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UWAGA: Jezeli badanie nie jest z zakresu opieki medycznej, stuzacej profilaktyce, zachowaniu, ratowaniu, przywracaniu i poprawie zdrowia, to cena badania bedzie powiekszona o naleiny
podatek VAT w wysokosci 23%.
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cennik zewnetrzny - obowigzuje od 1 grudnia 2023 roku

*kod
i Cena zewnetrzna
Rodzaj y s ' . f ; procedury
B Kod badania Nazwa badania - CliniNet Nazwa badania Opis badania {2t} od 1 grudnia olacH kvt
P nukleinowych
y Analiza chromosomoéw metafazalnych k h z hodowli in vitre limfocytow krwi
@ NFZ] Kariotyp - A i limf j. T R s S IR | SO [
g LGK_1_2_1 [NFZ] Kariotyp - krew ptodowa naliza kariotypu limfocytéw krwi ptedowej bladowes i Fistody Reaikowss : 350
3]
2
@
s
% ;n.uw.., 6K 122 [NFZ] Kariotyp - amniocyty Analiza kariotypu amniccytdw, Analiza chromosomoéw Snﬂ&mnl:.‘_nr :u{urm:___.n_... z :o..uoi__ in vitro amniocytow z 750 -
o = program NFZ zastosowaniem metedy prazkowe] GTW.
)
x| =
=
M m Analiza kariotypu - badanie FISH z zastosowaniem | Badanie uzupetnizjace analize chromosoméw metafazalnych uzyskanych z hadowli in vitro
i o LGK_1_2_3 | [NFZ] FISH - uzupeinienie kariotypu jednej sondy specyficzne]. limfocytéw krwi ptedowe] lub amniocytéw. Analiza wybranego focus z zastosowaniem 470 J——
m program NFZ metody FISH przy uzyciu jednej sondy specyficzne].
=
= @ . i ! ! —
< £ Analiza profilu DNA matki, Analiza profilu DNA matki wymagana w celu oznaczenia kontaminacji DNA ptodowego
[ = LGK_1 4 1 MCC (matka) e materiatem matczynym (MCC - maternal cell contamination ) zgodnie 2 procedura 370* LGK_14_1
m 2 L2 LGK_1_4 2 (zestaw PowerPlex 16 HS System).
]
°
m Oznaczanie kontaminacji DNA ptodowego materiatern matczynym (MCC - maternal cell
= Analiza zanieczyszczenia DNA ptodoweg, c ination ) zgodnie z procedurg LGK_1_4_2 (zestaw PowerPlex 16 HS System).
S LGK_ 142 MCC (ptod) materiatem matczynym (MCC). 450* LGK_14_7
M program NFZ Analiza chimeryzmu wykonywana na podstawie analizy wynikéw uzyskanych w procedurze
LGK_1_4_1orazlGK_1_4 2.

strona 1/20

FlPs-02 [238 [£04.



Rodzaj

(zt) od 1 grudnia

Kadanta Kod badania Nazwa badania - Nazwa badania Opis badania izolacj
2023 kwasow
nuldainaunich
2
Analiza chromasoma tafazalnych uzysk h z hodowli in vitro limfocytdw krwi
— M LGK_2 1 1 [NF2] Kariotyp - limfocyty Analiza kariotypu limfocytéw krwi obwodowej. naliza chre i Bm.w G < M I 5 i s 350 ——
= == obwodowe| z zastosowaniem metady prazkowej GTW.
> ]
ty |=3
D |ex
- |22
r : ; e - 4
. Anal; h é&w metafazal kanyeh z hodowl tra fibroblast
W ot LGK_2_1 2 [NFZ] Kariotyp - fibroblasty Analiza kariotypu fibroblastéw. s .:qn_.. e 3__n. i .oi_ L Ll 690 ——
) W ﬁ zastosowaniem metody pratkowe] GTW.
Z |e2
=}
O o £ .
~ T 2 ) e y Badanie uzupetniajace analizg chromasomdw metafazalnych uzyskanych z hodowli in vitra
o © - Analiza kariotypu - badanie FISH z zastosowaniem 7 3 7 7 3 0
£ 1 : = UZupetnienie u 0 ) 3 & imfocytow krwi obwodowe] lub fibroblastow. Analiza wybranego locus Z Zastosowaniem | &J/0  ===7=
M N 5| 16Kk213 |[NFZIFISH b kariotyp N Ao~ limfacytéw krwi obwodowej lub fibroblastaw, Anal b i t 470
=0 3 metody FISH przy uiyciu jednej sondy specyficznej.
> |2¢
il
@ ) Analiza kariotypu limfocytaw krwi cbwodowej- | Analiza kariotypu 2 2astosowaniem techniki aCGH (poréwnawcia hybrydyzacja genomowa
= 2| 16k 2.1.6 | INFZ] Mikromacierze CGH (180K) g Gl _ W . {p Ll 1750* LGK_14_1
T badanie aCGH. do mikromacierzy), rozdzielczosd 180K, e
Analiza w kisrunku wariantu c.1138G>A (p.Gly380Ar u FGFR3 pray uf
6K 2.2.1 | [NFZ] Achondroplazja (FGFR3) Achondroplazia (OMIM *134934). S ; . HpEHaB0AEl g PN 350* LGK_14 1
- sekwencjonowania bezpoéredniego metody Sangera i
© : "
Test MS-MLPA onie 15q11-q13 (ME028, MRC-Holland). Analiza liczby kopii DNA oraz
= LGK 2.2 2 |[NFZ] Zespét Angelmana (MS-MLPA) Zespét Angelmana (OMIM #105830), Wiesglapie 15911013 MEO2 1elland) Analice izt kol 400* LGK_14 1
= wzoru metylacji wysp CpG w regionie 15g11-q13. L
=
x
@
= m Anali ki k i h 5 FGFR3 1le538; p.Asn540; p.LysE50
za w kierunku naj arianto .1le! 3 P ; p.Lys!
= - LGK_2 2_3 | [NFZ] Hipochondroplazia [FGFR3 ) Hypochondroplazja (OMIM *134934). el e e S L WA e tr sl 400* LGK_14 1
- F i p J P p . P J
5 ,ﬂ pray uiyciu jonowania bezpodr go metody Sangera. s
o | g
=
o Analiza sekwencji kodujace] gendw T5CT | TSC2 przy uiyciu sekwencjonowania
B MZ] Stwardnienie guzowate (T5C1, |Stwardnienie guzowate (OMIM *605284, *151092). A & .
= £ LGK_2_2_4 (mz] Bl (rsct, REUSE { 3 ! bezpoirednisga metoda Sangera wraz z analiza liczby kopii DNA metoda MLPA [P124 4500* LGK 14 1
b= b TS€2) program lekowy - Eworolimus % S
cNu 2 P46, MRC-Holland).
@
[=5
S| 2
= GK225 [NFZ] Zespot tamliwego Zespdt tamliwego chromasamu ¥ (FXS) (OMIM Analiza regionu zawierajgcego powtdrzenia CGG w genie FMR1 pod katem obecnodci 600* LGK 14 1
< = TR ch Xip 5 ia CGG) #300624). premutacji/mutacji (zestaw AmplideX FMR1 PCR, CE-IVD], sl
x| 3
> o
= G
w 2
o Analiza sekwencji kodujace] genu PTPN11 przy uiyciu sekwencjonowania bezpodredniego
W N | k227 | [NF2IZespotNoonan (PTPNI1) Zespét Noonan (OMIM *176876). IEARRHIRERLE RIEY LSy 4 B = 1300* LGK_14 1
[0} = metodg Sangera. =
@
=
g
.W GK 228 [NFZ] Zespdt Pradera-Williego (MS- Zespét Pradera-Williego (OMIM #176270) Test MS-MLPA w regionie 15g11-g13 {MEQ28, MRC-Holland). Analiza liczby kopii DNA oraz 400* LGK 14 1
o 2 MLPA) ' wzoru metylacji wysp CpG w regionie 15g11-g13. o
N
: Analiza sekwencji kodujgce] genu MECP2 przy uiyciu sekwencjonowsania bezpoiredniego
16K 2.2_9 [NFZ] Zesp6t Retta (MECP2) Zespét Retta (OMIM *300005). ikedUiseslge i aﬂ Mu._mwa ! f g 650* LGK_14_1
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badania

GENETYKA KONSTYTUCYJNA

Kod badani

Nazwa badania - Cl

Nazwa badania

Opis badania

Analiza sekwencji kodujgce] genu FOXGI przy uzyciu sekwencjonowania bezposredniegn

(z}) od 1 grudnia
2023

“*2 P o
pre [NFZ] Zespdt Retta, congenital 3 A ) *
LGK_2_2 10 Zespdt R ., I * .
2 iz variant (FOXG1) SEpe Ratiay curgenibal vanant (OMINT=1ia8270) A 500 LGK_14_1
H
e
&
NFZ, od DFNB1, i ji jacej 52 Ryci k jar ja b Sredni
° 16K 2.2 11 [NFZ] Gluchota wrodzona Bl Gluchota wrodzona, AR (OMIM #220290). Analiza sekwencji kodujgce] genu GJB2 prazy uiyeiu ] dniego 400* LGK 14 1
.M AR (GJB2) metodg Sangera. S
o m
2L
cEm ] . . .
m m 16K 2.2 12 [NFZ] Miotonia Thomsena, Beckera Mistonia wrodzona, AD, AR {OMIM #220290). Analiza sekwencji kodujace] genu CLENI priy uZyciu sekwencjonowania bezposredniego 1450* LGK 14 1
2o {cLcna) metoda Sangera. R
o3
SE
w —
8
= LGK_2_2 13 [NFZ] DMD (MLPA) Dystrofia Duchena/Beckera (OMIM *300377). Analiza liczby kopii genu DMD testem MLPA (PD34 oraz PO3S, MRC-Holland). 600* LGK_14_1
]
'
@
5
Analiza liczby kopii 7 SMN1 N2 zest: AmplideX SMA Plu.
= 16K 2.2 14 [NFZ] SMA (SMN1/2) Rdzeniowy zanik migéni, SMIA (OMIM *600354), | AnaIi22 ficeby kopil eksonu 7 genu _SMMN_MHEQ SHEILOMEIES 2 400* LGK_14_1
N -IVD).
T " . : . Analiza chromosoméw metafazalnych uzyskanych z hodowli in vitre limfocytéw krwi
IGK 3 1 1 iotyp - limf, Analiza ka li Sw k j. ===
S Ipdec] Koty lintiueyty raliza kartorypu limfocytou ki obwodanie] cbwodowej z zastosowaniem metady prazkowsj GTW. 350
% Arslicakarion 5 FISH 222 Badanie uzupetniajace analizg chromosoméw r weh kanych z hodowli in vitre
= a r o
M LGI_3_1 2 | [NFZ] FISH - uzupetienie kariotypu n..m“”“. o wna.._..r £ «.:r limfocytéw krwi obwodowej lub fibroblastéw. Analiza wybranego locus z zastosowaniem 470 —
2],
= 4 ! ¥ épeeriene metody FISH przy uiyciu jednej sondy specyficznej.
o
£ NFZ] Przedwecze ie
£ 3 [ thn?_g“:—gﬂﬁ_w Przedwezesne wygasanie czynnodel jajnikéw Analiza regionu zawierajgcego powtdrzenia CGG w genie FMRI pod katem obecnodd 600* LGK 14 1
5 Z i oRe) = (FXPOF} (OMIM #311360). premutacji/mutaci {zestaw AmplideX FMRL PCR, CE-IVD), A
i
i ks ji koduj OXL2 Zyci k jor bezposredni
323 [NFZ] Zespdt BPES {FOXL2) Zespst BPES (OMIM *605597). Analiza sekwericy kadujseleny FoxL2 By Uiyl ? o 500* LGK_14 1
metods Sangera, wE A
[NFZ] Amyloid yrety " Analiza sekwencji kodujace] genu TTR przy uzyciu sekwencjonowania bezpoéredniego -
I M * %
(R Amyloidoza transtyretynowa [OMIM *175300) R Sanghe 550 LGK_14 1
[NFZ] Deficyt alfal-antytrypsyny Analiza w kierunku wariantéw p.Glu366Lys (allel Z) oraz p.Glu288val (allel 5) genu
Deficyt alfal- OMIM * ; i
(SERPINAL) o LT SERPINAL przy uiyciu sekwencj ia bezposredniego i3 Sangera. 00 LGK_14 1
Deficyt dehydrogenazy acylo-CoA . : g 1 1 z
Anal i tu p.lys304G| CADM k onowa
[NFZ] Deficyt MCAD (ACADM)  |srednofaricuchowych kwaséw tuszezowych - Mcap| A2 W kierunku wariantu p.Lys304Glu genu A RISy RuiRRweng e 350* LGK_14 1
bezposredniego metoda Sangera. =
(OMIM *607008).
Deficyt dehydrogenazy diugofaricuchowych Analiza w kierunku wariantu p.GluS10GIn genu HADHA przy uzyciu sekwencjonowania 350* LGK_14_1

