRSR2

PB (KM)

1%




BCOR, CEBPA, DDX41, EZH2, FLT3, IDH1,

AML MRD AML-Verlauf IDH2, KIT, KRAS, NPM1, NRAS, PTPN11, KM ca. 0.1%
RUNX1, SF3B1, SRSF2, STAT3, TP53, U2AF1
Vd.a. VEXAS Syndrom (Vakuolen, Ubiquitin-aktivierendes
VEXAS Synd . . .
yndrom E1-Enzym, X-chromosomal bedingt, Autoinflammatorisch, | UBA1 PB 1%
(UBA1) .
Somatisch)
ABL1 TKI Suche nach TKI Resistenzmutationen (inkl. Asciminib) in ABL1 KM 504
Resistenzmutationen | ABL1 bei CML oder ALL Patienten mit BCR::ABL1 Fusion °
CLL Erstdlagn.ose und Verlauf, Na;hwels prognostjsc‘h BCL2, BIRC3, BTK, NOTCHL, PLCG2, SF3BL,
CLL und therapeutisch relevanter Mutationen, sowie méglicher TP53 PB, KM 1%
Resistenzmutationen.
PZM (TP53) Risikostratifizierung bei neudiagnostizierten TP53 KM 1%
Plasmazellmyelomen
LPL Vd.a. Lymphoplasmozytlsches Il_ymphom, M. MYD88, CXCR4, TP53 KM 1%
Waldenstrém, IgM-Gammopathie
N Klonalitdtsnachweis bei allen B-;ellneoplasmn, v.g.. CLL Multiplex PCR zur Amplifikation der schweren
IGH-Klonalitat / IGHV- | und Plasmazellmyelom; Nachweis von tumorspezifischen ) . 2.5% aller B-Zellen
. Lo - und leichten Immunglobulinkette Kappa und PB, KM
Mutationsstatus V(D)J-Sequenzen fir eine allfallige MRD Untersuchung, anschliessendem NGS (LymphoTrack Assay) Plasmazellen
Nachweis des IGHV Mutationsstatus bei CLL ymp y
. . Multiplex PCR zur Amplifikation der schweren
IGH-Klonalitat MRD gﬂuof'f::q's: ';A;fz;ir;a\'i’(ﬁ;’_es':i'\:nzder CLL basierend |, 4 \eichten Immunglobulinkette Kappa und PB, KM 0.01%-0.001%
P q anschliessendem NGS (LymphoTrack Assay)
Suche nach Fusionen, Rearrangierungen, Mutationen,
Transkriptomanalyse und Gen-Expressionsprofil bei hAmatologischen
P y Neoplasien, insbesondere bei neudiagnostizierten Gesamtes Transkriptom KM -3

(RNAseq)

Lymphoblastischen Leukamien oder neoplastischer
Hypereosinophilie

*vorzugsweise KM, bei punctio sicca ggf. aus PB (wenn Blastenausschwemmung >20%) oder aus Stanze (NGS Archer myeloid via Molekularpathologie)
Hir eine optimale Aussagekraft sollte ein Tumoranteil von idealerweise 50% oder mehr vorliegen, bei einem Anteil <20% ist die Analyse eingeschrankt

aussagekraftig/reprasentativ




Panel

Indikation

Untersuchte Gene/Genabschnitte und Regionen

Material (gDNA
aus EDTA)

Detektionsgrenze

Archer lymphoid*

lymphatische Neoplasien

ARAF, ARID1A, BCL2, BIRCS, BRAF, BTK, CARD11,
CCND1, CCND2, CD28, CD79B, CDKN2A, CREBBP,
CXCR4, DNMT3A, EGR2, EP300, ETV6, EZH2, FBXW?7,
FOXO1, HRAS, ID3, IDH1, IDH2, IKZF1, JAK1, JAK2, JAKS,
KLF2, KMT2D, KRAS, MAP2K1, MEF2B, MYC, MYD88,
NOTCH1, NOTCH2, NRAS, PHF6, PLCG1, PLCG2, POT1,
PRDM1, PTPRD, RHOA, SAMHD1, SF3B1, SOCS1, SPEN,
STAT3, STATSB, STAT6, TCF3, TET2, TNFAIP3,
TNFRSF14, TP53, XPO1

KM, Biopsie

5% bei Erstdiagnose

im Verlauf bei bek.
Varianten 1%

Archer myeloid*

myeloische Neoplasien

ABL1, ANKRD26, ASXL1, ATRX, BCOR, BCROL1, BRAF,
BTK, CALR, CBL, CBLB, CBLC, CCND2, CDKN2A, CEBPA,
CSF3R, CUX1, CXCR4, DCK, DDX41, DHX15, DNMT3A,
ETNK1, ETV6, EZH2, FBXW?7, FLT3, GATAL, GATA2,
GNAS, HRAS, IDH1, IDH2, IKZF1, JAK2, JAK3, KDM6A, KIT,
KRAS, LUC7L2, MAP2K1, PTPN11, RAD21, RBBPS6,
RUNX1, SETB1, SF3B1, SH2B3, SLC29A1, SIMCA1, SMC3,
SRSF2, STAG2, STAT3, TET2, TP53, U2AF1, U2AF2, WT1,
XPO1, ZRSR2

KM, Biopsie

5% bei Erstdiagnose

im Verlauf bei bek.
Varianten 1%

Archer USZ myeloid
lymphoid Panel
(UMLP)*

akute lymphoblastische
Leuk&mien/Lymphome

ABL1, ANKRD26, ARAF, ARID1A, ASXL1, ATM, ATRX,
BCL2, BCOR, BCORL1, BIRCS, BRAF, BTK, CALR,
CARD11,, CBL, CBLB, CBLC, CCND1, CCND2,, CD28,
CD79B, CDKN2A, CEBPA, CREBBP, CSF3R, CUX1,
CXCR4, DCK, DDX41, DHX15, DNMT3A, EGR2, EP300,
ETNK1, ETV6, EZH2, FBXW?7, FLT3, FOXO1, GATAL,
GATA2, GNAS, HRAS, ID3, IDH1, IDH2, IKZF1, JAK1, JAKZ,
JAK3, KDM6A, KIT, KLF2, KMT2D, KRAS, LUC7L2,
MAP2K1, MEF2B, MLL/IKMT2A, MPL, MYC, MYD88, NF1,
NOTCH1, NOTCH2, NPM1, NRAS, PDGFRA, PHF6, PLCG1,
PLCG2, POT1, PPM1D, PRDM1, PTEN, PTPN11, PTPRD,
RAD21, RBBP6, RHOA, RUNX1, SAMHD1, SETBP1, SF3B1,
SH2B3, SLC29A1, SMC1A, SMC3, SOCS1, SPEN, SRSF2,
STAG2, STAT3, STATSB, STAT6, TCF3, TET2, TNFAIP3,
TNFRSF14, TP53, U2AF1, U2AF2, WT1, XPO1, ZRSR2

KM, Biopsie

5% bei Erstdiagnose

im Verlauf bei bek.
Varianten 1%

*Kooperation mit dem Institut fir Molekularpathologie




