Verordnung des EDI vom 29. September 1995 uber Leistungen in der obligatorischen
Krankenpflegeversicherung

(Krankenpflege-Leistungsverordnung, KLV)

SR 832.112.31

Anhang 3!
(Art. 28)

Anhang 3 der Krankenpflege-Leistungsverordnung (KLV)

Analysenliste (AL)

wird wie folgt geandert:

(Aenderungen per 1. August 2022)

Vorbemerkung: Die Anderungen der Taxpunkte sind im Inhaltsverzeichnis aufgelistet. Alle Positio-
nen, die zusatzlich zur Tarifsenkung angepasst wurden sind einzeln aufgefihrt.

1

In der AS nicht veroffentlicht.



Positionen der Analysenliste nach Kapitel

A. Chemie/Hamatologie/Immunologie

Pos. Nr. TP Bezeichnung

1000.00 76.585-0 1,25-Dihydroxy-Vitamin D

1002.00 61.268:0 17-alpha-Hydroxyprogesteron

1006.00 47.753.6 | Vitamin D

1008.00 72.98%+6 4-Hydroxy-3-Methoxymandelsaure

1011.00 72.9810 5-Hydroxyindolacetat (HIA)

1012.00 15.417%1 ABO/RH1 (D)-Antigen, Kontrolle

1013.00 15.417% ABO-Blutgruppen und RH1 (D) - Antigen Bestimmung inkl. Ausschluss schwaches RH1 (D) - Antigen wenn
- RH1 (D) negativ

1019.00 7.887 Aktivierte partielle Thromboplastinzeit (APTT)
1020.00 2.325 Alanin-Aminotransferase (ALAT)

1020.01 7.9 Alanin-Aminotransferase (ALAT)

1021.00 2.325 Albumin

1022.00 10.131.2 | Albumin

1023.00 10.812.0 Albumin im Urin

1023.01 16.2 Albumin im Urin

1024.10 18.020-8 Albumin, inkl. Interpretationshilfe Blut-Liquor-Schrankenfunktion
1026.00 27.030:8 Aldosteron

1027.00 2.325 Alkalische Phosphatase

1027.01 7.9 Alkalische Phosphatase

1029.00 27.030:8 Alkalische Phosphatase, knochenspezifisch
1030.00 175.5495.8 | Alkalische Phosphatase-Isoenzyme

1032.00 20.723-6 Alpha-1-Antitrypsin

1033.00 175.5495.6 | Alpha-1-Antitrypsin, Typisierung

1034.00 17.4193 Alpha-1-Fetoprotein (AFP)

1035.00 17.9499 Alpha-1-Mikroglobulin

1037.00 20.723-8 Alpha-2-Makroglobulin

1038.00 189.0216-6 | Alpha-Amanitin

1041.00 94.53085:0 | Aluminium

1042.00 184.5205.0 | Aminosduren und/oder Acylcarnitine




Pos. Nr. TP Bezeichnung

1043.00 53.159.6 Aminosaurenchromatographie

1045.00 37.842:0 Ammoniak

1047.00 2.325 Amylase

1047.01 7.9 Amylase

1049.00 175.5495.8 | Amylase, Isoenzyme

1051.00 103.5245.0 | Analgetika der SL/ALT inkl. Metaboliten
1052.00 166.5185.0 | Analgetika der SL/ALT inkl. Metaboliten
1053.00 12.9443 Analgetika der SL/ALT

1055.00 27.036:6 Androstendion

1059.00 20.723-0 Angiotensin-Converting-Enzym

1060.00 103.5335:0 | Antibiotika der SL/ALT inkl. Metaboliten
1061.00 166.5385:0 | Antibiotika der SL/ALT inkl. Metaboliten
1062.00 29.733.8 Antibiotika der SL/ALT

1063.00 62.169:0 Antibiotika der SL/ALT, inkl. Metaboliten
1064.00 77.486-0 Antidepressiva der SL/ALT inkl. Metaboliten
1065.00 126.0440.0 | Antidepressiva der SL/ALT inkl. Metaboliten
1066.00 12,9143 Antidepressiva der SL/ALT

1067.00 58.565-0 Vasopressin (ADH)

1068.00 68.476-0 Antiepileptika der SL/ALT inkl. Metaboliten
1069.00 126.0446-86 | Antiepileptika der SL/ALT inkl. Metaboliten
1070.00 14.3159 Antiepileptika der SL/ALT

1071.00 89.199-6 Antihelmintika der SL/ALT inkl. Metaboliten
1072.00 126.0346:06 | Antihelmintika der SL/ALT inkl. Metaboliten
1073.00 12.9143 Antihelmintika der SL/ALT

1075.00 44.1496 Somatotropin-Antikorper

1076.00 89.199-8 Antimykotika der SL/ALT inkl. Metaboliten
1077.00 144.0160:0 | Antimykotika der SL/ALT inkl. Metaboliten
1078.00 12.9143 Antimykotika der SL/ALT

1079.00 18.9210 Antiplasmin, Funktion

1080.00 54.0606-8 Antiplasmin, Antigen

1081.00 18.9210 Antithrombin, Funktion

1082.00 70.2788 Antithrombin, Antigen

1083.00 77.486:0 Antivirale Medikamente der SL/ALT inkl. Metaboliten




Pos. Nr. TP Bezeichnung

1084.00 144.0160:0 | Antivirale Medikamente der SL/ALT inkl. Metaboliten
1085.00 129443 Antivirale Medikamente der SL/ALT

1086.00 27.9310 Resistenz gegen aktiviertes Protein C (APC-Resistenz)
1087.00 17.9499 Apolipoprotein A-|

1088.00 61.268-0 Apolipoprotein A-ll

1089.00 17.9499 Apolipoprotein B

1091.00 171.0496-8 | Apolipoprotein-E-Phdnotypisierung

1092.00 108.0126-8 | Arsen

1093.00 2.325 Aspartat-Aminotransferase (ASAT)

1093.01 7.9 Aspartat-Aminotransferase (ASAT)

1096.00 78.3878 Autoantikorper gegen Acetylcholinrezeptoren

1097.00 33.33740 Autoantikdrper gegen Aktin

1098.00 46.852-0 Autoantikdrper gegen Aktin

1099.11 32.436-0 Autoantikorper gegen Beta-2-Glykoprotein-l (Immunglobulin 1gG, Immunglobulin IgA, Immunglobulin
- IgM)

1105.00 33.33706 Autoantikorper gegen Centromer

1106.00 46.8520 Autoantikérper gegen Centromer

1108.00 25.2280 Autoantikérper gegen citrullinierte Proteine/Peptide (ACPA)
1109.00 25.2280 Autoantikorper ANCA gegen Myeloperoxidase (MPO-ANCA)
1110.00 25.228-0 Autoantikérper ANCA gegen Proteinase 3 (PR3-ANCA)
1112.00 46.852.0 Autoantikorper gegen dsDNA

1113.00 33.3376 Autoantikdrper gegen Endomysium

1114.00 46.852:0 Autoantikdrper gegen Endomysium

1116.10 78.3870 Autoantikorper gegen Ganglioside (GM1, GM2, GD1a, GD1b, GQ1lb)
1120.00 33.33706 Autoantikorper gegen glatte Muskulatur

1121.00 25.228.6 Autoantikorper gegen deamidiertes Gliadin, IgA

1122.00 25.228.6 Autoantikorper gegen deamidiertes Gliadin, IgG

1123.00 33.3376 Autoantikorper gegen glomerulare Basalmembran

1124.00 46.852:0 Autoantikorper gegen glomerulare Basalmembran

1126.00 46.852:0 Autoantikorper gegen Glutamat-Decarboxylase (GAD)
1127.00 33.3376 Autoantikorper gegen Haut

1128.00 46.8520 Autoantikorper gegen Haut

1129.00 33.33746 Autoantikorper gegen Histon




Pos. Nr. TP Bezeichnung

1130.00 46.852-0 Autoantikorper gegen Histon

1132.00 25.228.0 Autoantikorper gegen humane Gewebstransglutaminase
1133.00 33.33%48 Autoantikorper gegen Inselzellen

1134.00 46.852:0 Autoantikorper gegen Inselzellen

1136.00 46.852.0 Autoantikorper gegen Insulin

1137.00 33.337206 Autoantikorper gegen Intrinsic-Faktor

1138.00 46.852:0 Autoantikorper gegen Intrinsic-Faktor

1139.00 18.9210 Autoantikorper gegen Jo-1, Histidyl-tRNA-Synthetase

1140.00 26.129-06 Autoantikorper gegen Jo-1, Histidyl-tRNA-Synthetase

114111 26.129-0 Autoantikorper gegen Cardiolipin

— (Immunglobulin 1gG, Immunglobulin IgA, Immunglobulin IgM)
1147.00 33.33748 Autoantikorper gegen liver-kidney mikrosomales Antigen (LKM)
1148.00 46.852:0 Autoantikorper gegen liver-kidney mikrosomales Antigen (LKM)
1149.00 19.822.0 Autoantikorper gegen M2 (Mitochondrial)

1150.00 33.337206 Autoantikorper gegen M2 (Mitochondrial)

1155.00 33.33706 Autoantikorper gegen Magenparietalzellen

1156.00 46.852:0 Autoantikorper gegen Magenparietalzellen

1157.00 33.33748 Autoantikoérper gegen Mitochondrien

1158.00 46.852:0 Autoantikdrper gegen Mitochondrien

1160.10 33.3376 Autoantikdrper gegen Neutrophilen-Cytoplasma (ANCA), Screening und Typisierung auf P-/C-/atypische
- ANCA

1161.10 46.852-0 Autoantikdrper gegen Neutrophilen-Cytoplasma (ANCA), Screening und Typisierung auf P-/C-/atypische
- ANCA

1162.00 33.3376 Autoantikorper gegen Ovarialgewebe

1165.00 33.3376 Autoantikorper gegen quergestreifte Muskulatur

1169.00 15.116-8 Autoantikorper gegen RNP

1170.00 25.2280 Autoantikorper gegen RNP

1171.00 15.116:8 Autoantikorper gegen Scl70

1172.00 25.2280 Autoantikorper gegen Scl70

1173.00 15.116-8 Autoantikorper gegen Sm

1174.00 25.2280 Autoantikorper gegen Sm

1175.00 19.822.0 Autoantikérper gegen soluble liver antigen (SLA)

1176.00 33.3370 Autoantikérper gegen soluble liver antigen (SLA)

1177.10 32.436.0 Autoantikorper gegen Spermien (Immunglobulin IgA, Immunglobulin 1gG)




Pos. Nr. TP Bezeichnung

1181.00 15.116-8 Autoantikdrper gegen SSA/Ro

1182.00 5.2280 Autoantikdrper gegen SSA/Ro

1183.00 15.116:8 Autoantikérper gegen SSB/La

1184.00 5.2280 Autoantikérper gegen SSB/La

1186.00 15.116:8 Autoantikorper gegen Thyreoglobulin

1188.10 15.116:8 Autoantikorper gegen Mikrosomen (Thyreoperoxidase, TPO)

1189.00 28.832.0 Autoantikorper gegen TSH-Rezeptor (TRAK)

1190.10 3.33706 Autoantikorper gegen Zellkerne (Antinukleare Antikdrper, ANA)

1191.10 45.056-0 Autoantikorper gegen Zellkerne (Antinukleare Antikdrper, ANA)

1192.00 46.8520 Autoantikorper, seltene

Autoantikorper, seltene

Autoantikorper, seltene

1195.00 60.3670 Autoantikorper, seltene

1197.00 17.5194 Barbiturate

1199.00 17.5194 Benzodiazepine

1200.00 283.53145:0 | Beta-2 Transferrin

1201.00 13.334:8 Beta-2-Mikroglobulin

1202.00 52.2580 Carotin

1205.00 7.887 Bikarbonat
1206.00 3.236 Bilirubin, direkt
1207.00 2.932 Bilirubin, gesamt
1207.01 7.9 Bilirubin, gesamt

1211.00 121.5435.6 | Blei

1212.00 23.426.0 Blutgase: pH, pCO2, p0O2, Bikarbonat inkl. abgeleitete Werte

1216.00 1.624-0 CA 125

1217.00 18.020-0 CA 15-3

1218.00 21. CA 19-9

1219.00 9.6 CA72-4

1220.00 17.9199 Caeruloplasmin

1221.00 54.066-0 Calcitonin

1222.00 2.525:6 Calcium ionisiert
28

1223.00 2.52 Calcium, total

1224.10 54.961.0 Calprotectin




Pos. Nr. TP Bezeichnung

1226.00 68.476:0 Transferrin carbohydrate deficient (CDT)
1227.00 18.020:0 CEA (Carcinoembryonales Antigen)
1229.00 2.932 Chlorid

1230.00 2.325 Cholesterin

1230.01 7.9 Cholesterin

1231.00 4.55-0 Cholinesterase (CHE)

1232.00 11.2824 Cholinesterase mit Dibucainzahl
1233.00 94.5385:8 | Chrom

1238.00 121.5435:8 | Coffein

1239.00 61.268:0 Corticotropin (ACTH)

1240.10 17.4193 Cortisol

1241.00 54.066-6 Cortisol, freies

1244.00 33.3376 C-Peptid

1245.00 9.036:8 C-reaktives Protein (CRP)

1245.01 14.2 C-reaktives Protein (CRP)

1249.00 2.325 Creatinkinase

1249.01 7.9 Creatinkinase

1250.00 7.887 Creatinkinase MB (CK-MB)

1251.00 11.3126 Creatinkinase MB (CK-MB), Masse
1252.00 27.93+6 Creatinkinase Isoenzyme

1253.00 | 585.0656-8 | CTLp

1254.00 61.268:0 Adenosinmonophosphat zyklisch
1255.00 39.644-0 | CYFRA-21-2

1257.00 18.9210 Cystatin C

1258.00 99.0316:6 | DDAVP-Infusion zu diagnostischen Zwecken, inkl. Faktor VIII und vWF Bestimmung
1260.00 28.832:0 D-Dimere