[NF2] Deficyt LCHAD (HADHA )

kwaséw ttuszezowych - LCHAD (OMIM *£00830),

bezposredniego metoda Sangera.
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badania Kod badania

Nazwa badania - CliniNet

[NFZ] Goraczka Srédziemnomorska

Nazwa badania

Opis badania

Analiza sekwencii kodujacej genu MEFV przy uiyciu sekwencjonowania bezposredniego

(zt) od 1 grudnia
2023

GENETYKA KONSTYTUCYJNA

Gorgczka irddziemnomorska (OMIM *608107). ¥ L
(MEFV) - : { ! metodg Sangera. 950 G142
Analiza sekwencji kodujcej gendw BCCS, GCK, HNF1A, HNF4A, HNF1B, INS oraz KCNI11
[NFZ] MODY (NGS) Cukrzyca manogenowa. techniky sekwencjonowania nowej generacji (NGS) (Agilent). Procedura diagnostyczna 2600* LGK_14 1
umozliwia detekcjs wariantéw punktowych oraz duzych rearaniaci.
Analiza sekwencji kodujacej genu PAH przy uzyciu sekwencjonowania bezposredniego
[NFZ] Fenyloketonuria (PAH). Fenyloketonuria (GMIM *612348). ALRORACEIR Przy IO 1 posleanes 1250* LGK 14 1
metoda Sangera. S
Analiza regionu promotorowego genu UGTIAL wcelu identyfikacji allelu prawidiowego
[NFZ] Zespod Gilberta (UGT1A1) Zespat Gilberta (OMIM #143500). zawierajacego & powtdrzen TA oraz warlantu patogennego zawierajgcege 7 powtorzen TA, 200* _.GXIH_PI“_.
tzw. A[TA)ETAA oraz A[TAJTTAA (zestaw gb GENETIC Gilbert, CE-IVD).
: Analiza sekwencji kodujacej genu SPREDI przy uzyciu seh owania b {redniego
[NFZ] Zespot Legius (SPRED1 ) Zespot Legiusa (OMIM *509291), Llse e PIEy Y P 850* LGK 14 1
metodg Sangera. T
Analiza w klerunku najczestszych wariantow genu BRCAT w polskie) populac]i technikg
. HRM i weryfikowana sekwencjonowaniem bezpoirednim metody Sangera. Badany region
[NFZ] Rodzinnie wystepujacy rak Rodzinnie wystepujzcy rak piersi iflub jajnika B 3 ; J__.ﬂ. \ 1 h 2 . E ; : ; n.. e "
tersi /lub jajnika (BRCA1 ) (OMIM #504370) abejmuje pieé wybranych wariantéw, najczestszych w polskiej populacj, w eksonach 2, 5, 230 LGK_14 1
i 5 =
P ! 111 20 genu BRCAT (c.68_6odelAG, c.181T>G, ¢.3700_3704delGTAAA, c.4035delA,
¢ 5266dunC)
Zespol Peutza Jeghersa [OMIM #175200).
[NFZ] Zespdt Peutza Jeghersa Analiza sekwencji kodujgce] genu STKI1 przy uiyciu sekwencjonowania bezposredniego *
800 LGK_14_1
(sTk11) metodg Sangera. e
Zespdt polipowatosci micdziefcze] (OMIM
[NFZ] Zespot polipowatodci #174900). Analiza sekwencji kodujacej gendw BMPRIA, SMAD4 przy uzyciu sekwencjonowania 1700* LGK 14 1
miodzieficzej (BMPR1A, SMAD4 ) bezpairedniego metody Sangera. e,
NFZ] Zespot la-Lindaua Anali kweneji kedujacej VHL przy uzyciu sek jonowania bezposredni
[ ] Zespot von Hippla-Lindaw. Zespat von Hippla-Lindaua (OMIM #193300). iza sel | jace] genu prey uzy WENCjono posredniego 500* LGK 14 1
{VHL) metodg Sangera. o
[NFZ] Pheochromocytoma, Zespot paraganglioma - pheochromecytoma Analiza sekwencji kodujace] genu SDHE przy uzyciu sek jonowania bezposred 3 850* LGK 14 1
paraganglioma (SDHB ) {OMIM *185470). metody Sangera. ey
[NFZ] Pheochromocytoma, Zespat paraganglioma - pheochromocytoma Analiza sekwencji kodujace] genu SDHD przy uzyciu sekwencjonowania bezposredniego 550+ LGK 14 1
paraganglioma (SDHD ) {OMIM *602650). metodg Sangera il
[NFZ] Pheochromocytoma, Zespot paraganglioma - pheochromocytoma Analiza sekwencji kodujace] genu SDHC priy uiyciu sekwencjonowania bezpoéredniego 700* LGK 14 1
paraganglioma (SDHC) {OMIM *602413). metoda Sangera. L
NFZ] Mnoga gruczolakowatosc Fo S i i ; : ; ; .
_s_ ;_., ~: 5 Mnc Siiis S ._..wn Mnoga gruczolak s34 g ydzielnicza Analiza sekwencji kodujace] genu MENI przy uiyciu sekwencjonowania bezposredniego 200* LGK 14 1
n
R agﬁ.__m”h. e typu 1 [OMIM #131100). metada Sangera. A

strona 4/20




badania Kod badania

Nazwa badania - Cl

WERVERELELTE]

Opis badania

(zt) od 1 grudnia
2023

izolacji

lewraciw

Analiza sekwencji kedujace] genu PTEN przy uiyciu sekwencjonowania bezposredniego

GENETYKA KONSTYTUCYJNA

[NFZ] Zespdt Cowden (PTEN) Zespdt Cowden [OMIM *601728). 950* LGK_14 1
metodg Sangera. =i
x Anali ko ji ek i iantu €.657_661del p.(L Asnfs*
[NFZ] Zespét Nijmagen (NBS) Zespot Nijmegen (OMIM "602657). naliza sekwencji mn.:: 6 ,..._:m:.__.._wc s&:w: u €. 7 B el p.(lys219Asnfs*16) genu 350* LGK 14 1
NBN przy uiyciu sekwencjonowania bezposredniega metody Sangera. fre T
NFZ] Zespdt Li-Fraumeni (TP53, Anali k ji kedujacej genu TP 2y udyciu sek j ia NGS, SureSelect XT
[ ] Zesp: { A Zespat Li-Fraumeni (OMIM *181170). naliza sekwencji 13ce| g ! 53 przy uiyciu sekwencjonowania u 2600* LGK 14 1
NGS} HS, Agilent (panel_03, subpanel_LF_v1). e
Zespot gruczalakowate| polipowatosci rodzinnej
(OMIM #175100, #508456 ).
Analiza sekwencji gendw APC, MUTYH - SureSelect XT HS, Agilent (panel_03, subpanel
NFZ] FAP [APC, MUTYH ’ - A * L
[ 1 e ! NPZChN_M-11_FAP_v1). 2600 m_hlu.h.lu.
Dziedziczny rak jelita grubego niezwiazany z
[NFZ] HNPCC (MLHI, MSH2, MSHE, polipowatoscia (HNPCC) (OMIM #609310, #120435,| Analiza sekwenci gendw MLH1, MSH2, MSHE, PMS2, 3'UTR EPCAM - SureSelect XT HS, 2600* LGK 14 1
PMS2, EPCAM ) #614350, #614337, #613244), Agilent (panel_03, subpanel_ NPZChN_M-1I_HNPCC_vi]. R
Zespdt mnogle] gruczolakowatosci ; = & iz aljiz : 7
[NFZ] Mnoga gruczolakowatosé S Analiza sekwencji kedujgce] genu RET przy uzyciu sekwencjonowania NGS, SureSelect XT oAy
i wewnatrzwydzielniczej typu 2 (MENZ) (OMIM 5 2600 LGK_14 1
wewnatrzwydzielnicza typu 2 (RET) *164761) HS, Agilent {panel_03, subpanel_TH_v1). =
o = Rodzinnie ujacy rak trzustki (OMIM 3
[NF2] Rodzinnie wystepujacy rak ystapujacy q;:u 1 Analiza sekwencji genéw BRCAL, BRCAZ, COKNZA, PALB2, STK11, TP53 - SureSelect XT HS, =
4 #614320, #613347, #606719, #613348, #175200, 2700 LGK_14_1
trzustki (CORE) (NGS) Agllent [panel_03, subpanel_ FPC_core_vi}. SRS
#151623). = - -
Rodzinnie wystepujacy rak piersi ij1ub jajnika Analiza w Klerunku najczgstszych warianiow genow CHERZ oraz PALBZ w polskie] populac)
[NFZ] Rodzinnie Satiacyrak [OMIM #604370). technikg HRM iflub >wb.wﬁm onmm Em.ézrns.w.._m umrim_._m‘.c.._oim_..._mq: bezpoérednim
piersi i/lub jajnika {CHEK2, PALB2) metoda Sangera. Badany region obejmuje trzy wybrane warianty genu CHEK2: c.444+1G>A, 350*% LGK_14 1
€.1100delC, c.470T>C, delecje eksondw 9 1 10 {delS395) oraz dwa wybrane warianty genu
PAIB2:c172 175delTTGT. €509 S10delGA
Rodzinnie wystepujacy rak piersiifiu
[NFZ] HBOC, NGS (BRCA1, BRCAZ, (OMIM #504370). Analiza sekwencji kodujace] gendw BRCAL, BRCAZ, CHEK2 oraz PALB2 technika 2650* LGK 14 1
CHEK2, PALB2) sekwencjc ia NGS5, SureSelect XT HS, Agilent (panel_03, subpanel_NPZChN_M-I_v2). el
Redzinnie wystepujacy rak piersi i/lub jajnika Analiza liczby kopii gendw BRCAI oraz BRCAZ testem MLPA (POO2 oraz PO4S, MRC-
NFZ] HBOC, MLPA (BRCA1, BRCA2Z s
[ ] ﬂ ) {OMIM #604370). Holland]). 550 _.nm_nlu.h.lu.
: h M X Analiza liczby kopii gendw CHEKZ , PALB2, RAD50*, RADSIC oraz RADS1D testern MLPA
[NFZ] HBOC, MLPA (CHEK2, PALB2, Redzinnie wystepujacy rak piersi i/lub jajnika Py KoEN ! -
(P190 oraz P260, MRC-Holland). 550 LGK_14 1
RADS0, RADS1C, RADS1D) {OMIM #604370). it -
tylke wybrane eksony
R S S T Analiza liczby kopii gendw APC, MUTYH, GREM1* oraz SCG5* testem MLPA (P043 oraz
rUCZolakow, O nne
[NFZ] FAP, MLPA (APC, MUTYH) E ey . P378, MRC-Holland). 550* LGK_14 1

(OMIM #175100, #508456 ).

