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¿Qué son los paneles de genes de NGS?

Un panel de genes de Next Generation Sequencing (NGS) es un estudio 
genómico dirigido, en el que se analizan genes relevantes para la 
patología a estudiar. 

¿Por qué utilizar un panel de genes?
Las neoplasias hematológicas son un grupo de enfermedades muy 
heterogéneas. La realización de un panel de NGS permite la 
caracterización mutacional del paciente, analizando genes 
con valor diagnóstico, pronóstico, predictores de respuesta a 
terapia y/o de criterio de inclusión o exclusión en ensayos clínicos.

Requisitos de la muestra

La muestra requerida para este estudio son 3-5ml de médula 
ósea o 10ml de sangre periférica anticoagulada en EDTA. Para 
otros tipos de muestra, consultar con el laboratorio. La muestra será 
enviada junto con la hoja de petición disponible en: 
www.cimalabdiagnostics.es

Plazo de respuesta

El informe con la interpretación de los resultados será entregado 
en el plazo de 30 días hábiles, por correo encriptado al facultativo 
solicitante.
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Este panel está diseñado para analizar las variantes puntuales (SNVs), 
pequeñas inserciones y deleciones (INDELs), translocaciones y 
variaciones en el número de copias (CNVs) de genes relevantes 
(incluyendo de predisposición a neoplasias mieloides) en un gran 
número de patologías mieloides, por lo que pueden analizarse 
muestras de pacientes con LMA, SMD, SMP y patología linfoide como 
LLA.
Gracias a la  profundidad obtenida en la secuenciación (>500x)  y al uso 
de Identificador de Molécula Única (UMI), se pueden detectar variantes 
con una frecuencia alélica ≥5%.
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