1260.01 45.8 D-Dimere

1261.00 38.743:0 Dehydroepiandrosteron (DHEA)
1262.00 21.6240 Dehydroepiandrosteron-Sulfat (DHEA-S)
1263.00 39.644-8 Delta-Aminolavulinat (ALA)

1265.10 47.753-0 Pyridinolin und/oder Deoxypyridinolin
1266.00 23.426-0 Differentialblutbild, Ausstrich
1267.00 9.941-0 Digoxin




Pos. Nr. TP Bezeichnung

1270.00 2.52.8 Eisen

1271.00 139.5455.0 | Eisen, hepatisch

1273.00 47.7530 Elastase, pankreatische

1278.00 39.644-8 Eosinophiles kationisches Protein (ECP)

1279.00 61.268.0 Erythropoietin

1281.10 10.2443 Erythrozyten, direkter Anti-Humanglobulintest

1283.00 54.066-6 Erythrozyten-Alloantikérper anti-RH1 (D), semiquantitative Bestimmung des Antikorpergehalts in der
- Schwangerschaft

1284.00 292.5325.0 | Erythrozyten-Alloantikorper, Bestimmung der klinischen Relevanz

1285.00 175.5495.0 | Erythrozyten-Alloantikorper Spezifizierung, pauschal

1286.00 59.466-0 Erythrozyten-Alloantikoérper Spezifizierung, erstes Eythrozytenpanel

1287.00 8.493 Erythrozyten-Alloantikorper Spezifizierung, weitere Erythrozytensuspensionen
1288.00 29.733.6 Erythrozyten-Alloantikérper, Suchtest

1289.00 25.228.0 Erythrozyten-Alloantikorper, Titerbestimmung von klinisch relevanten Antikorpern fir Verlaufskontrolle
E— bei Schwangerschaft

1290.00 5.157 Erythrozyten-Antigenbestimmung A1/A2/A1B/A2B

1292.00 10.2343 Erythrozyten-Antigenbestimmung ohne ABO, RH1 (D) und RH-Ph&notyp (Rhesusphanotyp)
1293.00 144.0166-8 | Erythrozyten-Antikorper, auf Erythrozyten fixierte

1294.00 36.040-0 Erythrozyten-Autoantikérper, Abklarung medikamentoés bedingt

1295.00 117.03436:8 | Erythrozyten-Alloantikérpernachweis bei existierenden Erythrozyten-Autoantikdrpern
1296.00 25.2280 Erythrozyten-Autoantikorper, Titerbestimmung fir Verlaufskontrolle

1297.00 3.842 Erythrozyten-Zahlung, manuell

1307.00 17.4193 Estradiol

1309.00 61.268-6 Estriol

1311.00 20.723-6 Ethanol

1311.10 17.5194 Ethylglucuronid

1314.00 7.179 Ferritin

1315.00 225.0256-0 | Fettsauren-Differenzierung

1316.00 85.595-0 Fettsauren, freie

1319.00 25.228.6 Fibrinogen, Antigen

1320.00 12.413-8 Fibrinogen, Funktion (nach Clauss)

1321.00 14.2458 Fibrinogen, nach Schulz

1323.00 38.743.0 Fibrinopeptid A
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1324.10 504.0560-0 | Fibroblastenzucht und/oder Fibroblasten-Subkultivierung

1326.00 46.852.0 Fibronectin

1327.00 21.624-6 Fluorid
1328.00 2.258:0 Foetale Lungenreife (FLM, S/A-Ratio)
1329.00 11.8134% Folat, Blut

1330.00 18.9210 Folat, Erythrozyten

1331.00 15.417% Follitropin (FSH)

1332.00 26.129-06 Freie Antikorper im ABO-System bei Neugeborenen

1333.00 14.315:9 Fruktosamin

1340.00 54.060-0 Gallensauren

1341.00 2.32.5 Gamma-Glutamyl-Transferase (GGT)

1341.01 7.9 Gamma-Glutamyl-Transferase (GGT)

1342.00 47.753-0 Gastrin

1343.00 657.0738-:8 | Gemischte Lymphozytenkultur (MLC), erster Spender

1344.00 117.0 Gemischte Lymphozytenkultur (MLC), weitere Spender

1347.00 1.1 Gerinnungsfaktor, Antigen

1200

1345.00 41.446-0 Gerinnungfaktor XIII, Funktion
Z0-8
250

1348.00 1.5 Gerinnungsfaktoren Il, V, VIl und X, Funktion

1349.00 50.456-0 Gerinnungsfaktoren VIII, 1X, XI, XII, Funktion

1355.00 1.2680 Glucagon
1356.00 2.325 Glukose
1356.01 7.9 Glukose

1358.00 18.921.0 Glukose-6-Phosphat-Dehydrogenase (G-6-PDH)

1359.00 7.887 Glukose-Belastung

1361.00 14.3159 Glutamat-Dehydrogenase (GLDH)

1363.00 16.0478 Hamoglobin Alc

1363.01 19.2 Hamoglobin Alc

1366.00 4.5305:0 | Gold

1367.00 50.456-6 Elastase, granulozytare

48.654-6 Neugeborenen-Screening auf Phenylketonurie, Galaktosamie, Biotinidasemangel, Adrenogenitales Syn-
drom, Kongenitale Hypothyreose, Medium-Chain-AcylCoADehydrogenase (MCAD)-Mangel, zystische Fib-

1368.00
rose, Ahornsirupkrankheit (MSUD), Glutarazidurie Typ 1 (GA-1) und die schweren angeborenen Immun-
defekte

1369.00 61.268-6 Haemopexin
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1371.00 8.19:6 Hamatogramm Il : Erythrozyten, Hamoglobin, Hamatokrit, Indices, Leukozyten und Thrombozyten
1372.00 9.0165:6 Hamatogramm Il : Erythrozyten, Hamoglobin, Hamatokrit, Indices, Leukozyten, 3 Leukozyten-Subpopula-
— tionen und Thrombozyten

1372.01 171 Hamatogramm Il : Erythrozyten, Hamoglobin, Hamatokrit, Indices, Leukozyten, 3 Leukozyten-Subpopula-
— tionen und Thrombozyten

1374.00 13.144-6 Hamatogramm V: Erythrozyten, Himoglobin, Hamatokrit, Indices, Leukozyten, 5 oder mehr Leukozyten-
— Subpopulationen und flowzytometrische Differenzierung der Leukozyten und Thrombozyten
1375.00 4449 Hamatokrit, zentrifugiert

1395.00 36.9410 Hamoglobin Barts/HbH-Farbung, als Screening auf Alpha-Thalassamie

1396.00 4.449 Hamoglobin, photometrisch

1396.01 10.7 Hamoglobin, photometrisch

1398.00 37.842.0 Hamoglobin O2-Dissoziationskurve inkl. P50 Wert (Sauerstoff-Bindungskapazitat von Himoglobin)
1401.00 36.941-0 Hamoglobin, fetales (Hamoglobin F)

1402.00 33.33748 Hamoglobin, freies

1404.00 19.822.0 Hamosiderin, Urin

1405.00 17.9199 Haptoglobin

1406.00 2.325 Harnstoff

1406.01 7.9 Harnstoff

1410.01 7.9 HDL-Cholesterin

1410.10 2.932 HDL-Cholesterin

1411.00 126.0346-86 | Hemmkorper gegen einzelne intrinsische Gerinnungsfaktoren

1412.00 44.149:0 Hemmkorper gegen intrinsisches oder extrinsisches Gerinnungssystem, inkl. Lupus Antikoagulans
1413.00 21.624-8 Heparin Cofaktor II, Funktion

1414.00 28.832.0 Heparin Cofaktor II, Antigen

1415.00 40.545-6 Heparine und dhnliche Antikoagulanzien

1417.00 46.852-0 Histamin total

1418.00 121.5435:8 | HLA-Antigen, einzelne Spezifitaten z. B. B27, B51(5)

1419.00 243.0270-0 | HLA-Typisierung (A, B- und Cw-Lokus)

1420.00 310.5345.86 | HLA-Typisierung (DR-, DP-, DQ-Lokus)

1422.00 27.036-8 Homocystein

1424.00 72.9810 Homovanillinsdure (HVA)

1425.00 15.847%5 Beta-HCG (Beta-Choriogonadotropin)

1426.00 54.9616 Chorionmammotropin

1427.00 34.2380 Hypoosmotischer Schwelltest
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1428.10 130.5345.8 | Identifikation unbekannter Substanzen (z.B. General-Unknown-Screening)

142910 414.0460-0 I(_jentifikation unbekannter Substanzen (z.B. General-Unknown-Screening) mit anschliessender Quantifi-
- zierung

1431.00 52.258.0 Identifizierung normaler und anomaler Himoglobine

1435.00 62.169.0 Immunantikérper des ABO-Systems (IgG)

1438.10 47.753-6 Immunfixations-Elektrophorese

1440.10 11.2324 Immunglobulin IgA, inkl. Beurteilung intrathekale Immunglobulin-Synthese
1441.00 5.66-2 Immunglobulin A (IgA)

1442.00 108.0326-8 | Immunglobulin IgD (IgD)

1443.00 15.817%5 Immunglobulin IgE total (IgE total)

1444.10 18.9210 Spezifisches IgE oder IgG, Einzelallergene

1445.10 64.872-0 Spezifisches IgE, Multiallergen-Screening mit Unterscheidung einzelner spezifischer IgE
1446.10 32.436-6 Spezifisches IgE oder IgG, Einzelallergene oder Allergenmischungen ohne Unterscheidung einzelner spezi-
- fischer IgE/1gG

1449.00 86.496-0 Immunglobulin G-Subklassen (1gG1, 1gG2, 1gG3, 1gG4)

1450.10 11.2324 Immunglobulin G (IgG), inkl. Beurteilung intrathekale Immunglobulin-Synthese
1451.00 5.66:2 Immunglobulin G (IgG)

1456.10 11.2324 Immunglobulin M (IgM), inkl. Beurteilung intrathekale Immunglobulin-Synthese
1457.00 5.66-2 Immunglobulin M (IgM)

1459.00 33.3376 Freie Leichtketten, Typ Kappa

1460.00 33.3376 Freie Leichtketten, Typ Lambda

1461.00 175.5395:8 | Immunglobuline, oligoklonale Banden

1463.10 64.872.6 Zirkulierende Immunkomplexe (C1g-Bindung)

1468.00 89.199-0 Immunsuppressiva der SL/ALT inkl. Metaboliten

1469.00 135.0450:0 | Immunsuppressiva der SL/ALT inkl. Metaboliten

1470.00 49.555-0 Immunsuppressiva der SL/ALT

1471.00 18.921-0 Insulin

1472.00 139.5455.8 | Insulininduzierte Hypoglykdamie: Bestimmung von 6 Glucose- und 6 Cortisol-Werten
1473.00 54.066-0 Insulin-like growth factor-binding protein 3 (IGFBP-3)

1474.10 78.387.0 Zytokine/Adhéasionsmolekiile/-Rezeptoren/ Inhibitoren

1475.10 60.367-0 Zytokine/Adhéasionsmolekiile/-Rezeptoren/-Inhibitoren

1476.00 25.2280 Isoagglutinintiter, anti-A oder anti-B

1478.00 94.5105-0 Cadmium
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1479.00 2.52.8 Kalium

1479.01 7.9 Kalium

1483.00 8.39:2 Kalteagglutinine, Suchtest

1484.00 89.199-8 Kardiaka der SL/ALT inkl. Metaboliten
1485.00 126.0140.0 | Kardiaka der SL/ALT inkl. Metaboliten
1486.00 12.9343 Kardiaka der SL/ALT

1487.00 62.169.0 Kardiaka der SL/ALT inkl. Metaboliten
1488.00 83.793-8 Karnitin, freies und gesamt

1489.00 112.5425.8 | Katecholamine

1490.00 54.060-8 Ketokorper, differenziert

1491.00 70.2786 Knochenmarkausstrich, nur technische Leistung
1492.00 94.5305-0 | Cobalt

1493.00 40.545-0 Komplementaktivitat, gesamt, alternativer Weg
1494.00 32.4360 Komplementaktivitat, gesamt, klassischer Weg
1495.00 32.4360 Komplement-Faktor B, C3 Proaktivator
1496.00 48.654-0 Komplement-Faktor C1-Esterase-Inhibitor
1497.00 25.228.0 Komplement-Faktor C1-Esterase-Inhibitor
1498.00 121.5435.0 | Komplement-Faktor Clq

1499.00 32.436.0 Komplement-Faktor C2

1501.10 20.723-0 Komplement-Faktor C3/C3c

1503.00 20.723-6 Komplement-Faktor C4

1504.00 32.436:0 Komplement-Faktoren, erster Test
1505.00 25.228:0 Komplement-Faktoren, weitere Tests
1508.00 55.862:0 Konkrementanalyse

1509.00 2.325 Kreatinin

1509.01 7.9 Kreatinin

1511.00 19.822.0 Kristallnachweis

1512.00 37.842.0 Kryoglobulin und Kryofibrinogen

1513.00 89.199:6 Kryoglobulin, quantitativ

1514.00 135.0458-8 | Kryoglobulin, Typ

1515.00 39.644-0 Kupfer

1516.00 139.5455.8 | Kupfer, hepatisch

1517.00 20.723-0 Laktat




Pos. Nr. TP Bezeichnung

1518.00 2.325 Laktat-Dehydrogenase (LDH)

1520.00 28.832.0 Laktose-Resorptionstest

1521.00 3.64-0 LDL-Cholesterin, gemessen

1523.00 32.4360 Immunphéanotypisierung von Leukozyten-(Sub) Population, erster monoklonaler Antikorper
1524.00 16.218.0 Immunphéanotypisierung von Leukozyten-(Sub) Population, jeder weitere monoklonale Antikorper
1525.00 51.35726 Leukozyten, Messung von freigesetzten Mediatoren nach Stimulation, erstes Antigen
1526.00 25.228.0 Leukozyten, Messung von freigesetzten Mediatoren nach Stimulation, weitere Antigene
1527.00 234.0260-0 | Leukozyten-Alloantikérper, anti-HLA Klasse | und/oder Klasse Il