*tylke wybrane eksony

strona 5/20




LELELTE]

Kod badania

Nazwa badani

W EFATEREELTE]

Opis badania

(2t} od 1 grudnia

2023

izolacji

GENETYKA KONSTYTUCYJNA

[NFZ] HNPCC, MLPA (MLH1, MSH2,

Dziedziczny rak jelita grubege niezwigzany z

Analiza liczby kopil gendw MLH1, M5H2, M5HS, PMS2 oraz EPCAM* testem MLPA (POO3,

lewachw

metoda Sangera.

polipowatoscia (HNPCC) (OMIM #609310, #120435, POOS craz POT2, MRC-Holland). 650* LGK_14 1
MSHE, PMSZ, EPCAM) #E14350, #614337, #613244). *tylko wybrane eksony
NEZ) fin ob G e ko G Analiza sekwencji eksonu 4, m.in. w kierunku wariantu c.550delA (p.Thr184Argfs) oraz
- wo - koc 5 i ;
[ Dystrofia liegczown St ahieses Tynows £.598_612del p.(Phe200_Leu204del) genu CAPN3 przy uiyciu sekwencjonowania 350* LGK 14 1
= koriczynowa (CAPN3Z ) (OMIM *114240). £ A
bezpoiredniego metodg Sangera.
sawi dzinna Analiza sekwencji kodujgce] genu NKX2-1 uzyciu sekwencjonowania bezposredniego
3 | [WFZltagodna plysawica radzin tagodna plasawica rodzinna (OMIM *600635). ii kodujace] g REZY Y . P B 450* LGK 14 1
: (NKX2-1) metody Sangera. -
[NFZ] Spastyczna paraplegia typ 4 2 Analiza sekwencji eksondw 1, 6-7, 8, 10-12 genu SPAST prizy uzyciu sekwencjonowania %
GK_ ¥ 3 4 M *604277).
(SPAST) Spastyczna paraplegia typ 4 (OMI | koot trednings Ficiods Saniss 650 LGK_14 1
NFZ; zna paraplegia 17 Analiza sekwencji eksonu 3 genu B5CL2 przy ulyeiu sekwencjonowania bezpoiredniego
T [NFZ] Spastyczna paraplegia typ Spastyczna paraplegia typ 4 (OMIM *606158), d & BIeY e ! e 350* LGK 14 1
(BSCL2) metoda Sangera. i
Analiza w kierunku najczestszych wariantdw genu ATP78 w polskiej populacji przy uzyciu
sekwencionowania bezpoéredniego metody Sangera. Badany region obejmuje trzy wybrane
: wil Choroba Wilsana (OMIM *606882). : ks LGK_1
- [NF2] Chioroia Wilsouta [ATE78) arcka Wilzona | } warianty, w eksonach 14, 15 | 20 genu ATP7B : €.3207C>A p.[His1069GIn], c.3402delC 500 Gk 141
p.{Ala1135GInfs*13) oraz c.4051C>T p (GIn1351*%).
2 [NFZ] Stwardnienie zanikowe Stwardnienie zanikowe boczne (SLA) (OMIM Analiza sekwencji kodujace| genu 5001 przy uzyciu seb jonowania bezp dni 650* LGK 14 1
> boczne (SOD1) *147450). metodg Sangera. T
o [NFZ] Zespot ataksji i drienia Zespdl ataksji | drienia zwigzanym z FXS (FXTAS) Analiza regionu zawlerajacego powtérzenia CGG w genle FMR1 pod katermn obecnosc 600* LGK 14 1
2 zwigzanym z FXS (powtdrzenia CGG) [OMIM #300623). premutacji/mutacji (zestaw AmplideX FMR1 PCR, CE-IVD). ol
Analiza sekwencji eksondw 2-6 genu NOTCH3 przy uzyciu sekwencjonowania
7 [NFZ] Zespot CADASIL (NOTCH3 ) Zespdt CADASIL [OMIM *600276). ] 5 8 : e ! 450* LGK_14 1
bezposredniego metody Sangera. iR
NFZ] Zespot McCune-Albright Analiza w kierunku najczestszych wariantéw genu GNAS (p.Arg201, p.GIn227) przy uzyciu
G 7 9 [NFZ) Zesp i g Zespdt McCune-Albright (OMIM *133320). s : ¥ ‘n : oArg B Yerevuey 350* LGK_14 1
[GNAS) sekwencjonowania bezposredniego metoda Sangera. M
[NFZ] Choroba Huntingtona " Analiza regionu zawierajacego powtdrzenia CAG w genle HTT (zestaw AmplideX PCR/CE
L 2 Cheroba Huntingtona (HD) (OMIM #143100). 500* LGK_14_1
{powtérzenia CAG) gtana{HON HTT). A
© X Analiza duzych rearaniancji technika MLPA (zestaw PD62, MRC-Holland) i anzliza sekwencji
— [NFZ] Hipercholesterolemia : - . . *
2 LGK_9_1 cdbont DL, ARCIE Hipercholesterclemia redzinna (OMIM #143890). |eksonéw 4112 genu LDLA oraz fragmentu eksonu 26 (NM_000384.2: ¢.10436_10758) genu 650 LGK_14_1
=l roczinna ’ ) APOB prizy uiyciu sekwencjonowania bezpoiredniego metoda Sangera.
5
=
Analiza sekwencji kodujgcej genu APOE prazy uiyeiu sekwencjonowania bezpodredniego
2 LGK_9_3  |[NFZ] Hiperlipidemia typu Il [APOE) Hiperlipidemia typu |1l (OMIM *107741). J HESLE BrEyEY! Z 58 550* LGK_14_1
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GENETYKA KONSTYTUCYJNA

badania

Kod badania

Nazwa badania -

[NFZ] Pierwotne zaburzenia

W EFRWERELELTE]

Zespdt skroconego OT, wydiuzenego QT,

Opis badania

Analiza sekwencji kodujgce] genu KENJZ przy uzyciu jenowania bezp

(zt) od 1 grudnia

2023

izolacji

kwraciw

(EXT1).

metodg Sangera.

LGK_9_5 i K_14
ol czynnosci elektrycznej serca (KCNJ2 ) Andersen’a ([OMIM *600581). metody Sangera. 450 Lok IH
) Kardiomiopatia zwigzana z wariantami genu LMNA | Analiza sekwencji kodujace] genu LMNA pray uiyciu sekwencjonowania bezpoidredniego .
LGK_9_6 NFZ] Kardiomiopatia (LMNA) L
e I s { ) (OMIM *150330). metody Sangera. 50 GK-14:2
5 T koduiace] - : ; " i
LGK_9_7 [NFZ] HTG (LPL) Hiperlipoproteinemia typu | {OMIM # 238600). Analiza sekwencji kodujacej genu LPL przy uiyciu sekwencjonowania bezposredniego 1000* LGK 14 1
meteda Sangera. L
i ki ji kedujgeej 9, APOE, LDLRAP: k:
[NFZ] Hipercholesterolemia Hipercholesteralemia rodzinna (OMIM #143830, Anaiie sskwensi ko c.snm_ nn.._os..pbrm‘ ‘u_.nm.»\ = i 2 o *.qmw:amzﬂc N *
g LGK_ 9 8 26 genu APOB techniky sekwencjonowania NGS, SureSelect XT HS, Agilent (panel_01, 2650 LGK 14 1
oD rodzinna (NGS) OMIM #603813), i TR
o subpanel_ADH-ARH_core_vi1).
]
.m Analiza sekwencji kodujacej gendw ABCAL, ABCGS, ABCGS, APOAL, APOB, APOCS, APOE,
X LGK_9 9 [NFZ] Hiperlipidemia (NGS) Hiperlipidemia. CYP27A1, LDLR, LDLRAP] oraz PCSKS technika sekwencjonowania NGS, SureSelect XT Hs, 2850* LGK_14 1
Agilent (panel_D1, subpanel_HL_v1}.
Analiza sekwencji kodujace] gendw APOAS, APOC2, APOE, CREB3L3, GPD1, GPIHBPI, LMF1
LGK_8_10 [NFZ] HTG (NGS) Hipertréjglicerydemia. oraz LPL technikg sekwencjonowania NGS, SureSelect XT HS, Agilent {panel_01, 2850% LGK_14 1
subpanel HTG_core_vi).
[NFZ] Hipercholesterolemia
LGK_9_11 i B Hipercholesterolemia rodzinna (OMIM *606945). Analiza liczby kopii genu LDLR testern MLPA (POS2, MRC-Holland). 300* LGK_14 1
rodzinna, MLPA (LDLR) il
LGK_9_12 [NFZ] HTG, MLPA (LPL) Hipertrdjglicerydemia (OMIM *503708). Analiza liczby kopil genu LPL testem MLPA (P218, MRC-Holland). 300* LGK_14 1
[NFZ] Steroidooporny zespot o - 5 ” Anali T T ] INEZ ksonu LMX1B przy uiveiu
o m w 2- u
16K 10.1 nercycowyo-pédinpny poceatio ercidoop ”__ﬂnmwwgﬂq““wﬂ“w o pdinyi naliza sel :n__”m moqo .mmﬂ: : cn_”_w mn _...” n_m._m_._ przy udyci 550+ LGK_14 1
(INF2, LMX15) poczatku ) sekwencjonowania bezpoéredniego metods Sangera.
2
=
..m LGK_10_2 [NFZ] Zespét .Um_;_.m'U-mu__‘ zespdt Zespat Denys-Drash, zespét Frasiera (OMIM Analiza sekwencji eksonéw 8 1 9 genu WT1 przy uiyciu sekwencj bezpoiredniega 400* LGK 14 1
= Frasiera (WT71) *607102). metodg Sangera. =
@
[
NFZ] Z : IPHS2, i ji jace] ksond i Zyci
LGK_10_3 [NFZ] Zespét nerczycowy (N Zespét nerczycowy [OMIM #600985, #256370). Analiza sekwencji _Sn_E.Mnm_ nm_.:.._ NPHS2 ‘o_ﬁ_u .m néw B9 genu WTI1 przy uzyciu 1000* LGK 14 1
WT1) sekwencjonowania bezposr toda S =
SHH ; = grsz ; g ;
“ L6K_11_1 [NFZ] Zespdt Hajdu-Cheney Zespéf Hajeu-Cheney (OMIM *600275). Analiza sekwencfi eksonu 34 genu NOTECH2 przy udyciu sekwencjonowania bezpesredniege 500* LGK 14 1
5 (NOTCHZ ) metody Sangera. i AT
@
=3
£ -
NFZ] Mnogi la kost 1 Anali ! — i il o i ez iscgradn
O igkiaiy | et wpals ety L et bost 1 (CMIM #133700). iz sewenckodufacel seAUENTE FeyiEreu x 1150* LGK_14_1
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badania

Kod badania

Nazwa badania - CliniNet

Nazwa badania

Opis badania

(2t} od 1 grudnia

GENETYKA
KONSTYTUCYJNA

Rodzaj
badania

GENETYKA MOLEKULARNA

izolacja kwasow nukleinowych

izolacji
2
MEE] lwraciw
NFZ) Mnogi rosla kostne t | X Analiza sekwencji kodujacej EXT2 przy uzyciu sek jonowania bezposredni
© LGK_11_3 NFz) L kel Mnegie wyrcéla kostne typu Il {OMIM #133701), =ra =e ! Ll Pray Holclt seREnsa ; FEALEEIE 1250* LGK_14 1
S M (ExT2). metoda Sangera. e
@
=%
£
NFZ] Zespat keiowo-rzepk Analiza sekwencji kodujace] genu LMXIB 2yciu sekwencjonow: bezpodredniego
o LGk 11 g |71 Zespol pamnokciowo-rzepkowy | . st paznokeiowo-rzepkowy (OMIN *602575). 1 keclujace] e s & 750* LGK 14 1
(LMX1B). metody Sangera. o
@
2w
2 X Analiza wariantu CYP2C9* 2 (c.430C>T, rs1799853) oraz CYP2C9*3 (c.1075A>C, rs1057310)
= LGK_12 1 NFZ] CYP2CH [*2,°3 Farmakogenetyka: CYP2C9*2, CYP2C9*3, »
m B R [NFZ] e Bencty metodg QF-PCR (zestaw gh PHARM Warfarin, CE-IVD). 300 leK 14 1
= =
8

*kod
Cena zewnetrzna e
. t. . : A s " u
Kod badania Nazwa badania - CliniNet Nazwa badania Opis badania (z) od 1 grudnia u. I ,.J_
1zolacjl
202 :
3 lewra e
LGK_14 1 Izolacja DNA (krew, szpik) Izolacja DNA z krwi obwodowej lub szpiku, Izolacja DNA z krwi obwodowej lub szpiku (Chemagic-360). 120 —
Jzolacja DNA z tkanki utrwalonej w formalinie |
LGK_14 6 Izolacja DNA (FFPE) s LA i1 i Izolacja DNA z tkanki utrwalone] w formalinie i zatopionej w parafinie (FFPE). 120
- zatopionej w parafinie (FFPE).
y Izalacja DNA z kemérek piynu oweodniowego lub lzolacja DNA z kemérek phynu owodniowego lub kemarek po hodowli in vitro.
LGK_14_7 Izolacja DNA (amniocyty) . % i o : i : _QZ S . 2 . 100 S
komérek po hodowdi in vitro . Procedura nie obejmuje analizy kontaminacji uzyskanego DNA materialem matczynym.
LGK_14 8 1zolacja cfDNA (krew) |zalacja cfDNA z krwi obwodowej. Izolacja kraigcego DNA [cell-free circulating DNA) 2 krwi obwodowej, 300 | @ -----
LGK_14_9 Izolacja DNA (wymazdwka) Izolacja DNA 2 kemdorek nabtonka policzka. Izolacja DNA z komdrek nablenka peliczka, 100 it
lzolacia DNA | RNA 2 tkanki utrwalone] w formalinie - . L .
LGK_14_10 Izolacja DNA i RNA (FFPE} d i ) 2 2 Izolacja DNA | RNA [TMA) 2 tkankl utrwalonej w formalinie | 2atopionej w parafinie (FFPE). 180 —
SEE | zatopione]j w parafinie (FFPE}.
lzolacja DNA (tkanka, komdrki po | 1zolacja DNA 2 tkanki nieutrwalonej lub z kemdrek i X e o
LGK_14_12 e ( ,n. 4 G / e L lzolacja DNA z tkanki nieutrwalene] lub komérek po hodawli in vitre (np. fibroblastow]. 100 ————-
ol hodowli in vitro) pe hodowii in vitro.
Izolacja DN, ata objetosé (krew : : .
LGK_14_13 A poa o { : lzolacja DNA z krwi obwedowe] lub szpiku. Izalacja DNA z krwi obwodowe] lub s2piku metodg kelumienkowa. 100 —

szpik)
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Rodzaj
LELERTES

GENETYKA MOLEKULARNA

analiza w kierunku okreslonego wariantu
typu SNV lub CNV

Rodzaj

badania

GENETYKA MOLEKULARNA

formatyczna

1oin

analiza b

Kod badania

Nazwa badania - CliniNet

WERVERELELTE]

Analiza wariantu punktowega wystepujzcego w

Opis badania

Analiza kosegregacji wariantu genetycznego wystepujacego w rodzinie przy uiyciu
sekwencjonowania bezpoéredniego metedy Sangera. Badanie dotyczy wylgcznie procedur
bedacych w ofercie.

