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AUFTRAG ZUR MOLEKULARGENETISCHEN DIAGNOSTIK
TUMORERKRANKUNGEN
PATIENTENDATEN (GGF. AUFKLEBER) EINSENDER
Krankenkasse oder Kostentrager -
Ansprechpartner (Druckschrift) Telefon
Name, Vorname Geburtsdatum Praxis/Klinikstempel mit Befundadresse
StralRe, Nr. PLZ
Ort (Referenz/Aktenzeichen)
Geschlecht: [0 weiblich O méannlich O divers
Datum Unterschrift
D EILT (z. B. Therapierelevanz, Pranatalfall)
ABRECHNUNGNSINFORMATIONEN *

D Gesetzliche KV, ambulant extern (bitte Laboriberweisungsschein Nr. 10 beifigen) D Privatversichert, Rechnung an Patient (bitte Rechnungsadresse beifiigen)

D Gesetzliche KV, Hochschulambulanz UK Ulm (bitte Uberweisungsschein Nr. 6 beifigen) D Abrechnung nach § 116b SGB V

D Rechnung an einsendende(n/s) Arzt/Praxis/Klinikum D Interne Leistungsverrechnung Universitatsklinikum Ulm

1 Beifehlender Angabe wird die Rechnung an den Einsender bzw. Patienten gestellt. Gleiches gilt fir den Fall, dass eine Abrechnung aufgrund falscher Angaben nicht méglich ist.

Stufendiagnostik gewiinscht [] nein [] ja (bitte Reihenfolge angeben)
Tumorart:
Zweitprobe (Bestatigungsprobe) |

TUMORERKRANKUNGEN ALLGEMEIN

AIP, ALK, APC, ATM, BAP1, BLM, BMPRI1A, BRCA1, BRCA2, BRIP1, BUBIB, CDC73, CDH1, CDK4, CDKNIC,
. CDKN2A, CEBPA, CEP57, CHEK2, CYLD, DDB2, DICERI, DIS3L2, EGFR, EPCAM, ERCC2, ERCC3, ERCC4, ERCCS,
L] Tumor-Panel klein (95 Gene) (NGS) EXT1, EXT2, EZH2, FANCA, FANCB, FANCC, FANCD2, FANCE, FANCF, FANCG, FANCI, FANCL, FANCM, FH, FLCN,
GATA2, GPC3, HNF1A, HRAS, KIT, MAX, MEN1, MET, MLH1, MSH2, MSH6, MUTYH, NBN, NF1, NF2, NSD1,
PALB2, PHOX2B, PMS1, PMS2, PPM1D, PRF1, PRKARIA, PTCHI, PTEN, RAD51C, RAD51D, RB1, RECQL4, RET,
RHBDF2, RUNX1, SBDS, SDHAF2, SDHB, SDHC, SDHD, SLX4, SMAD4, SMARCB1, STK11, SUFU, TMEM127, TP53,
TSC1, TSC2, VHL, WRN, WT1, XPA, XPC