1528.00 59.466-0 Leukozyten-Alloantikérper, Suchtest

1529.00 117.0436-8 | Leukozyten-Auto- oder -Alloantikérper

1530.00 25.228.0 Leukozyten-Vertraglichkeitsprobe, weitere Spender

1531.00 50.456-6 Leukozyten-Vertraglichkeitsprobe, erster Spender

1532.00 5.763 Leukozyten-Zdhlung, manuell

1536.00 90.0466-0 Lutropin (LH) und Follitropin (FSH) in LH-RH-Test

1537.00 4.55:0 Lipase

1539.00 17.9199 Lipoprotein (a)

1540.00 27.93+6 Lipoproteine

1541.00 112324 Lithium

1542.00 13.3314:8 Lutropin (LH)

1545.00 117.0336:8 | Lymphozyten- oder Monozyten-Funktion

1546.00 94.53085:86 | Lymphozyten- oder Monozyten-Stimulation nach Isolierung , erstes Antigen

1547.00 21.624-0 Lymphozyten- oder Monozyten-Stimulation nach Isolierung , weitere Antigene
1549.00 59.466:0 Lymphozyten-Alloantikdrper, Suchtest

1550.00 130.5445:8 | Lymphozyten-Auto- und -Alloantikdrper

1555.00 45.056-6 Magnesium in Erythrozyten

1556.00 7.887 Magnesium

1560.00 94.5165-6 Mangan

1563.00 145.8462.0 | Freie Metanephrine

1564.00 112.5425.8 | Metanephrine, gesamt

1567.00 75.684-8 Methotrexat

1568.00 99.0416:0 Methylmalonat (MMA)

1572.00 26.129.0 Myoglobin

1573.00 21.624-0 N-Acetyl-Beta-D-Glukosaminidase (NAG)




Pos. Nr. TP Bezeichnung

1574.00 2325 Natrium

1576.00 63.076-0 Natriuretisches Peptid (BNP, NT-proBNP)

1576.01 75.9 Natriuretisches Peptid (BNP, NT-proBNP)

1577.00 3.3370 Neopterin

1578.00 77.486:0 Neuroleptika der SL/ALT inkl. Metaboliten

1579.00 126.0440-0 | Neuroleptika der SL/ALT inkl. Metaboliten

1580.00 14.3159 Neuroleptika der SL/ALT

1581.00 3.33706 Enolase Neuronenspezifisch (NSE)

1582.00 94.5105-0 Nickel

1583.00 8.49:3 Okkultes Blut

1583.01 135 Okkultes Blut

1587.00 18.020-0 Osmolalitat

1588.00 26.1296 Osmotische Resistenz der Erythrozyten

1589.00 46.852:0 Osteocalcin

1590.00 3.3370 Oxalat

1591.00 37.842.0 Oxymetrieblock: Oxyhdamoglobin, Carboxyhdmoglobin, Methdamoglobin

1592.00 3.23-6 Pankreas-Amylase

1592.01 7.9 Pankreas-Amylase

1593.00 21.6240 Pankreolauryl-Test

1594.00 82.892.0 Pankreozymin-Sekretintest inkl. Bikarbonat- und Enzymbestimmungen
1595.00 33.33748 Parathormon (PTH)

1596.00 79.288-0 Parathormon Related Peptide (PTHrP)

1597.00 5.773-6 Penetrationstest

1598.00 10.982% pH Bestimmung

1601.00 2.93.2 Phosphat

1603.00 50.456-0 Plasmin/Antiplasmin-Komplex (PAP)

1604.00 24.327-0 Plasminogen, Funktion

1605.00 1.179.6 Plasminogen, Antigen

1606.00 46.852:0 Plasminogen-Aktivator-Inhibitor (PAI) , Funktion

1607.00 50.456-0 Plasminogen-Aktivator-Inhibitor (PAI) , Antigen

1609.00 16.8187 Porphobilinogen

1610.00 9.644-0 Porphobilinogen

1614.00 46.852:0 Prakallikrein, Funktion




Pos. Nr. TP Bezeichnung

1615.00 17.9199 Praalbumin

1616.00 54.961.6 Pregnandiol

1617.00 54.961.0 Pregnantriol oder Pregnantriolon

1619.00 5.684-0 Procalcitonin

1620.00 17.4193 Progesteron

1622.00 8.565-0 Prokollagen

1623.00 13.334:8 Prolaktin (PRL)

1626.00 10.63+8 Prostata spezifisches Antigen (PSA)

1627.00 10.63%8 Prostata spezifisches Antigen (PSA), freies

1629.00 46.8520 Protein C, Funktion

1630.00 50.456-6 Protein C, Antigen

1631.00 40.545-0 Protein S, freies, Funktion

1632.00 54.0606-6 Protein S, freies, Antigen

1633.00 54.060-0 Protein S, total

1634.00 2.325 Protein
1634.01 7.9 Protein
1635.00 7.887 Protein

1636.00 27.931+0 Proteinfraktionen

1637.00 36.046-0 Proteinfraktionen nach Anreicherung

1638.00 50.456-0 Prothrombin-Fragmente F 1+2

1639.00 47.753-0 Protoporphyrin, freies, in Erythrozyten

1642.00 3.3376 Pyruvat

1644.00 79.288-6 Pyruvatkinase in Erythrozyten

1645.00 108.0426-8 | Quecksilber

1646.00 61.268-0 Renin

1647.00 16.748-6 Reptilase-Zeit

1648.00 30.6 Retikulozyten, inkl. Heinz-Kérper-Nachweis, manuell

240
1649.00 11,9432 Retikulozyten , automatisiert
450

1650.00 1.4 Retinolbindendes Protein

1652.00 72.9810 Reverse Triiodthyronin (rT3)

1653.00 24.3270 Rhesus und Kell Phanotyp, Bestimmung der Antigene C, c, E, e und K

1654.00 6.774 Rheumafaktor

1656.00 162.0480-8 | Saure-Hamolysetest (Ham-Test)




Pos. Nr. TP Bezeichnung

1659.00 10.812.6 Choriongonadotropin (HCG), Schwangerschaftstest
1659.01 16.2 Choriongonadotropin (HCG), Schwangerschaftstest
1660.00 77.486:8 Sedativa oder Hypnotika der SL/ALT inkl. Metaboliten
1661.00 126.0340:0 | Sedativa oder Hypnotika der SL/ALT inkl. Metaboliten
1662.00 14.3159 Sedativa oder Hypnotika der SL/ALT

1663.00 62.169:0 Sedativa oder Hypnotika der SL/ALT inkl. Metaboliten
1664.00 13.144-6 Urinsediment

1664.01 18.8 Urinsediment

1665.00 94.53085:0 | Selen

1666.00 0.916 Blutkdrperchensenkungsreaktion (BSR)

1666.01 5.2 Blutkérperchensenkungsreaktion (BSR)

1667.00 64.872:0 Serotonin in Thrombozyten (inkl. Thrombozyten Serotonin Release Assay)
1668.00 27.036:8 Sexualhormonbindendes Globulin (SHBG)

1669.00 13.635% Sichelzelltest

1671.00 47.753-8 Somatomedin C (IGF-1)

1673.00 28.832:0 Spermiennachweis nach Vasektomie

1674.00 130.5345-86 | Spermiocytogramm

1675.00 10.5%+7 Spezielle Mikroskopie

1675.01 15.9 Spezielle Mikroskopie

1676.00 3.648 Spezifisches Gewicht, Dichte

1677.00 27.030:8 Squamous Cell Carcinoma (SCC)

1678.00 585.0656-8 | Stammazellkulturen

1679.00 225.0256-8 | Steroide

1681.00 | 135.0450-8 | Fett

1683.10 99.0316:8 | Suchtstoffe, Bestatigungsanalytik

1685.00 49.555-8 Suchtstoffe der Analysenliste (Amphetamine, Barbiturate, Benzodiazepine, Cocain, Cannabis, Lysergsau-
- rediethylamid, Methadon, Methaqualon, Opiate, Phencyclidin), Suchanalytik
1686.00 17.5194 Suchtstoffe, Screening

1687.00 11.7438 Suchtstoffe, Screening

1688.00 121.5435.8 | Sucrose-Hamolysetest

1689.00 33.337%6 Sulfat

1690.00 27.036.6 Sulfhdmoglobin

1691.00 33.3370 Collagen crosslinked Telopeptide




Pos. Nr. TP Bezeichnung

1693.00 37.842:0 Freies Testosteron

1694.00 17.4193 Testosteron

1695.00 94.5105-0 Thallium

1696.00 14.3159 Theophyllin

1697.00 52.258.0 Thiocyanat

1698.00 50.456-0 Thrombin-Antithrombin Komplex (TAT)

1699.00 8.392 Thrombinzeit

1700.00 5.46:8 INR (Thromboplastinzeit, Quick)

1700.01 13.1 INR (Thromboplastinzeit, Quick)

1703.00 99.0418-:0 | Thrombozyten-Aggregation, mit drei Aktivatoren
1704.00 45.056-0 Thrombozyten-Aggregation, weitere Aktivatoren
1705.00 59.466:0 Thrombozyten-Alloantikorper gegen Thrombozyten des Kindsvaters
1706.00 234.0260-8 | Thrombozyten-Alloantikdrper, Spezifizierung
1707.00 44.149-0 Thrombozyten-Alloantikorper, Suchtest

1709.00 130.5445-0 | Thrombozyten-Auto- und Alloantikorper auf Zellen und im Serum
1710.00 49.555.0 Thrombozytenglobaltest

1713.00 30.634-6 Thrombozyten-Typisierung (Human Platelet Antigen; HPA)
1714.00 32.436:0 Thrombozyten-Vertraglichkeitsprifung

1715.00 5.763 Thrombozyten-Zahlung , manuell

1717.00 39.644-0 Thyreoglobulin

1718.10 8.19.6 Thyreotropin (TSH)

1720.00 8.19:6 Thyroxin, freies (FT4)

1721.00 8.19-0 Thyroxin (T4)

1722.00 17.4193 Thyroxinbindendes Globulin (TBG)

1723.00 42.3470 Tissue Polypeptide Antigen (TPA)

1724.00 52.2588 Tissue-type Plasminogen Aktivator (t-PA), Funktion
1725.00 50.456:0 Tissue-type Plasminogen Aktivator (t-PA), Antigen
1726.00 9.116% Kalteagglutinine, Titer pro Testzelle

1727.10 54,9610 Holotranscobolamin (Holo-TC)

1729.00 5.66:2 Transferrin

1730.00 75.684-0 Trizyklische Antidepressiva

1731.00 2.52.8 Triglyceride

1731.01 7.9 Triglyceride




Pos. Nr. TP Bezeichnung

1732.00 9.41604 Triiodthyronin, freies (FT3)

1733.00 9.4104 Triiodthyronin (T3)

1734.00 20.723-8 Troponin, T oder |

1734.01 43.7 Troponin, T oder |

1737.00 25.2280 Tryptase

1738.00 2.52:8 Harnsdure

1738.01 7.9 Harnsdure

1739.00 18.020-8 Urin-Status, 5-10 Parameter, Bestimmung der korpuskuldren Urinbestandteile
1740.00 0.91+0 Urin-Teilstatus, 5-10 Parameter

1740.01 5.2 Urin-Teilstatus, 5-10 Parameter

1742.00 68.476-0 Vanillinmandelat (VMA)

1743.00 76.585-0 Vaso-aktives intestinales Peptid (VIP)

1744.00 24.327.6 Vertraglichkeitsprobe mittels Kreuzprobe
1745.00 6.5742 Vertraglichkeitsprobe nach Type and Screen, ABO/ RH1 (D)-Antigenkontrolle des Erythozytenkonzentrats
1746.00 22.5250 Viskositat

1747.00 61.2680 Vitamin A bzw. Retinol

1748.00 68.476-6 Vitamin B1 bzw. Thiamin

1749.00 22.525-6 Vitamin B12 bzw. Cobalamin

1750.00 68.476-0 Vitamin B2 bzw. Riboflavin

1751.00 61.268:0 Vitamin B6 bzw. Pyridoxalphosphat

1752.00 36.9410 Vitamin C bzw. Ascorbat

1755.00 61.2680 Vitamin E bzw. Tocopherole

1756.00 144.0366-8 | Vitamin K1 bzw. Phytonadion

1757.00 52.2580 Vitamin B3 bzw. Niacin

1758.00 40.545-0 Von Willebrand Faktor, Funktion

1759.00 40.545-0 Von Willebrand Faktor, Antigen

1760.00 198.0226-86 | Von Willebrand Faktor, Multimere

1761.00 61.268:0 Somatotropin

1762.00 60.3670 Zell-/Zellbestandteil- Separation (Percoll-Test)
1763.00 27.93+6 Xylose

1766.00 26.129.0 Zellzdhlung sowie Differenzierung nach Anreicherung und Farbung von Korperflissigkeiten
1767.00 39.644-0 Zink

1769.00 3.3376 Citrat




Pos. Nr.