Cena zewnetrzna
(zf) od 1 grudnia
2023

procedury
izolacji
kwasow
nukleinowych

LGK_14_3 [NFZ] Wariant {Sanger) e 300* LGK_14_1
Badanie wykonywane wylgcznie, gdy na skierowaniu pedano precyzyjny zapis wariantu
(zapis na poziomie DNA | biatka wraz z podang sekwencjg referencyjna) lub kopia wyniku
probanta.
Analiza kosegregacji wariantu genetycznego wystepujacego w rodzinie przy uzyciu techniki
MLPA. Badanie dotyczy wylacznie procedur bedacych w ofercie.
LGK_14_4 [NFZ] Wariant (MLPA) Al duse] deeduchiacl wrstepuaoe) w - ) : ) ) o 550* LGK_14 1
rodzinie, Badanie wykonywane wylacznie, gdy na skierowaniu podane precyzyjny zapis wariantu —
{zapis na poziomie DNA | biatka wraz z pedang sekwencja referencyjna) lub kopla wyniku
probanta,
Badanie wykonywane po uzgodnieniu szczegotow z Laboratorium Genetyki Klinicznej UCK.
Analiza sekwencji wybranych foci przy uiyeiu
LGK_14 5 [NFZ] Wariant (po uzgodnieniu) } jor ia bezposredniego metoda Badanie wykonywane wytgcznie, gdy na skierowaniu dokfadnie okreslono wybrane foci lub 600* LGK_14 1
Sangera. podano precyzyjny zapis wariantu (zapis na poziomie DNA i biatka wraz z podang sekwencja

Kod badania

Nazwa badania - CliniNet

[NFZ] Reanaliza danych NGS

WERUERELELIE]

Rozszerzenie analizy danych uzyskanych technika

referencyinal lub kopia

Opis badania

Analiza sekwencji kedujgcej gencw LDLR , PCSKS, APOE, LDLRAP1 oraz fragmentu eksonu

Cena zewnetrzna

(zt) od 1 grudnia
2023

U
procedury
izolacji
kwasow

i e —a

LGK_15_1_1 (panel_01, subpanel_ADH- X it ia NGS (panelu_01, subpanel_ADH-| 26 genu APOB technik sekwencjonowania NGS, SureSelect XT HS, Agilent [panel_01, 500 Seren
ARH_core_v1) ARH_core_v1). subpanel_ADH-ARH_core_v1).
Ro: i lizy d h ka i i ke ji kedujacej 5 BCGS, ABCGE, APOAL, APOB, AP
[NFZ] Reanaliza danych NGS Zszerzenie m:.m izy m.:<n uzyskanych techniky | Analiza sekwencji kedujace] gendw ngh\m A 68, : 8, APOC3, APOE,
LGK_15_1 2 (panel_01, subpanel_HL v1) sekwencjonwania NGS (panelu_01, CYP27A1, LDLR, LDLRAFI oraz PCSKS technika sekwencjonowania NGS, SureSelect XT HS, 500 ——--
B - v =i subpanel_HL_v1). Agilent {panel_D1, subpanel_HL_v1).
Ri enle ana di h k h techniki i ji kodujacej Sw APOAS, APOCZ, AP REB3L3, GPD1, GPIHBP1, LMF1
[NFZ] Reanaliza danych NGS OZSZErz ; lizy m._._._a uzyskanych techniky | Analiza sekwencji o. ujgcej wm:o.s_ . C2, APOE, Cli ;
LGK_15 1 3 sekwencjonwania NGS (panelu_01, oraz LPL technikg sekwencjenowania NGS, SureSelect XT HS, Agilent (panel_01, 500 ——
(panel_01, subpanel HTG_v1)
subpanel_HTG_v1). subpanel_HTG_v1).
Rozszerzenie analizy danych uzyskanych techniki
[NFZ] Reanaliza danych NGS i : : m. LA 4 w Analiza sekwencji kodujgcej genu TP53 przy uzyeiu sekwencjonowania NGS, SureSelect XT
LGK_15 3 1 sekwencjonwania NGS (panelu_D3, i 500 e
{panel_03, subpanel_LF_v1) Hs, Agilent {panel_03, subpanel_LF_v1).
subpanel_LF_v1).
[NFZ] Reanaliza danych NGS Rozszerzenie analizy danych uzyskanych technika Analiza sekwencji kodujacej gendw BRCAI 1 BRCAZ techniky sekwencjonowania NGS,
LGK_15 3 2 | (panel_03, subpanel_NPZChN_M- sekwencjonwania NGS (panelu_03, SureSelect XT HS, Agilent (panel_03, subpanel_NPZChN_M-I_v1). Procedura diagnostyczna 500 —

1_vi)

subpanel_NPZChN_M-I_v1).

umotliwia detekcje germinalnych warlantéw punktowych oraz duzych rearanzacji.****
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Rodzaj

L Kod badania Nazwa badania - CliniNet WERVELELELIE] Opis badania {zt} od 1 grudnia izolacji
2023 kwasow
PeElT B EXE Ly
NFZ] Reanaliza danych NG5S Rozszerzenie analizy danych uzyskanych technik; :
[NFZ) LAY A : : ¥ 2 ¥ i ¥ A Analiza sekwencji genéw APC, MUTYH - SureSelect XT HS, Agllent (panel_03, subpanel_
LGK_15_3_3 | (panel_03, subpanel _NPZChN_M- sekwencjonwania NGS (panelu_03, NPZChN_ ML PAP v} 500 -
1I_FAP_v1) subpanel_NPZChN_M-il_FAP_v1). R R
<L
=
o NFZ] Reanaliza danych NG5 Rozszerzenie analizy danych uzyskanych technik:
Lo " [ 1 i i m:.m Y ¥ wf_ yol e Analiza sekwencjl gendw MLHI, M5H2, M5HS, PRS2, 3'UTR EPCAM - SureSelect XT HS,
=i g LGK_15_3_4 | (panel_03, subpanel_NPZChN_M- ek NGS lu_03, ’ 500 o
5 41 IL_HNPCC,v1) subpanel_NPZChN_M-II_HNPCC_v1} Agilent (panel_03, subpanel_ NPZChN_M-II_HNPCC_v1}.
= m Rozszerzenie analizy danych uzyskanych technik
o = LGK 15 3 5 [NFZ] Reanaliza danych NGS mmrim:n.oziw:mqumm”ﬁ el 03 sibranel 3| Analiza sekwenc)i kodujgce] genu RET przy uzyclu sekwencjonowania NGS, SureSelect XT 500
= Ie) i (panel_03, subpanel_TH_v1) : ™ .._H s i - HS, Agilent (panel_03, subpanel_TH_v1].
< | s ).
x ©
- N
- = Rozszerzenie analizy danych uzyskanych techni
1w £ [NFZ] Reanaliza danych NGS bl shan i) K8 | pnaliza sekwencji gendw BRCAL, BRCAZ, COKN2A, PALBZ, STKL1, TPS3 - SureSelect XT HS,
= L) LGK_15_3_6 sekwencjonwania NGS (panelu_03, subpanel_ ) 500 —
o ="7="=" | (panel_03, subpanel_ FPC_core_v1) FPC_core_v) Agilent (panel_03, subpanel_ FPC_core_v1).
0 _core_vl).
NFZ] R liza danych NGS Rozszerzenie analizy denych uzyskanych technik
INFZ] Resgiafzsa danyeh e ¥ CAYEN Urpshanye i Analiza sekwencji kodujace] genow BRCA1, BRCAZ, CHEKZ oraz PALB2 technika
LGK_15_3_7 | (panel_03, subpanel_ NPZChN_M- sekwencjonwania NGS (panelu_03, subpanel_ 5 : 500 R—
1Lv2) NPZChN. M-1_v2). sekwencjonowania NGS, SureSelect XT HS, Agilent {panel_03, subpanel_NPZChN_M-I_v2).

ONKOGENETYKA

hematologia

[NFZ] Choroby rozrostowe ukfadu

Analiza chromesoméw metafazalnych uzyskanych z hodewli in vitre komdrek

LGK_20 1 1 Analiza kariotypu komorek nowatwarowych. 5 =y
R krwiotwérczego (kariotyp) i nawat ych z zastoso dy prazkowe] GTW. 485
Analiz branego locus z zastosowaniem metody FISH uzyciu jedne| sond
[NFZ] Choroby rozrostowe uktadu Analiza FISH komdrek nowatworewych z T WyRanes i : .m:_m_ﬂ 7 ¥ _u_ﬂ‘ 2yeijediie] L
LGK_20_2_3 Krivlobwibre: (FIsH) —— fem Jecnej sondy specyficzne] specyficzne] bgdace] w ofercie Laboratorium.*** 450 S
o sowantem nej.
e8! ! Y= Materiat analityczny: rozmaz krwi lub szpiku kostnego,
Analiza fuzji IGH-MYC t i etady FISH yci sond
[NFZ] Chioniaki gresy Chioniaki wysoce agresywne HGBL/BL. naliza fuzji gendw Mmmwwﬂ_m_.ﬂomim.:_ma 3. “ przy uzyciu zestawu
SRR n: no-fuzyjnych.
LGK 20_2.4 HGBL/BL; fuzja IGH:MYC Analiza fuzii gendw IGH:MYC, t{8;14)(q24;q32), — sl iy R N 530 o
i Materiat analityczny: tkanka nowotworewa utrwalona w formalinie i zatopiona w parafinie
t(8;14)(q24;q32); sonda fuzyjna metodg FISH.
(FFPE).
MNFZ] Chi ki a n Anali fac] branyeh w [MYC, 2, BCLs t i retody FISH
:m—uC__u_.wnﬂ: n-.ﬁm&i...ﬂ.ﬂ Chioniaki agresywne HGBL/DLECL. Analiza naliza rearaniac]i wy . J_n ﬁmm:“s_ { : . BCL s ywmuwwrcmoi”_.:m.._._ i y
; rearaniacje rzy uzyciu 2estawdw son u -apart.
LGK_20_2 5 2 ; rearanzacji genow MYC (8g24), BCL2 (18q21), BCLE RN R SrEatn 1380 ——

(8q24), BCL2 (18g21) i BCLG (3927);
sondy B-A

{327} metodg FISH.

Materiat analityczny: tkanka nowotwerowa utrwalona w formalinie i zatopiona w parafinie
[FFPE).
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ONKOGENETYKA

[NFZ] Chioniaki agresywne -

Chioniaki agresywne HGBL/BL/DLBCL. Analiza

Analiza rearaniacji genu MYC z zastosowaniem metody FISH przy uzyciu zestawu sond typu

break-apart.

Materiat analityczny: tkanka nowotworowa utrwalona w formalinie i zatopiona w parafinie

(FEPE).

