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	☐ indikationsbezogene Diagnostik (einmalig)
☐ Folge- bzw. Verlaufsuntersuchung (mehrmalig)
	☐ gesamtes Genom 
☐ Exom (alle proteinkodierenden Gene)
☐ spezifische Zielgene:







☐unbekannt
	☐ Trio-Analyse
☐ humangenetische Beratung 
☐ keine
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1 Exom- und Genomsequenzierungen bieten v.a. für klinisch und genetisch heterogene Krankheitsbilder effiziente Untersuchungsansätze. Die Auswertung erfolgt spezifisch für den individuellen Patienten und ermöglicht damit eine hohe Flexibilität in der Beantwortung verschiedenster medizinischer Fragestellungen. Zusätzlich können die generierten Daten jederzeit re-analysiert werden, bspw. bei neuen klinischer Anhaltspunkten oder angesichts neuer wissenschaftlicher Erkenntnisse.
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