Bezeichnung

1770.00

Zytochemie (Zellspezialfarbung)

1771.00

Zytostatika der SL/ALT inkl. Metaboliten

1772.00

Zytostatika der SL/ALT inkl. Metaboliten

1773.00

Zytostatika der SL/ALT inkl. Metaboliten

1774.00

Amyloid Beta 1-42 (AB42)

1775.00

Gesamt Tau-Protein (T-Tau)

1776.00

48.654-0

Hyperphosphoryliertes Tau-Protein (P-Tau)

1777.00

144.0160-0

Soluble fms-like Tyrosinkinase-1-Receptor / Placental Growth Factor Ratio (sFlt-1 / PIGF)

1900.00

54.066-0

Hochspezialisierte biochemische Metaboliten-Bestimmung fir seltene angeborene Stoffwechselkrankheit
(Orphan Disease), welche folgende Kriterien aufweist:

a. Genbasierte Pravalenz der Krank-heit 1:2°000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beein-trachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachts-diagnose ist klar umschrieben

e. Die biochemische Analyse wird zur Diagnose oder zur Verlaufskon-trolle durchgefiihrt.

f. Die diagnostische Sensitivitat zum spezifischen Nachweis der selte-nen Krankheit, insbesondere bei
ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich

1900.10

73.882-0

Hochspezialisierte biochemische Metaboliten-Bestimmung fiir seltene angeborene Stoffwechselkrankheit
(Orphan Disease), welche folgende Kriterien aufweist:

a. Genbasierte Pravalenz der Krank-heit 1:2°000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beein-trachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachts-diagnose ist klar umschrieben

e. Die biochemische Analyse wird zur Diagnose oder zur Verlaufskon-trolle durchgefihrt.

f. Die diagnostische Sensitivitat zum spezifischen Nachweis der selte-nen Krankheit, insbesondere bei
ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich

1900.20

73.882-0

Hochspezialisierte biochemische Metaboliten-Bestimmung fiir seltene angeborene Stoffwechselkrankheit
(Orphan Disease), welche folgende Kriterien aufweist:

a. Genbasierte Pravalenz der Krank-heit 1:2°000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beein-trachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachts-diagnose ist klar umschrieben

e. Die biochemische Analyse wird zur Diagnose oder zur Verlaufskon-trolle durchgefihrt.

f. Die diagnostische Sensitivitat zum spezifischen Nachweis der selte-nen Krankheit, insbesondere bei
ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich

1900.30

130.53450

Hochspezialisierte biochemische Metaboliten-Bestimmung fiir seltene angeborene Stoffwechselkrankheit
(Orphan Disease), welche folgende Kriterien aufweist:

a. Genbasierte Pravalenz der Krank-heit 1:2°000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beein-trachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachts-diagnose ist klar umschrieben

e. Die biochemische Analyse wird zur Diagnose oder zur Verlaufskon-trolle durchgeflhrt.

f. Die diagnostische Sensitivitat zum spezifischen Nachweis der selte-nen Krankheit, insbesondere bei
ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich




Pos. Nr. TP Bezeichnung
130.5445.8 | Hochspezialisierte biochemische Metaboliten-Bestimmung fiir seltene angeborene Stoffwechselkrankheit
(Orphan Disease), welche folgende Kriterien aufweist:
a. Genbasierte Pravalenz der Krank-heit 1:2°000 oder seltener
b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)
1900.40 c. Die genetische Krankheit beein-trachtigt eindeutig die Gesundheit
d. Die klinisch-genetische Verdachts-diagnose ist klar umschrieben
e. Die biochemische Analyse wird zur Diagnose oder zur Verlaufskon-trolle durchgefihrt.
f. Die diagnostische Sensitivitat zum spezifischen Nachweis der selte-nen Krankheit, insbesondere bei
ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich
184.5205-8 | Hochspezialisierte biochemische Metaboliten-Bestimmung fiir seltene angeborene Stoffwechselkrankheit
(Orphan Disease), welche folgende Kriterien aufweist:
a. Genbasierte Pravalenz der Krank-heit 1:2°000 oder seltener
b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)
1900.50 c. Die genetische Krankheit beein-trachtigt eindeutig die Gesundheit
d. Die klinisch-genetische Verdachts-diagnose ist klar umschrieben
e. Die biochemische Analyse wird zur Diagnose oder zur Verlaufskon-trolle durchgefiihrt.
f. Die diagnostische Sensitivitat zum spezifischen Nachweis der selte-nen Krankheit, insbesondere bei
ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich
225.0256-8 | Hochspezialisierte biochemische Metaboliten-Bestimmung fiir seltene angeborene Stoffwechselkrankheit
(Orphan Disease), welche folgende Kriterien aufweist:
a. Genbasierte Pravalenz der Krank-heit 1:2°000 oder seltener
b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)
1900.60 c. Die genetische Krankheit beein-trachtigt eindeutig die Gesundheit
d. Die klinisch-genetische Verdachts-diagnose ist klar umschrieben
e. Die biochemische Analyse wird zur Diagnose oder zur Verlaufskon-trolle durchgefiihrt.
f. Die diagnostische Sensitivitat zum spezifischen Nachweis der selte-nen Krankheit, insbesondere bei
ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich
103.5315.8 | Hochspezialisierte biochemische Protein-/Enzymaktivitdtsbestimmung fur
seltene angeborene Stoffwechselkrankheit (Orphan Disease), welche folgende Kriterien aufweist:
a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2‘000 oder seltener
b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)
1901.00 c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit
d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben
e. Die biochemische Analyse wird zur Diagnose oder zur Verlaufskontrolle durchgefiihrt.
f. Die diagnostische Sensitivitdat zum spezifischen Nachweis der seltenen Krankheit, insbesondere bei aus-
gepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich
121.5335.8 | Hochspezialisierte biochemische Protein-/Enzymaktivitdtsbestimmung fur
seltene angeborene Stoffwechselkrankheit (Orphan Disease), welche folgende Kriterien aufweist:
a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2‘000 oder seltener
b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)
1901.10 c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die biochemische Analyse wird zur Diagnose oder zur Verlaufskontrolle durchgefiihrt.

f. Die diagnostische Sensitivitdat zum spezifischen Nachweis der seltenen Krankheit, insbesondere bei aus-
gepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich




Pos. Nr.

P

Bezeichnung

1901.20

256.5285-0

Hochspezialisierte biochemische Protein-/Enzymaktivitatsbestimmung fir

seltene angeborene Stoffwechselkrankheit (Orphan Disease), welche folgende Kriterien aufweist:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2‘000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die biochemische Analyse wird zur Diagnose oder zur Verlaufskontrolle durchgefiihrt.

f. Die diagnostische Sensitivitdt zum spezifischen Nachweis der seltenen Krankheit, insbesondere bei aus-
gepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich

1901.30

288.0320-0

Hochspezialisierte biochemische Protein-/Enzymaktivitatsbestimmung fir

seltene angeborene Stoffwechselkrankheit (Orphan Disease), welche folgende Kriterien aufweist:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2‘000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die biochemische Analyse wird zur Diagnose oder zur Verlaufskontrolle durchgefiihrt.

f. Die diagnostische Sensitivitdt zum spezifischen Nachweis der seltenen Krankheit, insbesondere bei aus-
gepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich

1901.40

468.0520-0

Hochspezialisierte biochemische Protein-/Enzymaktivitatsbestimmung fir

seltene angeborene Stoffwechselkrankheit (Orphan Disease), welche folgende Kriterien aufweist:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2‘000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die biochemische Analyse wird zur Diagnose oder zur Verlaufskontrolle durchgefiihrt.

f. Die diagnostische Sensitivitdt zum spezifischen Nachweis der seltenen Krankheit, insbesondere bei aus-
gepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich




B Medizinische Genetik

BO Generelle Methoden und Zuschlage

Pos. Nr. TP Bezeichnung

6001.03 54.96%+6 Extraktion von menschlichen Nukleinsduren (genomische DNA oder RNA) aus Primarprobe

6002.04 274.5305.0 Zell- oder Gewebekultur

6003.02 54.961.6 DNA-Banking: Extraktion von menschlichen Nukleinsduren (genomische DNA) aus Primarprobe und Auf-
bewahrung fir spatere Untersuchung

6004.05 74.783-6 Modifikation von menschlichen Nukleinsduren vor anschliessendem Amplifikations- und Detektionspro-
zess

6005.06 270.0300-0 Zuschlag fir labortechnischen und logistischen Mehraufwand bei zytogenetischen pranatalen Untersu-
chungen

6006.07 270.0300:6 | Zuschlag firr labortechnischen und logistischen Mehraufwand bei pranatalen molekulargenetischen Un-
tersuchungen

6007.09 90.0400.0 Zuschlag fir aufwendige zytogenetische Resultaterstellung

6008.09 90.0466-0 Zuschlag fiir aufwendige molekulargenetische Resultaterstellung

6009.09 184.5205:8 | Zuschlag fiir die zusétzliche Untersuchung von gesunden und/oder betroffenen Familienangehérigen ei-
nes Indexpatienten oder eines ungeborenen Kindes, die notwendig ist zum
a) indirekten Nachweis einer nicht charakterisierbaren, familidaren Mutation durch Kopplungsuntersu-
chung (Linkage-Analyse)
b) direkten Nachweis von Mutationen, falls eine Probenentnahme bei Indexpatienten oder Betroffenen
nicht méglich oder zumutbar ist

6010.08 540.0606-0 Nachtréagliche bioinformatische Auswertung von Sequenzierdaten inkl. Resultaterstellung fiir 1-10 Gene
nach Hochdurchsatz-Sequenzierung

6011.08 900.014606-0 | Nachtragliche bioinformatische Auswertung von Sequenzierdaten inkl. Resultaterstellung fir 11-100
Gene nach Hochdurchsatz-Sequenzierung

6012.08 1350.04500-8 | Nachtragliche bioinformatische Auswertung von Sequenzierdaten inkl. Resultaterstellung fiir Giber 100
Gene nach Hochdurchsatz-Sequenzierung

6013.58 193.52150 Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung mittels Sequenzierung nach Sanger

einschliesslich bei nachtraglicher bioinformatischer Auswertung von Hochdurchsatz-Sequenzierdaten
(6010.08, 6011.08, 6012.08)

B1 Chromosomale konstitutionelle Untersuchungen

Pos. Nr. TP Bezeichnung
6101.30 319.5355:8 | Chromosomenpréaparation und Chromosomenuntersuchung, konstitutioneller Karyotyp
6102.30 62.169-6 Chromosomenuntersuchung, konstitutioneller Karyotyp, Zuschlag fir Gber 25 analysierte Zellen




Pos. Nr. TP Bezeichnung

6103.30 130.5445-6 Chromosomenuntersuchung, konstitutioneller Karyotyp, Zuschlag fir Gber 50 analysierte Zellen

6104.31 52.258.6 Chromosomenuntersuchung, konstitutioneller Karyotyp, Zuschlag fir Benlitzung von zusatzlicher Far-
bung

6105.34 328.5365-0 In-situ-Hybridisierung an Interphasekernen bei Verdacht auf Chromosomenanomalie oder zur Ge-
schlechtsbestimmung bei X-chromosomal vererbten Krankheiten, konstitutioneller Karyotyp inkl. Prapa-
ration und Analyse von 50 oder mehr Zellen

6106.34 315.0356-6 Chromosomenuntersuchung, konstitutioneller Karyotyp, Zuschlag fir In-situ-Hybridisierung an Metapha-
sen- oder Interphasekernen

6107.35 1620.04800-8 | Chromosomale Microarray-Analyse, konstitutioneller Karyotyp

6108.35 1350.035008:8 | Genetische Untersuchung der Eltern, pauschal fir beide Eltern

6109.37 166.5185-0 Molekulargenetische Aneuploidiebestimmung bei Verdacht auf Chromosomenanomalie oder molekular-

genetische Geschlechtsbestimmung bei X-chromosomal vererbten Krankheiten, Schnelltest

B2 Konstitutionelle molekulargenetische Untersuchungen

B2.1 Blut, Gerinnung, Immunsystem

Pos. Nr. TP Bezeichnung

6200.64 83.793:8 Faktor V-Leiden: Nachweis der Mutation p.R506Q (F5:p.Arg534GIn)

6201.64 83.793-8 Faktor II/Prothrombin-Stérung: Nachweis der Mutation G20210A (F2:c.*97G>A)

6202.64 83.793:8 Hamochromatose, familidare (HFE): Nachweis der Mutationen p.C282Y und p.H63D_(HFE:p.Cys282Tyr und
HFE:p.His63Asp)

6203.51 94.5165.0 Hamoglobinopathien

6203.54 166.51485-0 Hamoglobinopathien

6203.55 315.0356-8 Hamoglobinopathien

6203.56 193.5215.0 Hamoglobinopathien

6203.60 | 2610.02906-6 | Hamoglobinopathien

6204.55 315.03508-0 Hamophilien

6204.56 193.5245.0 Hamophilien

6204.60 2610.02900-0 | Hamophilien

6205.56 193.5235.6 | SCID

6205.61 | 2970.03306.6 | SCID




Pos. Nr.

Bezeichnung

6206.55

Seltene Krankheiten von Blut, Gerinnung, Immunsystem

welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen fiir Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich

6206.56

193.52150

Seltene Krankheiten von Blut, Gerinnung, Immunsystem

welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen fiir Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich

6206.60

2610.02900-0

Seltene Krankheiten von Blut, Gerinnung, Immunsystem

welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen fur Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich

6207.61

Mendelsche Krankheit von Blut, Gerinnung oder Immunsystem bei Patienten mit Symptomen, fiir welche
verschiedene Krankheiten aus dieser Gruppe in Frage kommen und entsprechend gesucht werden (Diffe-
rentialdiagnostik); mit bioinformatischer Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 11 bis 100 Gene

6207.62

3420.03800-0

Mendelsche Krankheit von Blut, Gerinnung oder Immunsystem bei Patienten mit Symptomen, fiir welche
verschiedene Krankheiten aus dieser Gruppe in Frage kommen und entsprechend gesucht werden (Diffe-
rentialdiagnostik); mit bioinformatischer Auswertung inkl. Resultaterstellung flr tiber 100 Gene

B2.2 Haut-, Bindegewebe-, Knochenkrankheiten

Pos. Nr.

Bezeichnung

6210.61

Marfan-Syndrom und andere Thorakale Aortenkrankheiten

6211.55

Marfan-Syndrom

6211.56

Marfan-Syndrom

6212.56

Ehlers Danlos

6212.61

Ehlers Danlos




Pos. Nr.