LGK_20_2 & | HGBL/BL/DLBCL; rearaniacja MYC e —
il /8L R rearanzacji genu MYC (8g24) metods FISH, Materiat analityczny: tkanka nowotworowa utrwalona w formalinie | zatopiona w parafinie 530
(8q24); sonda B-A
(FFPE).
Analiza wybranych loci/gendw metoda FISH w celu identyfikacji delec)i gendw TPS3
LGK_20 2 16 NFZ] CLL - TPS3, ATM (FISH D ka CLL - FISH ]2 dETRSEATIA) L1 T s e e e b s w0 ey | EEE
-0 {red ( ) griostyka fpancidod ! {17p13.1} i ATM (11522.3), na rozmazach krwi/szpiku kostnego. 750
LGK_20_3 1 [NFZ] Mastocytoza (KIT) Analiza wariantu p.DB16V genu KIT. Analiza w kierunku wariantu p.DE16V genu KIT metoda QF-PCR. 400% LGK 14 1
. Analiza profilu DNA dawey. Analiza profilu DNA dawey 3 W celu ozr chimeryzmu poprzeszczepowego
LGK_20_3 3 MZ] Chimeryzm (PRE, dawea A *
. (mz) oyl ) program NFZ zgodnie z procedura LGK_20_3_5 (zestaw PowerPlex 16 HS System). 370 LGK_14_1
s
g
° A ;i Analiza profilu DNA biorcy. Analiza profilu DNA biorcy wymagana w celu oznaczenia chimeryzmu poprzeszezepowego
LGK 20 3 4 MZ] Chimeryzm (PRE, bio s
.W -0 Mz) ryzm (PRE, biorca) program NFZ zgodnie z procedurg LGK_20_3_5 (zestaw PowerPlex 16 HS System). 370 _.mRIHh!H
o
=
Oznaczanie chimeryzmu poprzeszezepowego przy uzyciu zestawu PowerPlex 16 HS System.
g Analiza chimeryzmu poprzeszczepowego.
LGK_20_3 5 MZ] Chimeryzm (POS * L
(mz] nyp{POST) program NFZ Analiza chimeryzmu wykenywana na podstawie analizy wynikéw uzyskanych w procedurze 450 QRIHL.IH
LGK_20_3_3, LGK_20_3_4 oraz LGK_20_3_5.
Analiza wybranych mutacji punktewychj techniky sekwencjonowania nowej generacji (NGS)
. 7 5 (VariantPlex Core Myeloid, Archer). Procedura diagnostyezna umoiliwia detekeje
Anall k 1 7 0
[MZ] AML, MPN, MDS (Core rialiea sekwene/l kot jqof 37 gandiv: = panel wybranych wariantéw punktowych w obrebie genéw: ABLI, ANKRD26, ASXL1, BCOR, BRAE, .
LGK_20_3 7 2 VariantPlex Core Myeloid, Archer 3300 LGK_14_1
Myeloid, NGS) stillennium P-3001 Palasd CALR, CBL, CABPA, CSF3R, DDX41, DNMT3A, ETNK1, ETVE, EZH2, FLT3, GATAI, GATAZ, - =
1DH1, IDH2, JAK2, KIT, KRAS, MPL, NPM1, NRAS, PHFS, PTPN11, RUNX1, SETBPI1, SF3B1,
SRSF2, 5TAG2, TETZ, TP53, UZAF1, WT1, ZRSR2. *=**
% 8 Analiza sekwencji kedujgcej genu TP53 przy uiyciu sekwencjonowania NGS {VariantPlex
Analiza sek ked NGS).
LGK_20_3_ 9 [NFZ] CLL (TP53) NGS nalla sekwsncl for ace) genu ﬂ._umw (NGS) Core Myeloid, Archer), Procedura diagnostyczna umoiliwia detekcjg wariantéw 2850* LGK_14 1
program lekowy - Ibrutynib g AN
punktowych.
Anzliza delecji 1p oraz delecji 19 z zastosowaniem metody FISH przy uéyciu dwdch
Wow inych {loci: 1p36; L
L6K 4021 |  [NFZ] Glejak, FFPE (1p/19q) Analiza kodelecii 1p / 19q metoda FisH. Zestiwow sanid celecyinyeli (ol ; 1p36.1428/ 194 13,39p13) 780 L
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Analiza genu MYCN z zastosowaniem metody FISH przy uzyciu zestawu sond

LGK_40_2 2 [NFZ] Neuroblastema (MYCN ) Analiza amplifikacji MYCN {2p24) metodg FISH. amplifikaeyjnych (loci: MYCN /CCP2), 480 S
Material analityczny: preparat odciskowy fragmentu guza,
Analiza genu MYCN z zastosowaniem metody FISH przy uiyciu zestawu sond
; - : amplifikacyjnyeh (loci: MYCN fCCP2).
1} Anali fi | MYCN (2p24 SRR TISH. | oo v rmn g e G e o D e U T v e | kR[] e
LGK_40_2_3 |[NFZ] Neuroblastoma, FFPE (MYCN) nalizaamelifkac {2p23)mistada Materiat analityczny: tkanka nowotworowa utrwalona w formalinie i zatopiona w parafinie 500
{FFPE).
Analiza rearanzacji genu ALK z zastosowaniem metody FISH przy uiyciu zestawu sond typu
[NFZ] Niedrobnokomdrkoury rak byesk dpart
mar
LGK_a0_2_4 Sarennd skl Analiza rearanzacji genu ALK {2p23) metodq FISH. | Materiat analityczny: thanka nowotworowa utrwalona w formalinie | zatopiona w parafinie 500 —
R ptuca, FFPE (ALK )
(FEPE).
Badaniz uzupetniajace po badaniu immunohistochemicznym.
Analiza rearanzacji genu DDIT3 (CHOP ) z zastosowaniem metody FISH pray uiyciu zestawu
CK 40 2 5 [NFZ] Myxcid/round cell Analiza rearaniacji genu DDIT3 (CHOP) {12g13) sond typu break-apart. 500
LGk 402 liposarcoma, FFPE (DDIT3) metodg FISH. Materiat analityczny: thkanka nowotworowa utrwalona w formalinie i zatopiona w parafinie
{FFPE).
Analiza rearanzacji genu EWSR1 2 zastosowaniem metody FISH przy uzyciu zestawu sond
Analiza rearaniacji genu EWSR1 (22q12) metoda typu break-apart.
NFZ] PN, WSR1 . : . - o T
LGK_30_2.0 [WFZ] PNET; FERE (€ ) FISH. Materiat analityezny: tkanka nowotworowa utrwalona w formalinie | zatopiona w parafinie 500
(FFPE).
Analiza genu ERBE2 (HER2 ) z zastosowaniem metody FISH przy uiyciu zestawu sond
P ey [MFZ] Rak piersi, rak otadka, FFPE | Analiza amplifikacji ERBB2 HER2) (17912) metodg amplifikacyjnych (foci : ERBB2 (CCP17). 500
T |HERZ) FISH. Materiat analityczny: tkanka nowotworowa utrwalonz w formalinie i zatopiona w parafinie
(FFPE).
Analiza rearaniacji genu 5518 (SYT) 2 zastosowaniem metody FISH przy uiyciu zestawu
Analiza rearanzacji genu 5518 (SYT) (18g11) sond typu break-apart.
FZ] 5) i E
LGK_40_2 8. | INFZ) Synovial sorcama, FEPE{SYT) metody FISH. Materiat analityczny: tkanka nowotworowa utrwalona w formalinie | zatopiona w parafinie 500
(FFPE).
Analiza genu MDM2 2 zastosowaniem metody FISH prey uzyciu zestawu sond
T [NFZ] Dedifferentiated lipasarcoma, | Analiza amplifikacji genu MDM2 (12415} metoda amplifikacyjnych {foci : MDM2 [CCP12). 500

FEPE (MDM2 )

FISH.

Materiat analityczny: tkanka nowo! utrwalona w formalinie | zatopisna w parafinie

(FFPE).
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LGK_40_2_13

[NFZ] Niedrobnokomdrkowy rak

Analiza rearaniacji genu ROS1 (6q22) metods FISH.

Analiza rearanzacji genu R Z zastosowaniem metody
typu break-apart,

Materiat analityczny: thanka nowotworowa utrwalona w formalinie i zatopiona w parafinie

przy uzyciu zestawu son

500

fuca, FFPE (ROS1,
p (ROS1) (FFPE).
{ = po badaniy immunchistochemicrovm
Analiza rearanzaci genu MAML2 z zastosowaniem metody FISH przy uzyciu zestawu sond
iCE i 2aa [NFZ] Mucoepidermoid Carcinoma, | Analiza rearanzaci genu MAMLZ {11q21) metoda typu break-apart. 600
U FFPE (MAMLZ ) FISH. Materiat analityczny: tkanka nowotworowa utrwalona w formalinie | zatopiona w parafinie
(FEPE).
Analiza fuzji gendw BRAF-KIAA1549 z zastosowaniem metody FISH przy uzyciu zestawu
LGK 40 2 15 [NF2] Pilocytic Astrocytoma, FFPE | Analiza fuzji gendw BRAF-KIAA1549 (7934;7934) sond typu dual-fusion, 600
=i (BRAF-KIAA1549) metodg FISH. Materiat analityczny: thanka nowotworowa utrwalona w formalinie i zatopiona w parafinie
(FFPE).
e s — e e Analiza sekwencji eksonow 9,11,13 iflub 17 genu KIT oraz eksondw 12, 14 iflub 18 genu
encji ran enu
LGK_40_3_2 [NFZ] GIST (KIT, PDGFRA) S _o“_..m..‘” _uunwmxh - PDGFRA w DNA komérek nowotworowych przy uiyciu sekwencj ia bezposred 800* LGK_14 6
: metody Sangera.
. Analiza w kierunku najezestszych wariantdw genu EGFR w DNA komdrek nowotworowyeh
[NF2] Niedrobnokomérkowy rak . vy e Enstany X .m i X ! =
LGK_40_3_3 phuca (EGFR ) Analiza najczestszych wariantdw genu EGFR. | metody QF-PCR (CE-IVD). Badany region obejmuje 40 wybrane warianty w eksonach 18, 19, 550 LGK_14 6
20i 21 genu EGFR.
Analiza najezestszych wariantdw genu EGFR
LGK 40 3 4 [MZ] Niedrobnokomérkowy rak o IS W__Scz“_m: PR Analiza w kierunku najczestszych wariantéw genu EGFR w ctDNA metoda QF-PCR (CE-IVD). 550% LGK 14 8
S pluca, ctDNA (EGFR ) 5 & Badany region obejmuje 40 wybrane warianty w eksonach 18, 13, 20 21 genu EGFR. P
program lekowy - Ozymerty
Analiza sekwenc]i eksondw 23, 25 genu ALK w DNA komdrek nowotworowych pray uiyciu
LGK_40_3 5 [MNFZ] Neuroblastoma (ALK ) Analiza sekwencji wybranych eksondw genu ALK, | sekwencjonowania bezpoéredniego metoda Sangera. Badany region genu ALK obeimuje 450* LGK_14 6
m.in, warianty p.L1152R, p.F1174V, p.F1245C, p.L1196M, p.G1202R.
Analiza w kierunku najczgstszych wariantéw genu KRAS w DNA komérek nowotwerowych
3 - 4 metody QF-PCR.
LGK_40_3_9 | [NFZ] Rak jelita grubego (KRAS ) Analiza najczestszych warlantéw genu KRAS. 5 450* LGK_14 6