ABL1, ACD, ADM, AIP, AKT1, AKT2, AKT3, ALK, APC, AR, ARID1A, ARID2, ATM, ATRX, AXIN1, AXIN2, BAP1,
BARDI, BLM, BMPR1A, BRAF, BRCA1, BRCA2, BRIP1, BUB1B, CASR, CBL, CCDC6, CCNDI, CDC73, CDHI, CDK4,
CDKN1B, CDKNIC, CDKN2A, CDKN2B, CEBPA, CEP57, CHEK2, CREBBP, CTC1, CTNNBI, CUL3, CYLD, DDB2,
DDR2, DDX41, DICERI, DIS3L2, DKCI, DOCKS, EGFR, ELANE, EML4, ENG, ENO1, EP300, EPB41, EPCAM, ERBB2,
ERBB3, ERBB4, ERCC1, ERCC2, ERCC3, ERCC4, ERCC5, ESR1, ETV6, EXT1, EXT2, EZH2, EZR, FANCA, FANCB,
FANCC, FANCD2, FANCE, FANCF, FANCG, FANCI, FANCL, FANCM, FAS, FGFR1, FGFR2, FGFR3, FH, FLCN, FLT3,
FNI, FOXE1, FOXOI, GATAL, GATA2, GBAI, GDNF, GNAS, GPC3, GREM1, HABP2, HAX1, HNFIA, HOXB13,
[0 Tumor-Panel groR (Cancer constitutional) HRAS, IDH1, IDH2, IGFIR, IGF2, IKZF1, IL7R, ITK, JAKI, JAK2, JAK3, KIAA1549, KIF1B, KISSIR, KIT, KITLG, KLLN,
(282 Gene) (NGS) KRAS, LEMD3, LIG4, LZTR1, MAD2L2, MAP2K1, MAP2K2, MAP3K1, MAX, MDH2, MDM2, MEN1, MET, MINPPI,
MITF, MLH1, MLH3, MRE11, MSH2, MSH3, MSH6, MTAP, MTOR, MUTYH, MYC, MYCN, NBN, NDUFA13, NF1, NF2,
NFIX, NHP2, NKX2-1, NOP10, NOTCH1, NOTCH2, NOTCH3, NRAS, NRG1, NSD1, NSUN2, NT5C2, NTHL1, NTRKI,
PALB2, PARN, PAX3, PAX5, PAX6, PAX7, PBRMI, PDGFRA, PDGFRB, PHOX2B, PIK3CA, PIK3R1, PMSI, PMS2,
POLDI, POLE, POLH, POT1, PPM1D, PRF1, PRKARIA, PTCHI, PTCH2, PTEN, PTPN11, PTPNI12, RACI, RAC2,
RAD50, RAD51, RAD51C, RAD51D, RAD54L, RAFI, RASA2, RBI, RECQL4, REST, RET, RHBDF2, RIT1, RNF43,
ROS1, RPL11, RPL15, RPL26, RPL27, RPL35A, RPL5, RPS10, RPS15, RPS19, RPS24, RPS26, RPS27, RPS28, RPS29,
RPS7, RRAS, RRAS2, RTEL1, RUNXI, SAMDIL, SBDS, SDHA, SDHAF2, SDHB, SDHC, SDHD, SEC23B, SETD2,
SH2B3, SH2D1A, SHOC2, SLC26A3, SLC34A2, SLC5A5, SLX4, SMAD4, SMAD9, SMARCA4, SMARCBI, SMARCET,
SMO, 5051, 5052, SPRED1, SQSTMI, SRC, SRGAP1, SRP72, STAT3, STK11, SUFU, TACC3, TERT, TG, TINF2,
TMEM127, TNFRSF11A, TP53, TPM3, TPM4, TRIM37, TSC1, TSC2, TSR2, UBE2T, VCL, VHL, WAS, WRAP53, WRN,
WT1, XPA, XPC, XRCC2
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ERBLICHE TUMORERKRANKUNGEN

[J Cowden-Syndrom
PTEN (NGS+MLPA)

Endokrine Neoplasien

[0 Medullares Schilddrisenkarzinom (MTC) (6 Gene) (NGS) RET, SDHB, SDHC, SDHD, MAX, TMEM127

Kopiezahlverdnderung (MLPA) RET, SDHB, SDHC, SDHD

[ Multiple endokrine Neoplasie Typ 1 (MEN1) (1 Gen) (NGS + MLPA)  MENI

] Multiple endokrine Neoplasie Typ 2 (MEN2) (1 Gen) (NGS + MLPA)  RET

] Phiochromozvtom/Paraaanaliom (16 Gene) (NCs DLST, FH, GDNF, KIF1IB, MAX, MEN1, NFI, RET, SDHA, SDHAF2, SDHB, SDHC, SDHD,
ytom/ gang ( ) (NGS) SLC25A11, TMEM127, VHL
Kopiezahlveranderung (MLPA) FH, NF1, GDNF, MEN1, NF1, RET, SDHAF2, SDHB, SDHC, SDHD, VHL

Hereditares Brust-und Ovarialkarzinom (HBOC)

[ HBOC Panel (11 Gene) (NGS) ATM, BARD1, BRCA1, BRCA2, BRIP1, CDH1, CHEK2, PALB2, RAD51C, RAD51D, TP53
Kopiezahlveranderung (MLPA) BRCA1, BRCA2, CHEK2, PALB2, TP53

[0 HBOC Panel therapierelevant (5/2 Gene) *(NGS)  BRCAL BRCAZ, CHEK2, PALB2, TP53/ BRCAL BRCAZ

Kopiezahlverdanderung (MLPA) therapierelevanter Gene

Hinweis: Bei familiar bekannter Mutation oder in Sonderféllen werden auch gezielte Analysen mittels Sanger-Sequenzierung durchgefihrt.