Bezeichnung

6213.55

Osteogenesis imperfecta

6213.56

Osteogenesis imperfecta

6213.61

Osteogenesis imperfecta

6214.55

Neurofibromatose

6214.56

Neurofibromatose

6214.60

2610.02900-0

Neurofibromatose

6215.56

193.52150

FGFR-assoziierte Skelett-Dysplasien: Achondroplasie, Hypochondroplasie, thanatophorer Zwergwuchs,
Pfeiffer-Syndrom, Jackson-Weiss-Syndrom, Apert-Syndrom, Crouzon-Syndrom

6215.60

2610.02900-0

FGFR-assoziierte Skelett-Dysplasien: Achondroplasie, Hypochondroplasie, thanatophorer Zwergwuchs,
Pfeiffer-Syndrom, Jackson-Weiss-Syndrom, Apert-Syndrom, Crouzon-Syndrom

6216.56

193.52150

Ichthyosis

6216.61

2970.03300-0

Ichthyosis

6217.55

Seltene Krankheit Haut, Bindegewebe oder Knochen

welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen fur Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitdt (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich

6217.56

193.52150

Seltene Krankheit Haut, Bindegewebe oder Knochen

welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen fiir Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitdt (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgeprgter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich

6217.60

Seltene Krankheit Haut, Bindegewebe oder Knochen

welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen fiir Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich




Pos. Nr. TP Bezeichnung

6218.61 | 2970.03300-8 | Mendelsche Krankheit von Haut, Bindegewebe oder Knochen bei Patienten mit Symptomen, fir welche
verschiedene Krankheiten aus dieser Gruppe in Frage kommen und entsprechend gesucht werden (Diffe-
rentialdiagnostik); mit bioinformatischer Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 11 bis 100 Gene

6218.62 | 3420.03800:8 | Mendelsche Krankheit von Haut, Bindegewebe oder Knochen bei Patienten mit Symptomen, fir welche
verschiedene Krankheiten aus dieser Gruppe in Frage kommen und entsprechend gesucht werden (Diffe-
rentialdiagnostik); mit bioinformatischer Auswertung inkl. Resultaterstellung fir tiber 100 Gene

B2.3 Metabolische und endokrine Krankheiten

Pos. Nr. TP Bezeichnung

6221.54 166.5485.0 | Cystische Fibrose (CF)

6221.55 315.0356:8 Cystische Fibrose (CF)

6221.56 193.5245.0 | Cystische Fibrose (CF)

6221.60 | 2610.02960:8 | Cystische Fibrose (CF)

6222.56 193.5215:0 Alpha 1-Antitrypsin-Mangel

6222.64 83.793-6 Alpha 1-Antitrypsin-Mangel

6223.56 193.5215.8 Morbus Wilson

6223.60 | 2610.02900.8 | Morbus Wilson

6224.61 | 2970.03366-8 | Mucopolysaccharidosen

6225.60 | 2610.02900:0 | Alpha-Galaktosidase-Mangel (M. Fabry), Beta-Glucosidase-Mangel (M. Gaucher)

6226.56 193.5245.0 | Alpha-Galaktosidase-Mangel (M. Fabry), Beta-Glucosidase-Mangel (M. Gaucher), Mucopolysaccharidosen

6227.61 | 2970.03306-8 | Glykogenosen

6228.60 2610.02900-8 | Galaktosamie, Fructoseintoleranz

6229.56 193.5215.6 Galactosamie, Fructoseintoleranz, Glykogenosen

6230.61 | 2970.03366-8 | Porphyrie

6231.60 2610.02980:8 | Acyl-CoA Dehydrogenase-Mangel, Harnstoffzyklusstérungen

6232.56 193.5215.8 Porphyrie, Acyl-CoA Dehydrogenase-Mangel, Harnstoffzyklusstérungen

6233.56 193.5245.0 Diabetes insipidus

6233.60 2610.02900-0 | Diabetes insipidus

6234.55 315.0356:86 | Adrenogenitales Syndrom

6234.56 193.5215.0 Adrenogenitales Syndrom




Pos. Nr.

P

Bezeichnung

6234.60

2610.02900-0

Adrenogenitales Syndrom

6235.56

193.52150

Kallman-Syndrom

6235.61

2970.03300-0

Kallman-Syndrom

6236.56

193.52150

Storungen der Geschlechtsdifferenzierung

6236.60

2610.02900-0

Storungen der Geschlechtsdifferenzierung

6237.55

Seltene metabolische und endokrine Krankheiten

welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Prdvalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen fur Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich

6237.56

193.52150

Seltene metabolische und endokrine Krankheiten

welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen fiir Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich

6237.60

2610.02900-0

Seltene metabolische und endokrine Krankheiten

welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen flr Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich

6238.61

2970.03300-0

Mendelsche metabolische und endokrine Krankheiten bei Patienten mit Symptomen, fiir welche ver-
schiedene Krankheiten aus dieser Gruppe in Frage kommen und entsprechend gesucht werden (Differen-
tialdiagnostik); mit bioinformatischer Auswertung inkl. Resultaterstellung fur 11 bis 100 Gene

6238.62

3420.03800-0

Mendelsche metabolische und endokrine Krankheiten bei Patienten mit Symptomen, fir welche ver-
schiedene Krankheiten aus dieser Gruppe in Frage kommen und entsprechend gesucht werden (Differen-
tialdiagnostik); mit bioinformatischer Auswertung inkl. Resultaterstellung fir Gber 100 Gene




B2.4 Erbliche Tumorkrankheiten

Pos. Nr. TP Bezeichnung

6241.55 315.0356-6 Hereditdrer Brust- und Eierstockkrebs, Gene BRCA1 und BRCA2
6241.56 193.5245.0 Hereditarer Brust- und Eierstockkrebs, Gene BRCA1 und BRCA2
6241.60 | 2610.02960:8 | Hereditdrer Brust- und Eierstockkrebs, Gene BRCA1 und BRCA2
6242.55 315.0356:8 Lynch-Syndrom, Gene MLH1, MSH2, MSH6, PMS2

6242.56 193.5215.0 | Lynch-Syndrom, Gene MLH1, MSH2, MSH6, PMS2

6242.60 2610.029006:8 | Lynch-Syndrom, Gene MLH1, MSH2, MSH6, PMS2

6243.55 315.0356:8 Li-Fraumeni-Syndrom

6243.56 193.5215.0 Li-Fraumeni-Syndrom

6243.60 2610.02909.0 | Li-Fraumeni-Syndrom

6244.55 315.0356:6 Multiple endokrine Neoplasien

6244.56 193.5215-0 Multiple endokrine Neoplasien

6244.60 | 2610.02960:8 | Multiple endokrine Neoplasien

6245.55 315.03568-6 Polyposis coli oder attenuierte Form der Polyposis coli, Gen APC
6245.56 193.5245.0 Polyposis coli oder attenuierte Form der Polyposis coli, Gen APC
6245.60 2610.029806-8 | Polyposis coli oder attenuierte Form der Polyposis coli, Gen APC
6246.55 315.03568-6 Retinoblastom, Gen RB1

6246.56 193.5215.6 Retinoblastom, Gen RB1

6246.60 | 2610.02900-8 | Retinoblastom, Gen RB1

6247.55 315.0356-6 Seltene erbliche Tumorkrankheiten

welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Prévalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch und/oder er-laubt die Ermittlung der Tragerschaft bei
Verdacht auf das Vorlie-gen einer Pradisposition fir eine familidre Krebskrankheit nach Art. 12d Bst. f
KLV.

f. Die diagnostische Sensitivitdt (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich




Pos. Nr.

P

Bezeichnung

6247.56

193.52150

Seltene erbliche Tumorkrankheiten

welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch und/oder er-laubt die Ermittlung der Tragerschaft bei
Verdacht auf das Vorlie-gen einer Pradisposition fiir eine familiare Krebskrankheit nach Art. 12d Bst. f
KLV.

f. Die diagnostische Sensitivitdt (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich

6247.60

2610.02900-0

Seltene erbliche Tumorkrankheiten

welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Prdvalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen fur Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich

6248.61

2970.03300-0

Mendelsche erbliche Tumorkrankheiten bei Patienten mit Symptomen, fir welche verschiedene Krank-
heiten aus dieser Gruppe in Frage kommen und entsprechend gesucht werden (Differentialdiagnostik);
mit bioinformatischer Auswertung inkl. Resultaterstellung fur 11 bis 100 Gene

6248.62

3420.03800-0

Mendelsche erbliche Tumorkrankheiten bei Patienten mit Symptomen, fir welche verschiedene Krank-
heiten aus dieser Gruppe in Frage kommen und entsprechend gesucht werden (Differentialdiagnostik);
mit bioinformatischer Auswertung inkl. Resultaterstellung fiir Gber 100 Gene

B2.5 Motorische und / oder kognitive Stérungen

Pos. Nr.

Bezeichnung

6251.54

Chorea Huntington und Choreatiforme Bewegungsstorungen

6252.55

Dystrophinopathien Duchenne und Becker, sowie Muskeldystrophien aufgrund von Dystrophin-assoziier-
ten Proteinstorungen

6252.56

Dystrophinopathien Duchenne und Becker, sowie Muskeldystrophien aufgrund von Dystrophin-assoziier-
ten Proteinstdrungen

6252.60

Dystrophinopathien Duchenne und Becker, sowie Muskeldystrophien aufgrund von Dystrophin-assoziier-
ten Proteinstorungen

6253.55

Hereditare sensomotorische Neuropathien: Charcot-Marie-Tooth-Syndrome, hereditdre Neuropathie mit
Neigung zu Druckparesen (HNPP), amyloidotische Polyneuropathie

6253.56

193.52150

Hereditdre sensomotorische Neuropathien: Charcot-Marie-Tooth-Syndrome, hereditdre Neuropathie mit
Neigung zu Druckparesen (HNPP), amyloidotische Polyneuropathie

6253.61

2970.03300-0

Hereditdare sensomotorische Neuropathien: Charcot-Marie-Tooth-Syndrome, hereditdre Neuropathie mit
Neigung zu Druckparesen (HNPP), amyloidotische Polyneuropathie




Pos. Nr. TP Bezeichnung

6254.54 166.5485-6 Spino-cerebelldre Ataxien

6254.59 252.02806:8 Spino-cerebelldre Ataxien

6255.54 166.5185-0 Friedreich’sche Ataxie

6255.55 315.0356-8 Friedreich’sche Ataxie

6255.56 193.5215.08 Friedreich’sche Ataxie

6255.59 252.0286:8 Friedreich’sche Ataxie

6255.60 | 2610.02900:8 | Friedreich’sche Ataxie

6256.55 315.0356:8 Ataxia telangiectasia

6256.56 193.5215.0 Ataxia telangiectasia

6256.60 | 2610.02900-8 | Ataxia telangiectasia

6257.54 166.5185-0 Myotone Dystrophie Typ 1 und 2

6257.59 252.0286:8 Myotone Dystrophie Typ 1 und 2

6258.56 193.5215.8 Myotubuldre Myopathien

6258.60 2610.02900-8 | Myotubuldre Myopathien

6259.55 315.0356:8 Spinale Muskelatrophien

6259.56 193.5215-0 Spinale Muskelatrophien

6259.60 | 2610.02906-8 | Spinale Muskelatrophien

6260.50 83.793-6 Mitochondriale Zytopathien

6260.51 94.5105.6 Mitochondriale Zytopathien

6260.54 166.51850 Mitochondriale Zytopathien

6260.55 315.03568-6 Mitochondriale Zytopathien

6260.56 193.52150 Mitochondriale Zytopathien

6260.61 | 2970.03306-86 | Mitochondriale Zytopathien

6261.62 | 3420.03860:8 | Mendelsche mitochondriale Krankheiten bei Patienten mit Symptomen, fiir welche verschiedene Krank-
heiten aus dieser Gruppe in Frage kommen und entsprechend gesucht werden (Differentialdiagnostik);
mit bioinformatischer Auswertung inkl. Resultaterstellung fiir Gber 100 Gene

6262.54 166.51485-0 Fragile X-Syndrome (FRAXA, FRAXE)

6262.55 315.0356:6 Fragile X-Syndrome (FRAXA, FRAXE)

6262.56 193.5215.6 Fragile X-Syndrome (FRAXA, FRAXE)

6262.59 252.0286:8 Fragile X-Syndrome (FRAXA, FRAXE)




Pos. Nr. TP Bezeichnung
6262.60 2610.02900-06 | Fragile X-Syndrome (FRAXA, FRAXE)
6263.50 83.793.0 Angelman-Syndrom
6263.55 315.0356-8 Angelman-Syndrom
6263.56 193.5215-8 Angelman-Syndrom
6263.60 2610.02909:0 | Angelman-Syndrom
6264.55 315.0356-6 Seltene neurologische Krankheiten, motorische und / oder kognitive Entwicklungsstérungen
welche folgende Kriterien aufweisen:
a. Genbasierte Prdvalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener
b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)
c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit
d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben
e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen fur Pradisposition)
f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich
6264.56 193.5215.6 Seltene neurologische Krankheiten, motorische und / oder kognitive Entwicklungsstérungen
welche folgende Kriterien aufweisen:
a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener
b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)
c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit
d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben
e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen fiir Pradisposition)
f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich
6264.60 2610.02906-8 | Seltene neurologische Krankheiten, motorische und / oder kognitive Entwicklungsstérungen
welche folgende Kriterien aufweisen:
a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener
b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)
c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit
d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben
e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen fur Pradisposition)
f. Die diagnostische Sensitivitdt (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich
6265.61 2970.03306-8 | Mendelsche neurologische Krankheiten, motorische und / oder kognitive Entwicklungsstérungen bei Pati-
enten mit Symptomen, fiir welche verschiedene Krankheiten aus dieser Gruppe in Frage kommen und
entsprechend gesucht werden (Differentialdiagnostik); mit bioinformatischer Auswertung inkl. Resul-
taterstellung fiir 11 bis 100 Gene
6265.62 3420.03806-8 | Mendelsche neurologische Krankheiten, motorische und / oder kognitive Entwicklungsstérungen bei Pati-

enten mit Symptomen, fiir welche verschiedene Krankheiten aus dieser Gruppe in Frage kommen und
entsprechend gesucht werden (Differentialdiagnostik); mit bioinformatischer Auswertung inkl. Resul-
taterstellung fir Gber 100 Gene