Badany region genu KRAS obejmuje 28 wybranych wariantéw w kodonach: p.G12, p.G13,
p.ASS, p.O61, p.K117, p.A146,

strona 13/20



ONKOGENETYKA

3

e nr

- zarzadzen

ONKOGENETYKA
129/2016/DS0OZ oraz 127/2017/DSOZ Prezesa

guzy lite

hematoloyia

naliza w KIErunku najczgstszych wariantow genow
. . nowotworowych metads QF-PCR.
i i Anali i tow aw NREAS
LGK_40_3_10 [NFz) mu-.w_”____auhwmn..:uawo. Framiak nales :m_ﬂamﬂuﬁsm““.ﬂm: BENCN : Badany region genu NRAS obejmuje 25 wybranych wariantéw w kedonach: p.G12, p.G13, 500* LGK_14 6
Y ) : p.AlLB, p.ASY, p.061, p.K117, p.AL4GE,
Barany rerion genu ARAE sheimyie 11 wybrapych wariantéw w kodonach: o GARTS
Anali ke ii ek 5w 9,11,13 iflub 17 KIT wDNA k Srek h
LGK_40_3_11 | [NFZ] Rak grasicy, czerniak (KIT) Analiza sekwencji wybranych eksonow genu KIT. e bl .m mn_:o_...__ ; ve . ..wm::. s s__ OrER USRI 600* LGK_14 6
przy uzyciu jonowania bezp iniego metody Sangera. A
Analiza w kierunku najczgstszych warlantdw genu PIKICA w DNA komdrek
LGK_40_3_16 [NFZ] Rak piersi (PIK3CA) Analiza najezestszych wariantdw genu PIKICA, newstworowych metoda QF-PCR (CE-IVD). Badany region obejmuje 17 wybranych 600* LGK_14 6
wariantéw w eksonach 2, 5, 8, 10 21 genu PIK3CA,
Analiza markeréw mikrosatelitarnych w DNA izolowanym 2 tkanki nowotworowej (FFPE) LGK 14 1
LGK_40_3_22 [NFZ] MSt Analiza niestabilnodei mikrosatelitarnej. oraz tkanki zdrowej tego samego pacjenta w celu okredlenia statusu statusu niestabilnodci 550* e IR
mikro nej (MSI) yru (zestaw OncoMate MSI Dx Analysis System, CE-IVD). LGK_14_6
s 5} T 7 3 =TT
s ' '}
|
. =
e ¥ 3 L= T Thy _.»_-sa. d sk o L glos®le oll o U e 5 BRI x
Choroby rozrostowe uktadu Podstawowe badanie genetyczne Analiza ch W fazalnych uzysk h z hodawli in vitro komérek 485
R krwiotwdrczego (kariotyp) Analiza kariotypu komdrek nowotworowych. T ych z zaste dy prazh jGTW.
Z bad g Helil Analiza chrer aw fazalnych uzyskanych 2 hadowli in vitro kemarek
. Di tyka chordb ych - | Di tyka chordb rozrostowych - migloidalnych nowatworowych z 2astosowaniem metody prazkowej GTW eraz analiza wybranych 2200
1 TR B Pt deleils ket on bk ] ot el ot anilatinn i ol ot ] (O Sy sl e i ol eo e e st e e R B [ L (R
mieloidalnych (kariotyp, FISH x5) |kariotyp + FISH {panel 5 sond: delSq, del7q, KMT2A,| loci/gendw metody FISH w celu identyfikacji delec] 59 (EGR1), 7q (KMT2E), TPS3 (17p13.1)
MECOM, TP53) oraz rearanzacii KMT2A (11g23.3), MECOM (3q26.2).
7 & Badans panakisie Analiza chromosamdw Inych uzyskanych z hodowli in vitro kamérek
ozon .
i ! h - OWOTW h i Y dy prazk ) GTW i h
G.13 Diag S nao..&r. K Diagnostyka chordb rozrostowych - mieloidalnych i : n"_.nsin 2 : B R Sfez gnaliza wybrariye 800 e
mieloidalnych (kariotyp, MECOM) 5 loci/gendw metoda FISH w celu identyfikacji rearanzacji genu MECOM (3926.2) na
kariotyp + FISH (MECOM) i
komédrkach po hodowli in vitro.
- e s e e Analiza ct : fazalnych uzyskanych z hodowli in vitre komérek
saw : netyerne.
: Diagnostyka ALL u dorostych Diagnostyka ALL u doroshyeh mxm_.mowf. +EISH nowC ych z zastosc yiem metody prazkows] GTW oraz analiza wybranych 1580
) (kariotyp, FISH x3) = G _mh_ loci/genéw metads FISH w celu identyfikac)i rearanzaci gendw KMT24 (11G23.3), TCF
sond: , TCF, 5 =
B (19p13.3) 1 1GH (14932.33} na kemérkach po hodawli in vitro.
Analiza chromosomow metatazalnych uzyskanych z nodowli in vitro komorek
: Zaawansowane badanie genetycne. nowotwerowych 2 zastosowaniem metody pratkowe] GTW oraz analiza wybranych
Di styka Al doroshych
LGK_30_1 5 _mn.‘m”uavl _._m._Mz “u_ Diagnostyka ALL u dorostych - kariotyp + FISH loci/genéw metoda FISH w celu identyfikacji rearanzacji gendw KMT 24 {11923.3), TCF 2200 ——
P

(panel 5 sond: KMT2A, TCF3, IGH, ETV/RUNX, MYC)](18p13.3), IGH (14932.33), MYC (8q24) oraz obecnosci fuzji ETVIRUNX (12p13.2::21922.12)

na komdrkach oo hadowli in vitro
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Diagnostyka ALL u dzieci (kariotyp,

Zaawansowane badanie genetyczne.

) GTW oraz analiza wybranych

nowotworowych z zastos

LGK 30 1 FISH) Diagnostyka ALL u dzieci - kariotyp + FISH (panel 5 loci/gendw metoda FISH w celu identyfikacji delecji genu TPS3 (17p13.1), rearanzacji 2100 | 0 eeee-
sond: BCR/ABL, ETVE/RUNXL, KMT2A, TCF3, TP53) | genéw KMT2A (11q23.3), TCF (19p13.3) oraz obecnosci fuzji BCR::ABL (9934.12::22q11.23)
PETVCRUNY (12013221022 12) na komdrkach o hodowliin vitro
Analiza chrorm ] fazalnych uzyskanych z hodowli in vitro komdrek
z badanie genetycne, ych z zastc metedy prazkowej GTW oraz analiza wybranych
) Diagnostyka ALL u dzieci (kariotyp, | Diagnostyka ALL u dzieci - kariotyp + FISH (panel & loci/gendw metods FISH w celu identyfikacji delecji genu TPS3 (17p13.1), rearaniacji 2385
s ———
c FISH) sond: BCRSABL, ETVE/RUNX1, KMT2A, TCF3, TPS3 |gendw KMT2A (11g23.3), TCF (19p13.3) oraz obecnosci fuzji BCR:ABL (9934.12::22q11.23),
+ KMT2A/AFF1) ETV::RUNX (12p13.2::2122.12) | KMT2A::AFF1 (4p31.3::1123.3) na kemérkach po
hedowli in vitro .
z badanie genetyczne. : 5
i Diagnostyka ALL u dzieci (kariotyp, | Disgnastyka ALL u dzieci - kariotyp + FISH (panel 6 _owwos__uoas“as_”_n Mwﬂxaos”:__“a ﬁﬂm«ﬂs_"xg.i m._.“”mu“”w :M.Miwaa_ar.. 3410
3 oci/gendw m w celu identyfikacji delecji genu .1}, rearanzacji ————
FISH) sond: BCR/ABL, ETV6/RUNX1, KMT2A, TCF3, TP53 | 'o-/E® g i} risisE]l gend By = reamnzad
|gencw KMT2A (11923.3), TCF (19p13.3) oraz obecnosci fuzji BCR:ABL (9g34.12::22q11.23),
+TCF3/PBX1})
ETV: L = 3:-19013 ) na komarkach oo badowli
i Analiza ct 5 fazalnych k h z hodowli in vitro komdrek
Zaawansowane badanie genetyczne. o S ; e i P i g i
Diagnostyka ALL u dzieci (kariotyp, | Diagnostyka ALL u dzieci - kariotyp + FISH (panel 7 _éw,a g __.n &u Mm_._um ° .“_J_.Ns ﬂ.m? __._._"..__JN o ?MMMH =”mams< e 2825
oci/gendw me w celu identyfikacji delecji genu . ac ————-
FISH) sond: BCR/ABL, ETVS/RUNX, KMT2A, TCF3, TP53 = 2 % H begh [yste
+ TCF3/PBX1, 4TCF3/HLF) :
ETV::RUNX (12p13.2::21922.12) | TCF3::PBX1 {1923.3::19p13.3) oraz TCF3::HLF
Zaawansowane hadanie genetyczne. Analiza chrom Sw fazalnych uzyskanych z hodowli in vitro kemdrek
gnostyka chordb ych - | Disgnostyka choréb rozrostowych mieloidalnych - nowotworowych z dy prazkowej GTW oraz analiza wybranych 2550
mieloidalnych (kariotyp, FISH x6) |karictyp + FISH (panel & sond: del5q, del7q, KMT2A,| loci/genéw metodg FISH w celu identyfikacji delecji 5g (EGR1), 7q (KMTZE), TPS3 (17p13.1)
MECOM, TP53, NUP124) oraz rearanzacji KMT2A (11623.3), MECOM (3426.2) i NUP214 (9q34.13).
5 Analiza chromesomow metafazalnych uzyskanych z hodowli in vitro kemarek
Zaawansowane badanie genetyzne. o . & 2 - - b
: 3 =2 ) ) I z zasto m I oraz analiza ranyel
D AlLu y D vka ALL u dorostych - kariotyp + FISH ! . e e
(kariotyp, FISH x6) (el & il K2 s, |GH, ETVRUN, MY loci/genéw metody FISH w celu identyfikacji rearaniacji gendw KMT2A (11923.3), TCF 2495 -

i CRLF2)

(19p13.3), IGH (14g32.33), MYC (8g24) CRLF2 (Xp22.3/ Yp11.3) oraz obecnodéci fuzji
ETV::RUNK (12p13.2::21q22.12) na kemdrkach po hodowli in vitro.
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Cena zewnetrzna

procedury

(PML/RARA )

(15q24::17421.2) na rozmazach szpiku kestnego.

. Nazwa badania - CliniNet Nazwa badania Opis badania {z}) od 1 grudnia izolacji
¢ . i | s : : i 2023 | kwasow
K] i L5t ; ’ | nukleinowych
— - Kiad Podstawowe badanie genetyczne Analiza wybranege locus z zastosowaniem metody FISH przy uiyciu jednej sandy
0. 13 “5 _< 3“.0 niﬂm__uw:_._ o Analiza FISH komdrek nowetworowych z specyficzne] bedacej w ofercie Laboratorium.® 450 mmmia
rWlotwoecHegd zastosowaniem jedne| sondy specyficzne]. Materiat analityczny: rozmaz krwi lub szpiku kostnego.
Chioniaki wysoce Podstawowe badanie genatyczne Analiza fuzji gendw IGH-MYC z zastesowaniem metody FISH przy uzyciu zestawu sond
wy: gresy E
w HGBL/BL; fuzja IGH:MYC Chtoniaki wysoce agresywne HGBL/BL. translokacyjno-fuzyjnych. 530
© t(8;14)(q24;q32); sonda fuzyjna Analiza fuzji gendw IGHIMYC, t{8;14){q24;q932), | Materiat analityczny: tkanka nowotworowa utrwalona w formalinie i zatopiona w parafinie
u metoda FISH, (FFPE).
L]
@
1=
o
m Chioniaki agresywne HGBL/DLBCL; Zioions badanie genetyczne Analiza rearaniacji wybranyech gendw (MYC, BCL2, BCLE) z zastosowaniem metody FISH
& rearanzacje MYC [8q24), BCL2 Chtoniaki agresywne HGBL/DLBCL. Analiza przy uzyciu trzech zestawdw sond typu break-apart. 1380
] (18q21) i BCLG (3927); sondy break- | rearaniaci genow MYC (8g24), BCL2 (18921}, BCLE | Materiat analityczny: tkanka nowotworowa utrwalona w formalinie | zatopiona w parafinie
=
I apart {3927) metody FISH. (FFPE).
—
f=]
o
oy
&
aliza rearaniacji mMyc to i tody FIS! iyci awu sond t
m Chioniaki agresywne - Podstawowa badanie genetyczne Anéllza reardnzacil geny e mo”wHB_MH _HM oty FISH P2y, UvElzestawy VRY
© % | HGBL/BL/DLBCL; rearanzacja MYC Chioniaki agresywne HGBL/BL/DLBCL. Analiza X k i L ; ik 530 i
M s Materiat analityczny: tkanka nowotworowa utrwalona w formalinie | zatopiona w parafinie
© {8q24); sonda break-apart rearanzacji genu MYC (Bq24) metoda FISH. (FFeE]
N 3
O
o0
D T N .
Nm Zipione badanie genetycine Analiza wybranych loel 2 zastosowaniem metody FISH przy uzyciu 2 sond specyficznych
m LGK 30 2 7 MM (FISH) Analiza FISH komérek nowotworowych z bedacych w ofercie Laboratorium®**, zgodnie ze schematem diagnostycznym,** 1370 L
o zastosowaniem 2 sond specyficznych z panelu MM, Materiat analityczny: szpik kostny.
S
o
o
o e
= 2 P Separacja immunemagnetyczna kemorek szpiku Separacja immunomagnetyezna komorek szpiku CD138+ przy uzyciu zestawu EasySep
MM - se ko k CD138+ % —
@ paraci komore CD138+. [STEMCELL Technologies). 570
=
8
g Analiza fuzji gendw IGH-BCL2 7 zastosowaniem metody FISH przy uzyciu zestawu sond
o Chioniaki indolentne FL; fuzja Podstawowe badanle genetyczne. - 5
™ . i i i transiokacyino-fuzyjnych.
Y LGK_30_2_10 [ IGH:BCL2 t(14;18)(q32;q921); sonda Chioniaki indolentne FL. Analiza fuzji genow i i E 2 500 TR,
o Fires 1GH:BCL2t(14:18){q32;q21) metoda FISH Material analityezny: thanka nowotworewa utrwalona w formalinie | zatopiona w parafinie
uzyjna i 3 ¥ meto :
N ¥il a3 L [FFPE).
<L Analiza fuz]i gendw IGH-CCND1 & i tody FISH iyci ond
b Chioniak MCL; fuzja IGH:CCND1 Podstawowe badanie genetycane. et il nw Mmmu o_ammos__.mzzn“mw_._d.._.u_._.._“_”_._e_ Rr2Y HEyClL. 2estawt] son
5 ranslol - !
> LGK_30 2 11 | t{11;14)(q13;q32) metoda; sonda Chtonizk MCL. Analiza fuzji gendw IGH::CCND1 r 3 vl ¥l S F 2 500 ——
— fisina W11:14){q13;q32) metoda FISH Material analityczny: tkanka nowotworewa utrwalena w formalinie | zatepiona w parafinie
% 4 ik ANk (FFPE).
Analiza fuzji Gw MALTI-BIRC3 2 zastosowaniem metody FISH przy ui zestaw d
O Chioniaki indolentne MZL; fuzja Podstawowe badanie genetyczne. Hellanioaheen 5 2 3 it
5§ e 3 =i i translokacyjno-fuzyjnych,
LG 30 2 12 | MALT1:BIRC3 t{11;18)(q22;q21); Chioniaki indolentne MZL, Analiza fuzji gendw : : : : ; s 560 | @ -
-] 5 Material analityczny: tkanka nowotworowa utrwalena w formalinie | zatepiona w parafinie
z sonda fuzyjna MALT1:BIRC3 t(11;18)(q22;q21) metody FISH. (FFPE)
o ;
Zaawansowane badanie genetycine,
CLL - TP53, ATM, del 13q, cep 12 . s s Y Analiza wybranych loci/gendw metoda FISH w eelu identyfikacji delecji TP53 (17p13.1),
LGH_306_2_13 Diagnostyka CLL - FISH (panel 4 sond: TP53, ATM, : : 1295 s
- - {FISH) del13q, capl2) ATM (11q22,3}, 13q (D135319) oraz liczby kopii chromosemu 12 (eepl2).
Podstawowe badanie gene ]
e , ) s ) - S etyEng Analiza wybranych loci/gendw metody FISH w celu identyfikacii fuzji gendw PML::RARA
LGK_30_Z 14 AML promielocytowa (FiSH) Diagnostyka AML promielocytowa - FISH 480 =
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Zinione badanie genetyczne.