*Je nach Indikation werden nur bestimmte, therapierelevante, Gene mittels MLPA und NGS analysiert.

Juveniles Polyposis-Syndrom
[0 BMPR1A (NGS + MLPA) [J SMAD4 (NGS+MLPA)

U] Li-Fraumeni / Li-Fraumeni-like Syndrom
TP53 (NGS + MLPA)

[ Lynch-Syndrom (HNPCC)
Lynch Panel (4 Gene) (NGS) MLHI, M5H2, MSH6, PMS2

Kopiezahlverdnderung (MLPA) EPCAM, MLH1, M5H2, M5H6, PMS2

Hinweis: Bei familiar bekannter Mutation oder in Sonderféllen werden auch gezielte Analysen mittels Sanger-Sequenzierung durchgefihrt.

L1 Magenkarzinom, hereditares, diffuses (HDGC)
CDHI (NGS+MLPA)

LI Myelodysplastisches Syndrom (MDS)

ACD, AIP, ALK, ANKRD26, APC, ASXLI, ATM, BAP1, BCOR, BCORL, BLM, BMPRIA, BRAF, BRCAL, BRCA2, BRIP1,
BUB1B, CBL, CDC73, CDH1, CDK4, CDKN1C, CDKN2A, CEBPA, CEP57, CHEK2, CTC1, CYLD, DDB2, DDX41, DICERL,
DIS3L2, DKC1, DNMT3A, EGFR, EPCAM, ERCC2, ERCC3, ERCC4, ERCCS, ETV6, EXTL, EXT2, EZH2, FANCA, FANCB,

MDS Panel (128 Gene) (NGS) FANCC, FANCD2, FANCE, FANCF, FANCG, FANCI, FANCL, FANCM, FH, FLCN, GATA2, GNAS, GPC3, HNFIA, HRAS,
IDH1, IDH2, KIT, KRAS, MAX, MEN1, MET, MLHI, MSH2, MSH6, MUTYH, NBN, NF1, NF2, NHP2, NOP10, NPM1,
NRAS, NSD1, PALB2, PHF6, PHOX2B, PMS1, PMS2, PPM1D, PRF1, PRKARIA, PRPFS, PTCHI, PTEN, PTPN11,
RAD21, RAD51, RAD51C, RAD51D, RB1, RECQL4, RET, RHBDF2, RTEL1, RUNX1, SAMDS9, SBDS, SDHAF2, SDHB,
SDHC, SDHD, SLX4, SMAD4, SMARCBI, SRP72, STK11, SUFU, TERC, TERT, TINF2, TMEM127, TP53, TSC1, TSC2,
VHL, WRAP53, WRN, WT1, XPA, XPC, XRCC2
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LI Neurofibromatose Typ / Schwannomatose

LZTR1, SMARCBI, NF2, NF2 (NGS+MLPA)

[J Ovarialkarzinom, kleinzellig, vom hyperkalzamischen Typ (SCCOHT)
SMARCA4 (NGS)

L] Peutz-Jeghers-Syndrom (PJS)
STK11 (MLPA+NGS)

U Polyposis-Syndrome

Panel (21 Gene) (NGS) APC, AXIN2, BMPR1A, EPCAM, GREM1, MBD4, MLH1, MLH3, MSH2, MSH3, MSH6, MUTYH, NF1, NTHL1, PMS2,
POLDI, POLE, PTEN, RNF43, SMAD4, STK11

Kopiezahlveranderung (MLPA) APC, MUTYH, GREM1, BMPRI1A, SMAD4, MSH6, MLHI, MSH2, PMS2, EPCAM

[] Rasopathie

] A2ML1, BRAF, CBL, HRAS, KRAS, LZTR1, MAP2K1, MAP2K2, MRAS, NF1, NRAS, PPP1CB, PTPN11, RAF1, RASA2,
RASopathie (24 Gene) (NGS) RIT1, RRAS, RRAS2, RREB1, SHOC2, SOS1, SOS2, SPRED1, SPRED?2