B2.6 Syndrome

Pos. Nr. TP Bezeichnung
6268.50 83.793-6 Prader-Willi-Syndrom
6268.55 315.0350-0 Prader-Willi-Syndrom
6268.56 193.5215-8 Prader-Willi-Syndrom
6268.60 2610.02909:0 | Prader-Willi-Syndrom
6269.50 83.793-6 22911 Syndrom: DiGeorge-, velocardiofaciales Syndrom
6269.55 315.0356-8 22911 Syndrom: DiGeorge-, velocardiofaciales Syndrom
6269.56 193.5215.0 22911 Syndrom: DiGeorge-, velocardiofaciales Syndrom
6269.60 2610.02900:8 | 22q11 Syndrom: DiGeorge-, velocardiofaciales Syndrom
6270.50 83.793.0 Williams-Beuren-Syndrom
6270.55 315.0356-6 Williams-Beuren-Syndrom
6270.56 193.5215.6 | Williams-Beuren-Syndrom
6270.60 2610.02909.0 | Williams-Beuren-Syndrom
6271.50 83.793-0 Syndrome mit Storung des Wachstums: Sotos-, Beckwith-Wiedemann-, Silver-Russel-Syndrom u.a
6271.55 315.0350-0 Syndrome mit Storung des Wachstums: Sotos-, Beckwith-Wiedemann-, Silver-Russel-Syndrom u.a
6271.56 193.5215-0 Syndrome mit Storung des Wachstums: Sotos-, Beckwith-Wiedemann-, Silver-Russel-Syndrom u.a
6271.60 2610.02986:8 | Syndrome mit Storung des Wachstums: Sotos-, Beckwith-Wiedemann-, Silver-Russel-Syndrom u.a
6272.50 83.793.6 Seltene Syndrome
welche folgende Kriterien aufweisen:
a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener
b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)
c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit
d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben
e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen flr Pradisposition)
f. Die diagnostische Sensitivitdt (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich
6272.55 315.0350:0 | Seltene Syndrome

welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen fir Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich




Pos. Nr.

P

Bezeichnung

6272.56

193.52150

Seltene Syndrome

welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen fiir Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich

6272.60

2610.02900-0

Seltene Syndrome

welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen fiir Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich

6273.61

2970.03300-0

Mendelsche Syndrome mit Stérung des Wachstums bei Patienten mit Symptomen, fiir welche verschie-
dene Krankheiten aus dieser Gruppe in Frage kommen und entsprechend gesucht werden (Differentialdi-
agnostik); mit bioinformatischer Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 11 bis 100 Gene

6273.62

3420.03800-0

Mendelsche Syndrome mit Stérung des Wachstums bei Patienten mit Symptomen, fiir welche verschie-
dene Krankheiten aus dieser Gruppe in Frage kommen und entsprechend gesucht werden (Differentialdi-
agnostik); mit bioinformatischer Auswertung inkl. Resultaterstellung fiir tiber 100 Gene

B2.7 Urogenitalsystem, Fertilitatsstérungen, Sterilitat

Pos. Nr.

Bezeichnung

6276.64

Mikrodeletion bei Y-gekoppelter Spermiogenesestérung (AZF-Deletionen)

6277.54

Congenitale Aplasie des Vas Deferens (CAVD)

6277.55

Congenitale Aplasie des Vas Deferens (CAVD)

6277.56

Congenitale Aplasie des Vas Deferens (CAVD)

6277.60

2610.02900-0

Congenitale Aplasie des Vas Deferens (CAVD)

6278.55

Polyzystische Nierenkrankheiten

6278.56

Polyzystische Nierenkrankheiten

6278.60

2610.02900-0

Polyzystische Nierenkrankheiten




Pos. Nr.

Bezeichnung

6279.55

Seltene Krankheiten Urogenitalsystem, Fertilitatsstorungen, Sterilitat

welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen fiir Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich

6279.56

193.52150

Seltene Krankheiten Urogenitalsystem, Fertilitatsstorungen, Sterilitat

welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen fiir Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich

6279.60

2610.02900-0

Seltene Krankheiten Urogenitalsystem, Fertilitdtsstérungen, Sterilitat

welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen fur Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitdt (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich

6280.61

Mendelsche Krankheiten betreffend Urogenitalsystem, Fertilitat / Sterilitit bei Patienten mit Sympto-
men, fiir welche verschiedene Krankheiten aus dieser Gruppe in Frage kommen und entsprechend ge-
sucht werden (Differentialdiagnostik); mit bioinformatischer Auswertung inkl. Resultaterstellung fiir 11
bis 100 Gene

6280.62

3420.03800-0

Mendelsche Krankheiten betreffend Urogenitalsystem, Fertilitat / Sterilitit bei Patienten mit Sympto-
men, fiir welche verschiedene Krankheiten aus dieser Gruppe in Frage kommen und entsprechend ge-
sucht werden (Differentialdiagnostik); mit bioinformatischer Auswertung inkl. Resultaterstellung fiir Gber
100 Gene

B2.8 Krankheiten der Sinnesorgane

Pos. Nr.

Bezeichnung

6283.55

Retinadystrophien: Retinitis pigmentosa, Makuladegenerationen

6283.56

Retinadystrophien: Retinitis pigmentosa, Makuladegenerationen




Pos. Nr. TP Bezeichnung
6283.61 2970.03300:0 | Retinadystrophien: Retinitis pigmentosa, Makuladegenerationen
6283.62 3420.038009:0 | Retinadystrophien: Retinitis pigmentosa, Makuladegenerationen
6284.55 315.0356-8 Corneadystrophien
6284.56 193.5215-8 Corneadystrophien
6284.60 2610.02909.0 | Corneadystrophien
6285.55 315.0356-8 Leber'sche Optikusatrophie
6285.56 193.5245.0 Leber'sche Optikusatrophie
6285.60 2610.02909:0 | Leber'sche Optikusatrophie
6286.55 315.0356-6 Vitreoretinopathien
6286.56 193.5215-0 Vitreoretinopathien
6286.60 2610.02900:8 | Vitreoretinopathien
6287.55 315.0356-0 Seltene Krankheiten der Sinnesorgane
welche folgende Kriterien aufweisen:
a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener
b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)
c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit
d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben
e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen fiir Pradisposition)
f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich
6287.56 193.5215.6 Seltene Krankheiten der Sinnesorgane
welche folgende Kriterien aufweisen:
a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener
b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)
c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit
d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben
e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen flr Pradisposition)
f. Die diagnostische Sensitivitdt (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich
6287.60 2610.02900-0 | Seltene Krankheiten der Sinnesorgane

welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen fir Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich




Pos. Nr. TP Bezeichnung

6288.61 2970.03386:8 | Mendelsche ophthalmologische Krankheiten bei Patienten mit Symptomen, fiir welche verschiedene
Krankheiten aus dieser Gruppe in Frage kommen und entsprechend gesucht werden (Differentialdiagnos-
tik); mit bioinformatischer Auswertung inkl. Resultaterstellung fiir 11 bis 100 Gene

6288.62 3420.03800:0 | Mendelsche ophthalmologische Krankheiten bei Patienten mit Symptomen, fir welche verschiedene
Krankheiten aus dieser Gruppe in Frage kommen und entsprechend gesucht werden (Differentialdiagnos-
tik); mit bioinformatischer Auswertung inkl. Resultaterstellung fiir iber 100 Gene

B2.9 Sonstige nicht gelistete seltene Krankheiten

Pos. Nr. TP Bezeichnung

6299.50 83.793-8 Seltene genetische Krankheiten (Orphan Disease) welche folgende Kriterien aufweisen:
a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener
b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)
c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit
d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben
e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen fur Pradisposition)
f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich

6299.51 94.5105-0 Seltene genetische Krankheiten (Orphan Disease) welche folgende Kriterien aufweisen:
a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener
b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)
c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit
d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben
e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen flr Pradisposition)
f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich

6299.54 166.51485-0 Seltene genetische Krankheiten (Orphan Disease) welche folgende Kriterien aufweisen:
a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener
b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)
c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit
d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben
e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen flr Pradisposition)
f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich

6299.55 315.03568-6 Seltene genetische Krankheiten (Orphan Disease) welche folgende Kriterien aufweisen:
a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener
b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)
c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit
d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben
e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen fur Pradisposition)
f. Die diagnostische Sensitivitdt (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich




Pos. Nr.

P

Bezeichnung

6299.56

193.52150

Seltene genetische Krankheiten (Orphan Disease) welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Prdvalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen fir Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich

6299.59

252.0286-0

Seltene genetische Krankheiten (Orphan Disease) welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Prdvalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen fur Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich

6299.60

2610.02900-0

Seltene genetische Krankheiten (Orphan Disease) welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen fur Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich

6299.61

2970.03300-0

Seltene genetische Krankheiten (Orphan Disease) welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen flr Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitdt (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich

6299.62

3420.03800-0

Seltene genetische Krankheiten (Orphan Disease) welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch oder pradiktiv, keine Poly-
morphismen fur Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitdt (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen Nachweis der seltenen
Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat, liegt in einem akzeptablen Bereich




B3 Zytogenetische somatische Untersuchungen

Pos. Nr. TP Bezeichnung

6301.38 243.0276-6 Zellkultur und Chromosomenpraparation, maligne Hdmopathien

6302.38 63.076-6 Zellkultur und Chromosomenpraparation, Zuschlag fur zusatzliche Kultur- oder Synchronisierungsbedin-
gungen, maligne Hamopathien

6303.38 243.0276-0 Zellkultur und Chromosomenpraparation zur Aufbewahrung fir mogliche spatere Analysen, maligne Ha-
mopathien

6304.32 90.0166-6 Chromosomenuntersuchung, Zuschlag fir Zelltrennung und Einfrieren, maligne Hamopathien,

6305.33 522.0586-6 10 karyotypisierte Metaphasen oder 5 karyotypisierte Metaphasen und 15 analysierte Metaphasen, ma-
ligne Hamopathien

6306.33 261.0296-0 Zuschlag fir zusatzliche analysierte Zellen, 5 karyotypisierte Metaphasen oder 10 analysierte Metapha-
sen, maligne Hamopathien

6307.33 135.0456-6 Zuschlag fiir komplexe Anomalien, mindestens 3 Anomalien, maligne Hamopathien

6308.33 135.0450.0 Zuschlag fir schwierige Analyse, maligne Hamopathien

6309.34 427.5475:6 Somatische in-situ-Hybridisierung an Interphasekernen, inkl. Praparation und Analyse von 50 oder mehr
Zellen, maligne Hamopathien

6310.34 315.0356-6 Zuschlag fir In-situ-Hybridisierung an Metaphasen- oder Interphasekernen, maligne Hamopathien

6311.36 2520.02800-0 | Reihen-Hybridisierung in situ oder / und genomisch (Chromosomale Microarray-Analyse), maligne Himo-

pathien

B4 Molekulargenetische somatische Untersuchungen

Pos. Nr. TP Bezeichnung

6400.50 83.793-8 Myeloische Neoplasien
6400.51 94.51405-8 | Myeloische Neoplasien
6400.54 | 166.5385:0 | Myeloische Neoplasien
6400.55 315.0356:8 | Myeloische Neoplasien
6400.58 | 193.5215.0 | Myeloische Neoplasien
6401.50 83.793-0 Lymphatische Neoplasien
6401.51 94.51405-8 | Lymphatische Neoplasien
6401.54 | 166.5385:0 | Lymphatische Neoplasien
6401.55 315.0358-0 | Lymphatische Neoplasien




Pos. Nr. TP Bezeichnung
6401.58 193.5215.68 | Lymphatische Neoplasien
6402.54 166.5485.0 | Polymorphismusbestimmung bei Chimarismusiiberwachung nach Stammzelltransplantation

B5 Weitere genetische Untersuchungen

Pos. Nr. TP Bezeichnung

6500.50 83.793-6 Pharmakogenetische Analyse
6500.51 94.5105-0 Pharmakogenetische Analyse
6500.53 94.5105-0 Pharmakogenetische Analyse
6500.56 193.5215.6 Pharmakogenetische Analyse
6501.56 193.5215.8 Hyperthermie, familidre maligne
6501.60 | 2610.029606:8 | Hyperthermie, familidre maligne

B6 Typisierungen

Pos. Nr. TP Bezeichnung

6600.52 120.6334-6 | Molekulare Genotypisierung humaner erythrozytarer Antigene (human erythrocyte antigen HEA)

6600.57 5.684-8 | Sequenzierung humaner erythrozytarer Antigenen (human erythrocyte antigen HEA)

6601.52 120.6334-8 | Molekulare Genotypisierung humaner thrombozytarer Antigene (human platelet antigen HPA)

6602.52 120.6434-8 | Molekulare Genotypisierung humaner neutrophiler Antigene (human neutrophil antigen HNA)

6603.50 83.793.0 Molekulare Genotypisierung der foetalen erythrozytdren Antigene (HEA) RH1 (D), KEL1 (K), RH2 (C), Rh3
(E), Rh4 (c), JK1 (Jka),der foetalen thrombozytaren Antigene HPA-1a, HPA-5b und anderer foetalen
Antigene

6603.51 94.5305:8 | Molekulare Genotypisierung der foetalen erythrozytaren Antigene (HEA) RH1 (D), KEL1 (K), RH2 (C), Rh3
(E), Rh4 (c), JK1 (Jka),der foetalen thrombozytaren Antigene HPA-1a, HPA-5b und anderer foetalen
Antigene

6603.54 166.5385:8 | Molekulare Genotypisierung der foetalen erythrozytdren Antigene (HEA) RH1 (D), KEL1 (K), RH2 (C), Rh3

(E), Rh4 (c), JK1 (Jka),der foetalen thrombozytaren Antigene HPA-1a, HPA-5b und anderer foetalen
Antigene