Analiza wybranych loci/gendw metoda FISH w celu identyfikacji fuzji genéw PML::RARA

o

Badanie uzt e po badaniy immunchistochemiczoym

LGK_30 2 15 AML promielocytowa (FISH) Diagnostyka AML promielocytowa - FISH (panel 2 (15924::17921.2) oraz rearanzacji genu RARA (17921.1-21.2) na rozmazach szpiku 795 P
sond - PML/RARA + RARA break apart) kostnego.
Ztotone badanie genetyczne. Analiza wybranych loci/gendw metoda FISH w celu identyfikacji delecji gendw TPS3
LGK_30_2_16 - A HSH]  foan s e ke [ e om0 iy
Gk 30.2_ CLL-TPS3, ATM ( ) Diagnostyka CLL- FISH (panel 2 sond: TPS3, ATM) {17p13.1} i ATM (11g922.3) na rozmazach krwifszpiku kostnego. 750
Ziotone badanie genetyczne. . . .
Anall b to; etedy FISH
. MM (FISH - 3 sondy - chr.1, TP53, Analiza FISH kemérek nowotworowych z naliEaeybranych ___nﬁ i uu_..cm_.__n_._._ _._._ ,__ £ eyl w G i
LGK_30_2 17 1GH) St NS Sond e I bedacych w ofercie Laboratorium***, zgodnie ze schematem diagnostycznym. == 1640 ———
SRR it ® ¥ s Materiat analityczny: szpik kostny.
MM (FISH - 6 sond - chr.1, TPS3, : Hloione badanie genetyczne. Analiza wybranych _HD.Q. z ummnomn:.zm:_m_d metody FISH przy uzyeiu .mmo__.n specyficznych
LGK_30_2 18 1GH + partnerzy IGH) Analiza FISH komdrek nowotworowych z bedacych w ofercie Laboratorium™***, zgodnie ze schematem diagnostycznym.** 2590 -
P thid zastosowaniem 6 sond specyficznych z panelu MM. Materiat analityczny: szpik kestny.
Thioniaki indolentne — panel
m; :.___hn__..“.“ e a___m_”.m:wm_.uw:a Ztozone badanie genetyczne Analiza fuzji gendw IGH::BCL2 oraz fuzji gendw MALT1::BIRC3 z zastosowaniem metody
=] T 14181 ww.ﬂuh a%n?n. Chieniaki indolentne — panel FL/MZ. Analiza fuzji FISH przy uzyeiu sond translokacyjno-fuzyjnych. 935
= RARE z.»_.ﬂnh:w:—.ﬁ_u m.“urnw__._ 235 ._M“:, gendw IGH::BCL2t{14;18){g32;921) oraz fuzji gendw| Materiaf analityczny: tkanka nowotworowa utrwalona w formalinie | zatopiona w parafinie| - | 7~
= = haot MALT1:BIRC3 t(11;18)(g22;921) metoda FISH. (FFPE).
= niaki Wysoce agresywne — panel Zfozone Gadanie genetycne Analiza rearanzacjl genu 2zastosowaniem sondy typu break-apart oraz
HGBL/BL; rearaniacja MYC (8q24) Chtoniaki wysoce agresywne — panel HGBL/BL. rearanzacji diugich ramion chr 11z sondy amplifikacyjno-
LGK_3G_2 20 [ (sonda break-apart) i rearanzacje Analiza rearaniacji genu MYC (8q24) oraz delecyjne). 935 ————
dtugich ramion chromosomu 11 rearanzacji dtugich ramion chromosemu Materiat analityczny: tkanka nowotworowa utrwalona w formalinie | zatopiona w parafinie
11023/11024) 1dun/del 11623/11024) metoda FISH {EEPE],
Chioeoby:rozs ukladu vonwnw:___qio badanie .wmnmnﬁr.k:m Analiza wybranege locus z muu-DuQim.an:.. _.an.aon:__ FISH _u_..N_.. uzyciu jednej sondy
. z b Analiza FISH utrwalonych komérek specyficzne] bedace] w ofercie Laboratorium.®
LGHK_30_2_71 | krwiotworczego - FISH na materiale . X . Sl . . 550 ——
utrwalonym FFPET nowotworowych (FFPE) z zastosowaniem jednej | Materiaf analityczny: tkanka nowotworowa utrwalona w formalinie | zatopicna w parafinie
ny sondy specyficznej. (FFPE).
Anallza wybranych mutac)i punktowych] Technika sekwencjonowania nowe] generac)) (NGa)
) Zaawansowane badanie genetycne (VariantPlex Core Myeloid, Archer). Procedura diagnostyczna umoiliwia detekcje
. , MDS5 (Core Myeloi 2 i S 5 (i i Z
LGK_30_3_7 AL Pt Zﬁmn”. 4 Analiza sekwencji kodujacej 37 gendw - panel  |wybranych wariantéw punktowych w obrebie gendw: ABL1, ANKRD26, ASXL1, BCOR, BRAF, 3300* LGK_ 14 1
VariantPlex Core Myelaid, Archer CALR, CBL, CABPA, CSF3R, DDX41, DNMT3A, ETNKI, ETVE, EZH2, FLT3, GATAL, GATAZ,
IDHT_IDHD JAKD KIT KRAS MPI NPMI NRAS PHES PTPNI1 RUNXT SFTRPT SFI81
Hotsns Bsdaaie P aEtea Analiza sekwencji kodujace] genu TP53 przy uzyciu sekwencjonowania NGS (VariantPlex
LGK_30.3 9 CLL (TP53) NG5S y 5 : Renety Core Myeloid, Archer). Procedura diagnostyczna umotliwia detekcje wariantéw 2850* LGK 14 1
= Analiza sekwencji kodujgce| genu TP53 [NGS). Tl
punktowych.
Analiza delecji 1p oraz delecji 19g z zastosowaniem metody FISH przy uzyciu dwéch
’ Zloione badanie genetyczne zestawdw sond delecyjnych (foci : 1p36;1925/ 19q13;19p13).
lejak, FFPE (1p/1! PR
LGk 502 1 Lk (2p/13a) Analiza kodelecji 1p/19g metodg FISH, Materiat analityczny: tkanka nowotworowa utrwalona w formalinie i zatopiona w parafinie 780
{FFPE).
Yo 5t i etody FISH Fyc
(6K 5022 Neuroblastoma (MYCN') Podstaveowa badenie ganatycone SEERE u”m_ao_ﬂ_sﬂ,a”ﬂ_ﬂq. iﬂn_____ \nﬂ““_:uz_z st sond 480
02 SRR Analiza amplifikacji MYEN {2p24) metods FISH. DRRsInY p._ ;
Materiat yczny: preparat y fragmentu guza.
Analiza genu MYCN z zastosowaniem metedy FISH przy uzyciu zestawu sond
Podstawowe badanie genetyczne amplifikacyjnych {Joci : MYCN /CCP2).
blactoma, FRPEINMYONY | .. cccciimoiunasiinis it Ul et i R S S R S G | BN e
LoK_50.2.3 Peurg = { ! Analiza amplifikacji MYCN (2p24) metods FISH, | Materiat analityczny: tkanka nowotworowa utrwalona w formalinie | zatopiona w parafinie 500
(FFPE).
Anallza rearanzac)l genu ALK z zastosowaniem metody FISH przy ufyclu zestawu sond typu
i break-apart.
Niedrobnokomdrkowy rak ptuca, Podstawowe badanie genetyczne . . . e
GK_S50 2 4 2 . ut: | fo e et [ -, (AN (R0
LGK_S0_2 FFPE (ALK) Analiza rearanzacii genu ALK (2p23) metoda FISH. Materiat analityczny: tkanka :cigioaiwmqum”ﬂ lona w formalinie i zatopiona w parafinie 500
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Materiat analityczny: tkanka nowotworowa utrwalona w formalinje | zatopiona w parafinie