Rhabdoid-Pradispositions-Syndrom Typ 1 und 2 (RPTS1/RPTS2)

[ RPTS1, SMARCBI (NGS+MLPA) L1 RPTS2, SMARCA4 (NGS)
PROBENMATERIAL
D Blut*, Entnahmedatum: Uhrzeit:

* Primar EDTA-BIut, 5- 10 ml (bei Neugeborenen, wenn moglich 2-5 ml), Blutentnahmeréhrchen beschriftet, Versand im Umréhrchen, ungekohlt

D DNA-Probe, Volumen [pl]: , DNA-Konzentration [ng/ pl]:

D Anderes (nur nach vorheriger Absprache):

Bitte beachten sie auch das Handbuch zur Primarprobenentnahme auf unserer Website.

GENDIAGNOSTIKGESETZ

Das Gesetz Uber genetische Untersuchungen beim Menschen (Gendiagnostikgesetz — GenDG) schreibt vor, dass genetische Analysen nur nach Vorliegen einer
schriftlichen Einverstandniserklarung der zu untersuchenden Person bzw. des gesetzlichen Vertreters durchgefihrt werden dirfen. Ferner muss der verantwortliche
(=anfordernde) Arzt Uber die Bedeutung der Diagnostik ausfihrlich aufklaren. Bei auffalligem Befund muss eine fachlich qualifizierte genetische Beratung angeboten
werden. Vor und nach vorgeburtlicher oder pradiktiver (vorhersagender) Diagnostik muss eine genetische Beratung erfolgen.

Ferner erfordert jede genetische Untersuchung gemaf3 §§ 8,9 eine Beratung des Patienten/seines gesetzlichen Vertreters durch den verantwortlichen Arzt
(Auftraggeber) und die gegeniber dem aufkldrenden Arzt schriftlich erteilte Einverstdndniserklarung mit Erklarung zum Verbleib nicht verbrauchten
Untersuchungsmaterials. Die Missachtung der gesetzlichen Vorschrift ist unter Strafe gestellt. Wir kénnen die gewinschte genetische Untersuchung nur durchfihren,
wenn uns zusammen mit diesem Auftragsformular eine Kopie der folgenden Einverstandniserklarung mit Unterschrift des Patienten oder Unterschrift des
einsendenden Arztes, dass ihm die vom Patienten unterschriebene Einverstandniserklarung vorliegt, zugesendet wird.
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ANGABEN ZUM PATIENTEN

Indikation / Diagnostische Fragestellung (mit ICD10-Code)

ICD10-Code Indikation
D betroffene Person D pradiktiv D pranatal D Anlagetragerschaft/Segregation
Untersuchung hinsichtlich familiar bekannter Mutation gewinscht nein ja (Bitte Befund beilegen)

Gen Mutation

Familienanamnese
D auffllig D unauffallig D nicht bekannt

(Klinische Befundberichte / Stammbaumskizze erwinscht, ggf. auf separatem Blatt)

Genetische Vorbefunde Patient/in D nein D ja (bitte Befunde beilegen)
Angehorige erkrankt D nein D ja D nicht bekannt
Genetische Vorbefunde Angehdrige D nein D ja (bitte Befunde beilegen) D nicht bekannt

Bereits von uns untersucht:

Name oder Aktenzeichen Verwandtschaft zu Patient/in
Schwangerschaft D nein D ja Schwangerschaftswoche:
Ethnische Herkunft
Konsanguinitat in der Familie nein D ja D
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Aufklarung vor genetischen Analysen gemaf} Gendiagnostikgesetz (GenDG)
(zum Verbleib beim Patienten)

Die Deutsche Gesellschaft fir Humangenetik (GfH) und der Berufsverband Deutscher Humangenetiker (BVDH) weisen ausdricklich darauf hin, dass das
Gendiagnostikgesetz (GenDG) fir alle genetischen Analysen gemaf3 GenDG eine ausfihrliche Aufklarung und eine schriftliche Einwilligung der Patienten voraussetzt.
Vor vorgeburtlichen und pradiktiven (vorhersagenden) Analysen soll zusatzlich eine genetische Beratung durch einen Facharzt fur Humangenetik oder einen Arzt mit
entsprechender Zusatzqualifikation angeboten werden. Bitte lesen Sie diese Patienteninformation zur Aufklarung vor genetischen Analysen sorgfaltig durch und
sprechen Sie uns gezielt an, wenn Sie Fragen dazu haben.