Pos. Nr. TP Bezeichnung

6604.50 100.8412-8 | Molekulare Genotypisierung der foetalen erythrozytaren Antigene (HEA) RH1 (D), KEL1 (K), RH2 (C), Rh3
(E), Rh4 (c), JK1 (Jka),der foetalen thrombozytaren Antigene HPA-1a, HPA-5b und anderer foetalen
Antigene

6605.64 120.6434-6 | Molekulare Genotypisierung humaner leukozytarer Antigene (human leucocyte antigen, HLA), Lokus A, B,

C, DRB1, DRB3/4/5, DQA1, DQB1, DPA1 et DPB1

B7 Nicht-invasive pranatale Untersuchungen

Pos. Nr. TP Bezeichnung

6700.90 144.0460-08 | Ersttrimester-Test als pranatale Risikoabklarung fiir Trisomie 21, 18 und 13: pregnancy-associated plasma
protein-A (PAPP-A) und freies B-Human Choriongonadotropin (B -HCG) mit informatischer Auswertung
und Risikoberechnung

6701.90 72.086:0 Ersttrimester-Test als pranatale Risikoabklarung fir Trisomie 21, 18 und 13: pregnancy-associated plasma
protein-A (PAPP-A) und freies B-Human Choriongonadotropin (B -HCG) ohne informatische Auswertung
und Risikoberechnung

6702.63 459.0540-8 | Nicht invasiver prénataler Test (non invasive prenatal test NIPT) an freier DNA (cell free DNA, cfDNA) aus

mitterlichem Blut, nur fir die Trisomien 21, 18 und 13, pauschal

C Mikrobiologie

C1 Virologie
Pos. Nr. TP Bezeichnung
3000.00 66.674-0 Virus-Isolierung
3001.00 25.228:86 | Adenovirus, Ig oder IgG
3002.00 29.733-6 Adenovirus, IgM
3004.00 26.129:8 | Adenovirus, Antigen-Nachweis
3005.00 21.624-0 Adenovirus, Isolierung
3006.00 135.0150:0 | Adenovirus, Identifizierung/Typisierung
3007.00 119.7433-8 | Adenovirus, 1 Keim oder 1. Keim
3007.10 47.753-0 Adenovirus, zusatzlicher Keim
3008.00 13.7452 | Cytomegalievirus, Ig oder IgG
3009.00 22.525.0 Cytomegalievirus, Ig oder 1gG




Pos. Nr. TP Bezeichnung

3010.00 22.525:0 Cytomegalievirus, IgM

3012.00 29.733.0 Cytomegalievirus, 1gG-Aviditat
3014.00 26.129:0 Cytomegalievirus, Antigen-Nachweis
3015.00 21.624-0 Cytomegalievirus, Isolierung

3017.00 119.7433:86 | Cytomegalievirus, 1 Keim oder 1. Keim
3017.10 47.753-6 Cytomegalievirus, zusatzlicher Keim
3018.00 119.7433:8 | Cytomegalievirus, 1 Keim oder 1. Keim
3018.10 47.753-8 Cytomegalievirus, zusatzlicher Keim
3020.00 26.129.0 Enterovirus, Antigen-Nachweis
3021.00 135.0450.0 | Enterovirus, Identifizierung/Typisierung
3023.00 119.7433-08 | Enterovirus, 1 Keim oder 1. Keim
3023.10 47.753-8 Enterovirus, zusatzlicher Keim
3024.00 26.129:0 Epstein-Barr-Virus, VCA IgG

3025.00 37.842.0 Epstein-Barr-Virus, VCA IgG

3026.00 29.733-8 Epstein-Barr-Virus, VCA IgM

3029.00 26.129.0 Epstein-Barr-Virus, Antigen-Nachweis
3032.00 119.7433.0 | Epstein-Barr-Virus, 1 Keim oder 1. Keim
3032.10 47.753-8 Epstein-Barr-Virus, zusatzlicher Keim
3033.00 26.129.0 Epstein-Barr-Virus, EA IgG

3034.00 37.842:0 Epstein-Barr-Virus, EA 1gG

3036.00 26.129.0 Epstein-Barr-Virus, EBNA IgG

3037.00 37.842.0 Epstein-Barr-Virus, EBNA IgG

3038.00 59.466-0 Epstein-Barr-Virus, 1gG

3039.00 59.466-0 Epstein-Barr-Virus, IgM

3040.00 37.842.0 Flavivirus spp., Ig oder IgG

3041.00 29.733-0 Flavivirus spp., IgM

3042.00 119.7433-0 | Flavivirus spp., 1 Keim oder 1. Keim
3042.10 47.753-8 Flavivirus spp., zusatzlicher Keim
3043.00 26.129-0 Frihsommer-Meningoenzephalitis-Virus, |Ig oder 1gG




Pos. Nr.

Bezeichnung

3044.00

Frihsommer-Meningoenzephalitis-Virus, |Ig oder 1gG

3045.00

Frihsommer-Meningoenzephalitis-Virus, IgM

3046.00

Hamorrhagisches Fieber-Viren (Arena-, Bunya-, Filo-, Hantaviren), Ig oder I1gG

3047.00

Hamorrhagisches Fieber-Viren (Arena-, Bunya-, Filo-, Hantaviren), IgM

3048.00

Hamorrhagisches Fieber-Viren (Arena-, Bunya-, Filo-, Hantaviren)

3049.00

Hepatitis-A-Virus, Ig oder IgG

3050.00

Hepatitis-A-Virus, Ig oder I1gG

3051.00

Hepatitis-A-Virus, IgM

3052.00

Hepatitis-A-Virus

3053.00

Hepatitis-B-Virus, HBc Ig

3054.00

Hepatitis-B-Virus, HBc Ig

3055.00

Hepatitis-B-Virus, HBc IgM

3057.00

Hepatitis-B-Virus, HBs Ig oder 1gG

Hepatitis-B-Virus, HBe-Antigen-Nachweis

Hepatitis-B-Virus, HBs-Antigen-Nachweis

Hepatitis-B-Virus, 1 Keim oder 1. Keim

Hepatitis-B-Virus, zusatzlicher Keim

Hepatitis-B-Virus, 1 Keim oder 1. Keim

Hepatitis-B-Virus, zusatzlicher Keim

Hepatitis-B-Virus, HBs-Antigen-Nachweis nach Neutralisation

Hepatitis-B-Virus, HBs-Antigen-Nachweis

Hepatitis-B-Virus, HBe Ig oder I1gG

Hepatitis-B-Virus, HBs Ig oder IgG

N
Ul
E‘

Hepatitis-C-Virus, Ig oder IgG

3069.00

Hepatitis-C-Virus, Ig oder IgG

3070.00

Hepatitis-C-Virus, Ig- oder I1gG-Spezifikation

3072.00

Hepatitis-C-Virus, Genotypisierung

3073.00

Hepatitis-C-Virus, 1 Keim oder 1. Keim

3073.10

Hepatitis-C-Virus, zusatzlicher Keim




Pos. Nr.

Bezeichnung

3074.00

;

Hepatitis-D-Virus, Ig oder IgG

3075.00

:

Hepatitis-D-Virus, Antigen

3076.00

Hepatitis-E-Virus, Ig oder 1gG

3077.00

Hepatitis-E-Virus, IgM

3078.00

[N

Hepatitis-E-Virus, 1 Keim oder 1. Keim

3078.10

Hepatitis-E-Virus, zusatzlicher Keim

3079.00

Herpes-simplex-Virus Typ 1 und 2 (HSV-1 und HSV-2), Ig oder IgG

3080.00

Herpes-simplex-Virus Typ 1 und 2 (HSV-1 und HSV-2), Ig oder IgG

3081.00

Herpes-simplex-Virus Typ 1 und 2 (HSV-1 und HSV-2), IgM

3082.00

Herpes-simplex-Virus Typ 1 und 2 (HSV-1 und HSV-2), IgA

3084.00

Herpes-simplex-Virus Typ 1 oder 2 (HSV-1 oder HSV-2), Antigen-Nachweis

3085.00

Herpes-simplex-Virus (HSV), Isolierung

3087.00

Herpes-simplex-Virus Typ 1 oder 2 (HSV-1 oder HSV-2), 1 Keim oder 1. Keim

3087.10

Herpes-simplex-Virus Typ 1 oder 2 (HSV-1 oder HSV-2), zusatzlicher Keim

3089.00

Humanes Herpes Virus Typ 6 (HHV-6), Antigen-Nachweis

3091.00

Humanes Herpes Virus Typ 6 (HHV-6), 1 Keim oder 1. Keim

3091.10

Humanes Herpes Virus Typ 6 (HHV-6), zusatzlicher Keim

3092.00

Humanes Herpes Virus Typ 8 (HHV-8), 1 Keim oder 1. Keim

3092.10

Humanes Herpes Virus Typ 8 (HHV-8), zusatzlicher Keim

3093.00

HIV-Resistenz gegen antiretrovirale Substanzen: Testung inklusive Interpretationshilfe

3094.00

HIV-1- und HIV-2-Antikérper und HIV-1-p24-Antigen

3095.00

HIV-1-Antikorperspezifikation

3096.00

HIV-1, p24-Antigen-Nachweis

3097.00

HIV-1, p24-Antigen-Nachweis

3098.00

HIV-1, p24-Antigen-Nachweis nach Dissoziation

3099.00

HIV-1-Isolierung

3100.00

HIV-1, 1 Keim oder 1. Keim

3100.10

HIV-1, zusatzlicher Keim

3101.00

HIV-1, 1 Keim oder 1. Keim




Pos. Nr. TP Bezeichnung

3101.10 47.753-6 HIV-1, zusatzlicher Keim

3102.10 6.47% HIV-1- und HIV-2-Antikorper und HIV-1-p24-Antigen, Screening

3103.00 59.466-0 HIV-2-Antikorperspezifikation

3104.00 66.6744-0 HIV-2-Isolierung

3105.00 | 162.0388:0 | HIV-2

3106.00 119.7433:8 | HIV-2, 1 Keim oder 1. Keim
3106.10 7.7530 HIV-2, zusatzlicher Keim

3107.00 549.0616-6 | HIV-1, Tropismus (CCR5, CXCR4)

3108.00 26.129.0 HTLV-1, Ig oder IgG

3109.00 59.466.0 HTLV-1-Antikorperspezifikation

3110.00 6.6 HTLV-1-Isolierung

3111.00 162.0 HTLV-1

3112.00 162.0 HTLV-1

3113.00 37.8 Influenzavirus A oder B, Ig oder I1gG

3114.00 22.5 Influenzavirus A oder B, Nachweis

3117.00 21.6 Influenzavirus A oder B, Isolierung

3118.00 135.0 Influenzavirus A oder B, Identifizierung/Typisierung

3119.00 66.6 Influenzavirus A oder B, Typisierung

3120.00 119.7 Influenzavirus A oder B, 1 Keim oder 1. Keim

740
200
200
42.0
25-0
3116.00 13.3348 Influenzavirus A oder B, Antigen-Nachweis
240
EE=ane)
740
1220
530

3120.10 47.7 Influenzavirus A oder B, zusatzlicher Keim

3121.00 28.832:0 Masernvirus, Ig oder IgG

3122.00 37.842:0 Masernvirus, Ig oder IgG
3123.00 33.3370 Masernvirus, IgM

3125.00 26.129:0 Masernvirus, Antigen-Nachweis
3126.00 119.7433-8 | Masernvirus, 1 Keim oder 1. Keim
3126.10 47.7530 Masernvirus, zusatzlicher Keim
3127.00 26.129:0 Mumpsvirus, Ig oder IgG
3128.00 37.842.0 Mumpsvirus, Ig oder I1gG




Pos. Nr. TP Bezeichnung

3129.00 29.733-0 Mumpsvirus, IgM

3131.00 26.129:0 Mumpsvirus, Antigen-Nachweis

3132.00 119.7433:8 | Mumpsvirus, 1 Keim oder 1. Keim

3132.10 47.753-6 Mumpsvirus, zusatzlicher Keim

3133.00 48.654-0 Papillomvirus-Genomnachweis (Nachweis der Gruppe)
3136.00 | 162.0380:0 | Papillomavirus, humanes (HPV), sowie Typisierung
3137.00 37.842:0 Parainfluenzavirus Typ 1, 2, oder 3, Ig oder 1gG
3139.00 26.129:0 Parainfluenzavirus Typ 1, 2, oder 3, Antigen-Nachweis
3140.00 21.624-0 Parainfluenzavirus Typ 1, 2 oder 3, Isolierung
3141.00 119.7433:8 | Parainfluenzavirus Typ 1, 2 oder 3, 1 Keim oder 1. Keim
3141.10 47.753-0 Parainfluenzavirus Typ 1, 2 oder 3, zusatzlicher Keim
3142.00 26.129:0 Parvovirus B19 bzw. Erythrovirus, Ig oder IgG
3143.00 37.842:0 Parvovirus B19 bzw. Erythrovirus, Ig oder 1gG
3144.00 33.3370 Parvovirus B19 bzw. Erythrovirus, IgM

3146.00 119.7433:8 | Parvovirus B19 bzw. Erythrovirus, 1 Keim oder 1. Keim
3146.10 47.753-6 Parvovirus B19 bzw. Erythrovirus, zusatzlicher Keim
3147.00 41.446:0 Poliovirus, Ig

3149.00 26.129:0 Poliovirus, Antigen-Nachweis

3150.00 135.04506:0 | Poliovirus, Identifizierung/ Typisierung

3152.00 162.0486:8 | Poliovirus

3153.00 81.991-0 Polyomavirus

3155.00 119.7433-8 | Polyomavirus, 1 Keim oder 1. Keim

3155.10 47.753-8 Polyomavirus, zusatzlicher Keim

3156.00 81.991.0 Poxvirus

3157.00 37.842.0 Respiratory Syncytial Virus (RSV), Ig oder IgG

3159.00 26.129.0 Respiratory Syncytial Virus (RSV), Antigen-Nachweis
3160.00 21.6240 Respiratory Syncytial Virus (RSV), Nachweis