R i s e T —— TR
i e Kod badania [  Nazwa badania - CliniNet Nazwa badania Opis badania (2t} od 1 grudnia
: : 2023
N 2 Analiza rearaniacji genu DDIT3 (CHOP ) zastosowaniem metody FISH przy uiyclu zestawu
o Myoid/ il Thsareom Podstawowe badanie genetyczne son iy bk -
woidy/round cell li n u break-apart.
0 LGK_50 2 5 B % | Analiza rearaniacji DOIT3 (CHOP ) (12g13) metodg : : i H ' : s 500 —
a FFPE (DDIT3) Fisk Materiat analityczny: tkanka nowotworowa utrwalona w formalinie | zatopiona w parafinie
= (FEPEL.
iz
m Analiza rearanzacji genu EWSRI z zastosowaniem metody FISH przy uzyciu zestawu sond
— Podstawowe badanie genetycane u break-apart.
™~ LGK 50 2 6 PNET, FFPE (EWSR1) : B SHiE il i 2 e P ey ; ; 500 | -
o~ Analiza rearaniacii EWSR1 (22q12) metodq FISH. | Materiat analityezny: tkanka nowotworowa utrwalona w formalinie i zatopiona w parafinie
g
FFPE).
N (FFPE)
.nlu piiit bad ety Analiza genu FREB2 (HER2) ¢ zastosowaniem metody FISH przy uiyciu zestawu sond
odstawowe badanie genetycne : ;
amplifikacyjnych ERBB2 fCCP1T).
) LGK_50_3_7 |Rak piersi, rak iotadka, FFPE (HER2 ) | Analiza amplifikacji ERBB2 (HER2) (17q12) metady y ; P vinyeh { / ) ; s 500 e
O FISH Materiat analityczny: tkanka nowatworowa utrwalona w formalinie | zatopiona w parafinie
w ’ {FFPE].
o
w G Analiza rearaniacji genu 5518 (S¥T ) z zastosowaniem metody FISH przy uiyciu zestawu
- Podstawowe badanie genetyczne
o M i 3 : 3 sond typu break-apart.
L LGK 50 2 8 Synovial sarcoma, FFPE (SYT) Analiza rearanzacji 5518 (5¥T) (18q11) metody i . oo ; - 500 | 0 e
e ™ FisH Materiat analityczny: tkanka nowotworowa utrwalona w formalinie i zatopiona w parafinie
& wl = i (FFPE).
™~ 0 .
= o 5 Anali i Zyci
= i iza genu MOM2 z zastosowaniem metady FISH przy uzyciu zestawu sond
=N o y 1 : Podstawowe badanie genetycine . 3 p
o 9 Dedifferentiated liposarcoma, FFPE ) ) . amplifikaeyjnych (loci: MDM2 /CCP12).
L = LGK_50_2_10 Analiza amplifikacji genu MDM2 (12q15) metoda . S i ; 5 500 —
= O TS (MDmM2) L Materiat analityczny: tkanka nowotworowa utrwalona w formalinie i zatopiona w parafinie
@ 1
- (FFPE).
m.. Anallza rearanzac)l genu ROS1 Z Zastoscwanierm metady FISH przy uZyciu zestawu sond
N u break-apart.
m LGk 502 13 Niedrobnokomdrkowy rak pluca, Podstawowe badanie geastyczne NishaHaEsHall — az”___u " _n_uo:wiq it arafinie 500
: ateri czny: tkanka n ormalinie i za rafin R —
N - - FFPE (ROS1) Analiza rearanzacji genu ROS1 (6g22) metoda FISH. ! e qai“.wm”v“m S bl
L N
L Badanie yrupetni = no hadaniy immunchistochemiczoym
= R Analiza rearaniacji genu MAML2 z zastosowaniem metody FISH przy uzyciu zestawu sond
= : . . Podstawowe badanie genetyczne
[ Mucoepidermoid Carcinoma, FFPE . s typu break-apart.
w LGK_50_2_ 14 Analiza rearanzacji genu MAMLZ (11g21) metoda ) ) Ay . i o N
= (MAML2 ) i Materiat analityezny: tkanka nowotworowa utrwalona w formalinie i zatopiona w parafinie
wl ’ (FFPE).
Q
O Analiza fuzji gendw BRAF-KIAAL549 z zastosowaniem metody FISH pray uiyciu zestawu
x Pilocytic Astrocytoma, FFPE (BRAF- Poditaioweniadinlc genctycine send typu dual-fusion
> LGK_50_2_15 i Analiza fuzji gendw BRAF-KIAA1549 (7q34,7934) i 600 ————
O

metodg FISH,

{FFPE).
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guzy lite

Zioione badanie genetyczne Analiza sekwencji eksonéw 9,11,13 iflub 17 genu KIT oraz eksondw 12, 14 iflub 18 genu
LGK_50_3_2 GIST (KIT, PDGFRA ) Analiza sekwencji wybranych eksonéw genu KIT | PDGFRA w DNA komérek nowotworowych przy uzyciu sekwencjionowania bezpoéredniego 800* LGK_14 6
oraz PDGFRA, metody Sangera.
. Analiza w kierunku najczestszych warlantéw genu EGFR w DNA komdrek nowotworowych
Niedrobnokomérk k plu Podst badani
LGK_50_3 3 - Pl : N = T !.._.m wn.:ma.nn_._m metody QF-PCR (CE-IVD). Badany region obejmuje 40 wybrane warianty w eksenach 18, 19, 550* LGK_14 6
(EGFR) Analiza najezestszych wariantéw genu EGFR, ; - -
20i21genu EGFR .
Niedrabnokomérkowy rak phuca Poditawowe badanie genetycie Analiza w kierunku najczgstszych wariantw genu EGFR w ctDNA metads QF-PCR (CE-IVD)
i , it nali wariantéw gen -lvD).
LGK_S0_3_4 Anali stszych t &
B AONA(FOrR) e Nwﬂbn.”“_; i Badany region obejmuje 40 wybrane warianty w eksonach 18, 19, 201 21 genu EGFR. 250 LGK 108
Bodeiawawe badinia senatycme Analiza sekwencji eksondw 23, 25 genu ALK w DNA komdrek nowotworowych przy uiyeiu
LGK_50_3_5 Neuroblastoma (ALK ) Ak o bran “r n_G :. - e k i ia bezposredniego metoda Sangera. Badany region genu ALK obejmuje 450* LGK_14 6
enu ALK,
i filhae b m.in. warianty p L1152R, p.F1174V, p.F1245C, p.L1196M, p.G1202R.
Analiza w kierunku najczestszych wariantdw genu KRAS w DNA komdrek nowotworowych
) Pod A L 3 todg QF-PCR.
LGK 503 9 Rak jelita grubego (KRAS A o * 6
il Jelitag gol ) Analiza najczestszych wariantdw genu KRAS, Badany region genu KRAS obejmuje 28 wybranych warlantéw w kodonach: p.G12, p.G13, 450 1K1
p.ASS, p.Q61, p.K117, p.A146,
Analiza w KierunkU najczgstszych warlaniow genow WRAS | BRAF w DNA komorek
2 Podstawowe badanie genetyczne nowotworowych metodg QF-PCR.
Rak jelita grubego, czerniak (NR. & -
LGK_50_3_10 Jelitagr ﬁ.«- gk [NRAS, Analiza najczgstszych wariantéw genéw NRAS | | Badany region genu NRAS obejmuje 25 wybranych wariantéw w kodanach: p.G12, p.G13, 500* LGK_14 6
BRAF. p.A18, p.A5S, p.O61, pK117, p.Al4E,
Badany resion geny BRAF obeimuie 11 wybranvch wariantéw w kodonach: p GAES
. Podstawowe badanie genetycme Analiza sekwencji eksondw 9,11,13 iflub 17 genu KIT w DNA komérek nowotworowych
LGK_50_3_11 Rak ; KIT 2 600*
. grasicy, czemiak (KIT) Analiza sekwenc]i wybranych eksonéw genu KIT. pray udyciu sekwencjor ia b irednieg da Sangera. LGK_14_6
= S = - e
Zsawahsowane badinis genetycine >sm__~n.s_..___u«w3<m= mutacji u..._z_nnas__ﬁr iflub gendw fuzyjnych Hn.r:_ 3 se im:n_obn.z}_mdz
Analiza wybranych mutacll puniktowych iub nowej generacji (NGS) (FusionPlex Lung v2, Archer). Procedura diagnostyczna umozliwia
LGH_50_3_12 Rak pluca (Lung, NGS) G s.___« - X i w _“oq_..__ m_._.”.._,__n...”u_nx Ui detekeje wybranych wariantéw punktowych wariantéw punktowych, w tym delecyjno- 3150% LGK_14_10
# NOYER=e s M B nsercyinych, w wybranych fragmentach gendw: ALK, BRAF, EGER, ERBB2, KRAS, MET,
# NRG1, NTRK1, PIK3CA, RET, ROS1 oraz ie fuzji, wariantéw splicingowych oraz tzw.
Priasts Balars e Analiza w kierunku najezestszych warlantdw genu PIK3CA w DNA komadrek
= b gene
LGK_50_3_16 Rak piersi (PIK3CA ) R i ym:_m_‘,ww . ” P newotwarowych metoda QF-PCR (CE-IVD). Badany region obejmuje 17 wybranych 600* LGK 14 6
i L
na jczgsiszych wariantow genu wariantow w eksonach 2, 5, 8, 101 21 genu PIK3CA .
= s Analiza sekwencji gendw BRCA1, BRCAZ, CHEK2, PALB2, PIK3CA, TP53 w DNA komérek
Rak piersi (NGS, FFPET) - BRCA1, I ° i ych - lect XT HS, Agilent (panel_04, subpanel_ BrCa_v1). Procedura - LGK_14 1
LGK 17 Anal k CHEK o i 3450
#0317 | aacaa, CHEK2, PALB2, PIK3CA, Tps3| 717 5€ smwh_wnugh.ﬂsmwnnﬂnwwxnﬁ 2 diagnostyczna umoiliwia detekeje somatycznych i/lub germinalnych wariantéw LGK_14 6
‘ " . punktowych i/lub duiych rearaniacji.**=*
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Kod badania

Opis badania

R et

Tl Nazwa badania - CliniNet Nazwa badania {21} od 1 grudnia
g / . 2023
A Y Lal
N
m PR T bt Analiza sekwencji gendw BRCAIL, BRCAZ, CHEK2, PALB2, TP53 w DNA komdrek
A ane anig gen Zne
o § Rak jajnika (NGS, FFPET) - BRCAL, ¥ - . & nowetwerowych - SureSelect XT HS, Agilent (panel_04, subpanel  OvCo_v1) Procedura & _-m_hlu_.m_.l”_.
~N LGK_50_3_18 Analiza sekwencji gendw BRCAL, BRCAZ, CHEKZ, | o . = 5 St 3450
o BRCAZ, CHEKZ, PALB2, TP53 PALBZ, TPS3 diagnastyczna umeliwia detekcje somatycznych iflub germinainych wariantdw punktowych LGK 14 6
e . : iflub duzych rearaniagy. ****
i
w
o N liza sekwencji genéw POLE, TP53 w DNA komdrek nowot h - SureSelect XT Hs,
o Analiza sekwencji gendw ’ w amdrel - SureSelect
o L Rak trzonu macicy (NGS, FFPET) - Zaawansowane badanie genetyczne e _. e __._.oEa ki B 5 e " LGK_14 1
@ < LGK 50,319 POLE, TP53 Analiza sekwencji gendw POLE, TR53 Agilent [panel_04, subpanel_ EnCa_v1). Procedura diagnostyczna umoZliwia detekcig 2850
[a ’ E : yeznych iflub germinalnych warlantéw p yeh iflub duiych rearoniacji **** LGK_14_6
bl |
- O
c N
@D m & e e Analiza sekwencji gendw BRCAL, BRCA2, CHEK2, PALB2, TP53 w DNA kemdrek
i LATWANSOWRI 1 e
m _m...m = e Rak trzustki (NGS, FFPET) - BRCA1, Kilisa <akwienal genci mxnbm e nowatwerowych - SureSelect XT HS, Agilent (panel_04, subponel_ PaCo_v1). Procedura 3450* LGK_14 1
.M__.- o oy [ e BRCAZ, CHEK2, PALB2, TP53 i ' ' " |diagnostyczno umozliwia detekeje nych i/lub germinalnych wariantéw punktowych LGK 14 6
o 0 Mu ’ iflub duzych rearaniacji. ****
N o
o o~
N o=
L] m 1 ki Analiza sekwencji gendw BRCA1, BRCA2, CHEKZ, PALB2, TP53 w DNA komdrek
Renel ne
m = R B 21 Rak prostaty (NGS, FFPET) - BRCA1, .p:m_..ﬂw sekweni gendw wayM mmnﬂm e nowotwarowych - SureSelect XT HS, Agilent {panel_04, subpanel_ PrCa_v1]. Procedura 3450* LGK_14 1
> o ERI BRCAZ2, CHEK2, PALB2, TP53 = i ) " |diagnestyezna umozliwia detekeje somatyeznyeh iflub germinalnych wariontdw punktowych LGK 14 6
i g i/lub dutych rearanzacji.****
LUl
=
LL}
2 Anali rkerdw mikrosatelitarnych w DNA izolowa thanki tw j (FFPE
naliza elitar nym z
o 3 Proste badanie genetycne i YEIR 120 .f_ : S ey Q.Qs__m_ n. \u. LGK_14 1
b LGK_50_3_22 MSI 3 g i . oraz tkanki zdrowej tego samego pacjenta w celu okreslenia statusu statusu niestabilnosci 550* B
=> - Analiza niestabilnosci mikrosatelitarnej. i g L : LGK 14 6
) mikrosatelitarnej (M5!} nowetworu (zestaw OncoMate MSI Dx Analysis System, CE-IVD). =

*cena NIE zawiera kosztu izolacji materiatu genetycznego

** schematy diagnostyczne dostepne w LGK

=** |ista sond do techniki FISH dostepna w LGK

*¥+s2czegdty panelu dostgpne w LGH
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