Ihnen (oder einer Person, fir die Sie sorgeberechtigt sind oder die Sie betreuen) wurde die Durchfihrung einer genetischen Analyse empfohlen, um folgende
Diagnose/Fragestellung abzuklaren:

Wir méchten lhnen erldutern, welches Ziel diese Analyse hat, was bei genetischen Analysen geschieht und welche Bedeutung die Ergebnisse fir Sie und Ihre
Angehdrigen erlangen konnen.

Eine genetische Analyse hat zum Ziel,

- die Erbsubstanz (DNS/DNA, Chromosomen) mittels molekulargenetischer oder zytogenetischer Analyse oder

- die Produkte der Erbsubstanz (Genproduktanalyse, z. B. nRNA-Analyse)

auf genetische Eigenschaften zu untersuchen, die mdoglicherweise die Ursache der bei lhnen oder lhren Angehodrigen aufgetretenen oder vermuteten
Erkrankung/Stérung sind.

Als Untersuchungsmaterial dient in den meisten Féllen eine Blutprobe (5ml, bei Kindern oft weniger). Normalerweise bedingt eine Blutentnahme keine
gesundheitlichen Risiken. Manchmal kann im Bereich der Einstichstelle eine Blutansammlung (Hdmatom) oder extrem selten eine Nervenschadigung auftreten. Sollte
in lhrem Fall eine Gewebeentnahme notwendig sein (Hautbiopsie, Fruchtwasserpunktion, Chorionzottenbiopsie o. a.), werden Sie gesondert Gber die Risiken der
Probenentnahme fir Sie und ggf. fir das von lhnen erwartete Kind aufgeklart. Ein weiteres, nie vollig auszuschliel3endes Risiko besteht in der Moglichkeit einer
Probenverwechslung. Es werden alle MaRnahmen unternommen, um diese und andere Fehler zu vermeiden.

Bei einer genetischen Analyse werden

- entweder bei einem konkreten Verdacht gezielt einzelne genetische Eigenschaften (z. B. mittels molekularzytogenetischer, molekulargenetischer oder
Genprodukt-analyse)

- oder viele genetische Eigenschaften gleichzeitig im Sinne einer Ubersichtsmethode (z. B. mittels Chromosomenanalyse, DNA-Array, Genom-/Exom-/Panel-
sequenzierung) untersucht.

Bedeutung der Ergebnisse

Wird eine krankheitsverursachende Eigenschaft (z. B. eine Mutation) nachgewiesen, hat dieser Befund in der Regel eine hohe Sicherheit. Je nach dem konkreten
Befund stehen in einigen Fallen umfangreiche Informationsquellen und in anderen Féllen nur sparliche Informationen einzelner Fallbeschreibungen zur Verfigung.
Dies wird mit Ihnen in der Beratung besprochen. Wird keine krankheitsverursachende Mutation gefunden, kénnen trotzdem fir die Erkrankung verantwortliche
Mutationen in dem untersuchten Gen oder in anderen Genen vorliegen, die technisch bedingt nicht erfasst wurden oder ein Gen betreffen, das bisher mit der
Erkrankung noch nichtin Verbindung gebracht wurde. Eine genetisch bedingte Krankheit bzw. Veranlagung fir eine Krankheit Iasst sich daher meist nicht mit volliger
Sicherheit ausschlieRen. In diesem Fall werden wir versuchen, eine Wahrscheinlichkeit fir das Auftreten der o. g. Erkrankung bzw. eine Veranlagung bei Ihnen bzw.
Ihren Angehérigen abzuschatzen.

Manchmal werden Genvarianten nachgewiesen, deren Bedeutung unklar ist. Dies wird dann im Befund angegeben und mit Ihnen besprochen. Dann kann ein
Zusammenhang der Variante mit lhren Symptomen weder klar bestédtigt noch sicher ausgeschlossen werden. Eine umfassende Aufklarung tber alle denkbaren
genetisch (mit-)bedingten Erkrankungsursachen ist nicht moglich. Es ist auch nicht méglich, jedes Erkrankungsrisiko fur Sie selbst oder Ihre Angehérigen
(insbesondere fir Ihre Kinder) durch genetische Analysen auszuschlief3en.

Prinzipiell kdnnen bei allen Untersuchungstechniken Ergebnisse auftreten, die nicht mit der eigentlichen Fragestellung im direkten Zusammenhang stehen, aber
trotzdem von medizinischer Bedeutung fiir Sie oder Ihre Angehérigen sein kénnen (sog. Zufallsbefunde). Insbesondere bei den Ubersichtsmethoden wie Array-
Analysen und Genom-/Exomsequenzierungen konnen Zufallsbefunde auftreten, welche auf (lhnen méglicherweise noch nicht bewusste) erhéhte Risiken fir eventuell
schwerwiegende, nicht vermeidbare oder nicht behandelbare Erkrankungen hinweisen. Wir unterscheiden drei Gruppen von Zufallsbefunden entsprechend maglicher
weitergehender Konsequenzen der detektierten Variante (medizinisch angehbare Erkrankungen, medizinisch nicht angehbare Erkrankungen, Ubertréger-Status). Im
Rahmen der Einwilligung kdnnen Sie bestimmen, ob bzw. unter welchen Umsténden Sie Uber derartige Zufallsbefunde informiert werden mochten.

Von den Zufallsbefunden sind die sog. Zusatzbefunde abzugrenzen, welche nicht erhoben bzw. mitgeteilt werden. Der Begriff Zusatzbefunde (englisch: secondary
findings) bezeichnet gemald einer seit 2015 auch vom ACMG aufgegriffenen Definition der US-amerikanischen Presidential Commission on Bioethical Issues bei
umfassenden genetischen Untersuchungen aktiv und absichtlich erhobene Befunde, die mit der eigentlichen diagnostischen Fragestellung (dem ,primary target",
also dem Ziel und Zweck der Untersuchung) nicht in Verbindung stehen.

Werden mehrere Familienmitglieder untersucht, ist eine korrekte Befundinterpretation davon abhéangig, dass die angegebenen Verwandtschaftsverhaltnisse
stimmen. Sollte der Befund einer genetischen Analyse zum Zweifel an den angegebenen Verwandtschaftsverhaltnissen fihren, teilen wir Ihnen dies nur mit, wenn es
zur Erfillung unseres Untersuchungsauftrags unvermeidbar ist.

Widerrufsbelehrung

Sie kénnen lhre Einwilligung zur Analyse jederzeit ohne Angaben von Grinden ganz oder teilweise zurickziehen. Sie haben das Recht, Untersuchungsergebnisse nicht
zu erfahren (Recht auf Nichtwissen), eingeleitete Untersuchungsverfahren bis zur Ergebnismitteilung jederzeit zu stoppen und die Vernichtung aller
Untersuchungsmaterialien sowie aller bis dahin erhobenen Ergebnisse zu verlangen.
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Seite 6 von 8



PATIENTENDATEN

UNIVERSITATS

owaa® ‘Universi;étskklinil;un; lélm | Ir:jstiRtut fijrSHubmangerLetik |f | ) Name: KLINIKUM
nstitutsdirektor: Prof. Dr. med. Reiner Siebert, Facharzt fir Humangeneti
DIE DEUTSCHEN !
B UNIVERSITATSKLINIKA® N25, Niv.4, R4303 | Albert-Einstein-Allee 11 | 89081 UIm o Vorname: Ul m
Tel.: 0731 500 65430 | Fax: 0731 500 65439 | molekular.genetik@uniklinik-ulm.de
https://www.uniklinik-ulm.de/humangenetik.html Geb -Dat.:

EINVERSTANDNISERKLARUNG ZUR DURCHFUHRUNG EINER GENETISCHEN UNTERSUCHUNG

Ich bin mit der Abnahme von Probenmaterial (z.B. Blutprobe) und der Diagnostik der unten stehenden Fragestellung(en) / Erkrankung(en) einverstanden.

Fragestellung(en)/Erkrankung(en)/Indikation(en)

Ich stimme zu, dass nicht verbrauchtes Untersuchungsmaterial sowie die Untersuchungsergebnisse und —unterlagen (Nicht-Ankreuzen wird als NEIN gewertet)
a) inpseudonymisierter Form zur internen Qualitatssicherung, Lehre sowie fir wissenschaftliche Zwecke eingesetzt und anonymisiert in wissenschaftlichen
Fachzeitschriften verdffentlicht werden dirfen.
Patient D Ja D Nein Ggf. Mutter (bei Trios) D Ja D Nein Ggf. Vater (bei Trios) D Ja D Nein

b)  am Universitatsklinikum Ulm fir die vorgeschriebene Frist von 10 Jahren im Rahmen der blichen gesetzlichen Aufbewahrungsfristen aufbewahrt

werden.
Patient D Ja D Nein Ggf. Mutter (bei Trios) D Ja D Nein Ggf. Vater (bei Trios) DJa D Nein
c)  Wennja: Uber die vorgeschriebene gesetzliche Aufbewahrungsfrist hinaus bis zu 30 Jahre aufbewahrt werden
Patient D Ja D Nein Ggf. Mutter (bei Trios) D Ja D Nein Ggf. Vater (bei Trios) DJa D Nein

FUr spezielle Fragestellungen ist ggf. der Befund dieser genetischen Untersuchung entscheidend und somit eine wichtige Information fiir Ihre behandelnden
Arzte. Vor diesem Hintergrund ist es sinnvoll den genetischen Befund im zentralen Klinikinformationssystem dem medizinischen Personal verschiedener
Fachrichtungen zugénglich zu machen. Damit einhergeht eine Speicherdauer von bis zu 30 Jahren.
Ich willige ausdricklich ein, dass genetische Befunde in der elektronischen Patientenakte / dem Klinikinformationssystem dokumentiert werden
dirfen:

Patient DJa DNein Ggf. Mutter (bei Trios) DJa D Nein Ggf. Vater (bei Trios) DJa D Nein

Zufallsbefunde kénnen mitgeteilt werden, missen es jedoch nicht. Sie haben die Méglichkeit zu entscheiden, ob und welche Zufallsbefunde mitgeteilt
werden (Nicht-Ankreuzen wird als NEIN gewertet):

a) Ich winsche die Mitteilung von Zufallsbefunden der Gruppe 1* (mdgliche, auch schwere, Erkrankungen beim Tréger; vorbeugende oder therapeutische
MaRnahmen vorhanden)
Patient D Ja D Nein Ggf. Mutter (bei Trios) D Ja D Nein Ggf. Vater (bei Trios) D Ja D Nein
b) Ich wiinsche die Mitteilung von Zufallsbefunden der Gruppe 2* (mdgliche, auch schwere, Erkrankungen beim Tréger; keine vorbeugenden oder

therapeutischen MafRnahmen)

Patient D Ja D Nein Ggf. Mutter (bei Trios) D Ja D Nein Ggf. Vater (bei Trios) DJa D Nein

Bei vorgeburtlichen Analysen und bei Kindern und Jugendlichen werden Befunde der Gruppe 2* zum Schutz des Rechts auf Nichtwissen grundsatzlich
nicht mitgeteilt, wenn sich die Erkrankung erst im Erwachsenenalter manifestiert und mit einer spateren Einwilligungsfahigkeit gerechnet werden kann.

c) Ich winsche die Mitteilung von Zufallsbefunden der Gruppe 3* (Varianten, die bei Nachkommen oder verwandten Personen zu einer erblichen
Erkrankung fihren kénnen)

Patient D Ja D Nein Ggf. Mutter (bei Trios) D Ja D Nein Ggf. Vater (bei Trios) DJa D Nein

Ich stimme zu, dass meine Untersuchungsergebnisse fir die genetische Beratung und Untersuchung meiner erst- und zweitgradigen Verwandten (Eltern, Kinder,

Geschwister, Onkel, Tanten) Angehérigen / ausschlieBlich meiner folgenden Verwandten: (ggf. Namen)
genutzt werden dirfen (nicht zutreffendes bitte streichen).
Patient D Ja D Nein Ggf. Mutter (bei Trios) D Ja D Nein Ggf. Vater (bei Trios) D Ja D Nein

Ich stimme zu, dass meine Daten fir Abrechnungszwecke an eine Arztliche Verrechnungsstelle weitergegeben werden dirfen.
Patient [] Ja [ Nein Ggf. Mutter (bei Trios) [_] Ja [J Nein Ggf. Vater (bei Trios) []Ja [] Nein

Die Untersuchungsergebnisse dirfen folgenden mitbetreuenden Arzten mitgeteilt werden:

Name(n)

Die Einwilligung kann ich jederzeit ganz oder in Teilen widerrufen. Ich hatte die notwendige Bedenkzeit.

Ort, Datum Unterschrift des Patienten/der Patientin bzw. des gesetzlichen Vertreters

Ort, Datum Name der verantwortlichen &rztlichen Person Unterschrift der verantwortlichen arztlichen Person
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*Gruppe 1: Medizinisch angehbare Erkrankungen

Die genetische Variante fihrt zum (wahrscheinlichen) Auftreten einer Erkrankung beim Trager. Die Erkrankung kann durch Vorsorge- oder therapeutische
MaRRnahmen vermieden oder ginstig beeinflusst werden. Die Wahrscheinlichkeit des Auftretens von Zufallsbefunden der Gruppe 1 betragt bei
indikationsbezogener Auswertung maximal 1-2%. Das Wissen um eine solche Anlagetragerschaft hatte Bedeutung fir lhre medizinische Betreuung (oder die Ihres
Kindes).

Gruppe 2: Medizinisch nicht angehbare Erkrankungen

Die genetische Variante fuhrt zum (wahrscheinlichen) Auftreten einer Erkrankung beim Trager. Die Erkrankung kann jedoch nicht durch Vorsorge- oder
therapeutische MaBnahmen vermieden oder giinstig beeinflusst werden. Die Wahrscheinlichkeit des Auftretens von Zufallsbefunden der Gruppe 2 betragt bei
indikationsbezogener Auswertung allenfalls wenige Prozent und variiert je nach diagnostischer Fragestellung. Das Wissen um eine solche Anlagetrégerschaft hatte
keine Bedeutung fir lhre medizinische Betreuung (oder die Ihres Kindes), konnte aber einen Einfluss auf die Lebensfihrung und Lebensplanung haben.

Gruppe 3: Ubertréger-Status

Die genetische Variante fihrt nicht zur Erkrankung beim Trager, kann jedoch zum Auftreten einer Erkrankung unter den Nachkommen (oder verwandten Personen)
fuhren. Die Kenntnis solcher Varianten kann daher fir die Familienplanung von Bedeutung sein. Varianten der Gruppe 3 trégt jeder Mensch in seinem Erbgut (Genom),
insbesondere Anlagen fir autosomal-rezessiv oder X-chromosomal erbliche Erkrankungen.

Zusatzbefunde werden nicht erhoben bzw. mitgeteilt.

Definition:
Der Begriff ,Zusatzbefunde" (englisch: secondary findings) bezeichnet gemafR einer seit 2015 auch vom ACMG aufgegriffenen Definition der US-amerikanischen

Presidential Commission on Bioethical Issues bei umfassenden genetischen Untersuchungen aktiv und absichtlich erhobene Befunde, die mit der eigentlichen
diagnostischen Fragestellung (dem ,primary target" , also dem Ziel und Zweck der Untersuchung) nicht in Verbindung stehen.

Als ,Zufallsbefund" (englisch: incidential/unsolicited findings) werden hingegen Befunde bezeichnet, die zwar ebenfalls in keinem erkennbaren Zusammenhang mit
der diagnostischen Fragestellung stehen, aber nicht gezielt oder absichtlich erhoben wurden.

Erstellt analog zum Musterbefund der GfH ("Deutsche Gesellschaft fir Humangenetik e.V. (GfH): 24.10.2023 Stellungnahme der Deutschen Gesellschaft fir
Humangenetik zu Zusatz- und Zufallsbefunden in der genetischen Diagnostik" Medizinische Genetik, vol. 35, no. 4, 2023, pp. 313-321.
https://doi.org/10.1515/medgen-2023-2060)
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