3161.00 | 119.7433-0 | Respiratory Syncytial Virus (RSV), 1 Keim oder 1. Keim
3161.10 47.753-0 Respiratory Syncytial Virus (RSV), zusatzlicher Keim




Pos. Nr. TP Bezeichnung

3163.00 13.3148 Rotavirus, Antigen-Nachweis
3164.00 81.991.0 Rotavirus

3165.00 119.7433-0 | Rotavirus, 1 Keim oder 1. Keim
3165.10 47.753-0 Rotavirus, zusatzlicher Keim
3167.00 15.7474 Rubellavirus, Ig oder IgG
3168.00 22.525:0 Rubellavirus, IgM

3169.00 26.129:0 Rubellavirus, IgM

3171.00 26.129:0 Rubellavirus, Antigen-Nachweis
3173.00 162.0486-08 | Rubellavirus

3174.00 66.6744-0 Tollwutvirus, Immunitat
3175.00 26.129-0 Tollwutvirus, Antigen-Nachweis
3176.00 66.674-8 Tollwutvirus, Isolierung

3177.00 26.129:8 | Varizella-Zoster-Virus, Ig oder IgG
3178.00 37.842:8 | Varizella-Zoster-Virus, Ig oder IgG

3179.00 29.733-0 Varizella-Zoster-Virus, IgM

3180.00 37.8 Varizella-Zoster-Virus, IgA

3182.00 26.1 Varizella-Zoster-Virus, Antigen-Nachweis

3183.00 21.6 Varizella-Zoster-Virus, Isolierung

3184.10 47.7 Varizella-Zoster-Virus, zusatzlicher Keim

420
200
240
3184.00 119.7433.08 | Varizella-Zoster-Virus, 1 Keim oder 1. Keim
£20
70

3185.00 6.3% Zyto-Zentrifugation in der Virologie

3186.00 72.086-0 SARS-Coronavirus-2 (SARS-CoV-2), 1 Keim oder 1. Keim

3186.10 47.7 SARS-Coronavirus-2 (SARS-CoV-2), zusatzlicher Keim

530
3187.00 119.7433.8 | Norovirus, 1 Keim oder 1. Keim
53-0

3187.10 47.7 Norovirus, zusatzlicher Keim

3188.00 197.6219.5 | SARS-Coronavirus-2 (SARS-CoV-2), Genotypisierung

3189.00 37.842 SARS-Coronavirus-2 (SARS-CoV-2), Ig oder IgG

C2 Bakteriologie/Mykologie

Pos. Nr. TP Bezeichnung

3300.00 56.763-6 Auge/Ohr/Nasopharynx




Pos. Nr. TP Bezeichnung

3301.00 77.486:8 Auge/Ohr/Nasopharynx

3302.00 70.278:8 Biopsien/Gewebe, inkl. Anaerobier

3303.00 139.5155.0 | Biopsien/Gewebe, inkl. Anaerobier

3304.00 45.056-0 Blutkultur, inkl. Anaerobier-Nachweis
3305.00 139.5455.8 | Blutkultur, inkl. Anaerobier-Nachweis
3306.00 88.298-0 Blutkultur

3307.00 64.872:0 Blutkultur

3308.00 139.5455.8 | Blutkultur

3309.00 62.169-0 Bronchoalveolare Lavage

3310.00 126.034406:8 | Bronchoalveoldre Lavage

3311.00 30.634-6 Intravaskuldrer Katheter

3312.00 77.486:0 Intravaskuldrer Katheter

3313.00 37.842:0 Liquor cerebrospinalis

3314.00 90.0160-8 Liquor cerebrospinalis

3315.00 62.169:0 Peritoneal-Dialyse, inkl. Anaerobier

3316.00 139.5455:0 | Peritoneal-Dialyse, inkl. Anaerobier

3317.00 54.060-0 Punktion, inkl. Anaerobier

3318.00 139.5455:8 | Punktion, inkl. Anaerobier

3319.00 34.2388 Rachenabstrich/Angina, Beta-hamolysierende Streptokokken
3320.00 69.377-6 Rachenabstrich/Angina, Beta-hamolysierende Streptokokken
3322.00 56.763-0 Sperma, ohne Mycoplasma, Ureaplasma
3323.00 148.5465-80 | Sperma, ohne Mycoplasma, Ureaplasma
3324.00 49.555.0 Sputum/Bronchialsekret

3325.00 77.486:0 Sputum/Bronchialsekret

3326.00 70.278:8 Stuhl, Salmonellen, Shigellen, Campylobacter
3327.00 139.5455.0 | Stuhl, Salmonellen, Shigellen, Campylobacter
3328.00 49.555-0 Ueberwachungskulturen

3329.00 99.0116-0 Uebewachungskulturen

3330.00 8.49:3 Urin, Eintauch-Objekttrager




Pos. Nr. TP Bezeichnung

3331.00 77.486-0 Urin, Eintauch-Objekttrager

3332.00 30.6340 Urin, nativ oder konserviert inkl. Keimzahlung

3333.00 99.0416-6 Urin, nativ oder konserviert inkl. Keimzahlung

3334.00 56.763-0 Vagina/Zervix/Urethra, ohne Chlamydia, Mycoplasma, Ureaplasma

3335.00 63.076:0 Vagina/Zervix/Urethra, ohne Chlamydia, Mycoplasma, Ureaplasma

3336.00 49.555-0 Wunden, oberflachliche

3337.00 99.0116-0 Wunden, oberflachliche

3338.00 54.060:0 Wunden, tiefe, inkl. Anaerobier

3339.00 180.0286-8 | Wunden, tiefe, inkl. Anaerobier

3340.00 37.842:0 Nachweis eines bestimmten Bakteriums

3341.00 45.056-0 Nachweis eines bestimmten Bakteriums

3342.00 19.822.0 Zusatzlicher Nachweis eines bestimmten Keimes wenn ausdriicklich verlangt

3343.00 63.070:0 Zusatzlicher Nachweis eines bestimmten Keimes wenn ausdriicklich verlangt

3344.00 9.9110 Quantitative Bakteriologie

3345.00 99.0410.0 Minimale Hemmkonzentration (MHK)

3346.00 23.4260 Minimale Hemmkonzentration (MHK)

3347.00 126.0346:8 | Minimale Hemmkonzentration (MHK) und minimale bakterizide Konzentration (MBK)

3349.00 119.7433:8 | Spezielle bakterielle Resistenz- oder Pathogenitatsfaktoren (Bsp. MRSA, Rifampicin-Resistenz etc.), 1 Re-
sistenz- oder Pathogenitatsfaktor oder 1. Resistenz- oder Pathogenitatsfaktor

3349.10 47.753-8 Spezielle bakterielle Resistenz- oder Pathogenitatsfaktoren (Bsp. MRSA, Rifampicin-Resistenz etc.), zu-
satzlicher Resistenz- oder Pathogenitatsfaktor

3350.00 81.096-0 Antibiogramm fir Pilze

3351.00 49.555-0 Pilznachweis

3352.00 77.486-0 Pilznachweis

3353.00 19.822.0 Pilznachweis

3354.00 37.842.0 Pilznachweis

3355.00 50.456-0 Pilznachweis

3356.00 34.238.0 Immunologische Farbung

3357.00 19.822:0 Traditionelle Mikroskopie

3358.00 26.129-0 Spezielle Mikroskopie




Pos. Nr. TP Bezeichnung

3359.00 9.816:9 Zyto-Zentrifugation in der Bakteriologie/Mykologie
3360.00 26.129:0 Aspergillus, Ig

3361.00 26.129:0 Aspergillus, Galaktomannan-Antigen-Nachweis
3362.00 119.7433.8 | Aspergillus, 1 Keim oder 1. Keim

3362.10 47.753-8 Aspergillus, zusatzlicher Keim

3363.00 119.7433.06 | Bartonella henselae oder Bartonella quintana, 1 Keim oder 1. Keim
3363.10 47.753-8 Bartonella henselae oder Bartonella quintana, zusatzlicher Keim
3364.00 29.733.0 Blastomyces dermatitidis, Ig

3365.00 49.555.0 Bordetella pertussis

3366.00 77.486:0 Bordetella pertussis

3368.00 119.7433-0 | Bordetella pertussis, 1 Keim oder 1. Keim

3368.10 47.753-8 Bordetella pertussis, zusatzlicher Keim

3370.00 26.129:0 Bordetella pertussis, FHA, 1gG

3371.00 37.842:0 Bordetella pertussis, FHA, IgA

3372.00 29.733-0 Bordetella pertussis, Toxin, 1gG

3373.00 29.733-0 Bordetella pertussis, Toxin, IgA

3374.00 15.7474 Borrelia burgdorferi sensu lato, Ig oder 1gG

3375.00 42.347:0 Borrelia burgdorferi sensu lato, IgM

3376.00 66.674-0 Borrelia burgdorferi sensu lato, IgG-Spezifizierung
3377.00 59.466:0 Borrelia burgdorferi sensu lato, IgM-Spezifizierung
3378.00 119.7433-8 | Borrelia burgdorferi sensu lato, 1 Keim oder 1. Keim
3378.10 47.753-6 Borrelia burgdorferi sensu lato, zusatzlicher Keim
3379.00 373.5445.8 | Botulinus-Toxin

3380.00 26.129-0 Brucella, Ig

3381.00 31.535.8 Brucella, Ig

3383.00 26.129-0 Campylobacter spp., IgG

3385.00 26.129-0 Campylobacter spp., IgA

3386.00 28.832.0 Candida Spezies Ig

3387.00 37.842:0 Chlamydia pneumoniae, IgG




Pos. Nr. TP Bezeichnung

3388.00 42.3470 Chlamydia pneumoniae, IgM

3389.00 37.842:0 Chlamydia psittaci, 1gG

3390.00 42.3470 Chlamydia psittaci, IgM

3391.00 37.842:0 Chlamydia trachomatis, 1gG

3392.00 42.3470 Chlamydia trachomatis, IgM

3393.00 42.3470 Chlamydia trachomatis, IgA

3396.00 47.753-8 Chlamydia trachomatis, 1 Keim oder 1. Keim
3396.10 23.4260 Chlamydia trachomatis, zusatzlicher Keim
3397.00 119.7433-8 | Chlamydophila pneumoniae, 1 Keim oder 1. Keim
3397.10 47.753-8 Chlamydophila pneumoniae, zusatzlicher Keim
3398.00 48.654-0 Clostridium difficile

3399.00 69.3770 Clostridium difficile

3400.00 42.3470 Clostridium difficile, Toxin A und/oder B
3401.00 37.842:0 Clostridium tetani, IgG

3402.00 29.733.0 Coccidioides immitis, 1gG

3403.00 49.555.0 Corynebacterium diphtheriae

3404.00 77.486-0 Corynebacterium diphtheriae

3405.00 37.842:0 Coxiella burnetii, IgG Phase |

3406.00 42.3470 Coxiella burnetii, IgM Phase |

3407.00 42.3470 Coxiella burnetii, IgA Phase |

3408.00 37.842-0 Coxiella burnetii, IgG Phase Il

3409.00 42.3470 Coxiella burnetii, IgM Phase Il

3410.00 42.3470 Coxiella burnetii, IgA Phase Il

3411.00 49.555.0 Cryptococcus

3412.00 77.486:0 Cryptococcus

3413.00 36.046-0 Cryptococcus neoformans, Ig

3414.00 69.37740 Cryptococcus neoformans Antigen

3416.00 162.0386:8 | Cryptococcus neoformans Antigen

3417.00 78.3870 Dermatophyten




Pos. Nr. TP Bezeichnung

3418.00 90.0106-6 Dermatophyten

3419.00 86.496:0 Dimorphe Pilze

3420.00 126.0346:6 | Dimorphe Pilze

3422.00 162.0486:8 | Diphtherie-Toxin

3423.00 103.5445.0 | Diphtherie-Toxin

3424.00 119.7433-8 | Escherichia coli, enterotoxinbildende (ETEC), 1 Keim oder 1. Keim

3424.10 47.753-8 Escherichia coli, enterotoxinbildende (ETEC), zusatzlicher Keim

3425.00 119.7433:8 | Escherichia coli, enteroinvasive (EIEC), 1 Keim oder 1. Keim

3425.10 47.753-8 Escherichia coli, enteroinvasive (EIEC), zusatzlicher Keim

3426.00 119.7433-080 | Escherichia coli, verotoxinbildende (VTEC) resp. enterohdmorrhagische (EHEC), 1 Keim oder 1. Keim
3426.10 47.753-8 Escherichia coli, verotoxinbildende (VTEC) resp. enterohdamorrhagische (EHEC), zusétzlicher Keim
3427.00 45.050-0 Escherichia coli, verotoxinbildende (VTEC) resp. enterohdamorrhagische (EHEC), Toxin-Nachweis
3428.00 119.7433:8 | Escherichia coli, enteroaggregative (EAggEC), 1 Keim oder 1. Keim

3428.10 47.753-8 Escherichia coli, enteroaggregative (EAggEC), zusatzlicher Keim

3429.00 27.036:8 Francisella tularensis, Ig

3430.00 64.872.6 Helicobacter pylori

3431.00 72.086-6 Helicobacter pylori

3432.00 8.49:3 Helicobacter pylori

3433.00 99.03106-8 Helicobacter pylori, inkl. 13C-Harnstoff

3434.00 40.545-0 Helicobacter pylori, Antigen-Nachweis

3435.00 26.129:0 Helicobacter pylori, Ig oder I1gG

3436.00 37.8420 Helicobacter pylori, Ig oder I1gG

3437.00 37.842:0 Histoplasma capsulatum, IgG

3438.00 56.763-0 Legionella

3439.00 72.086-6 Legionella

3440.00 119.7433.0 | Legionella spp., 1 Keim oder 1. Keim

3440.10 47.7530 Legionella spp., zusatzlicher Keim

3441.00 37.842.0 Legionella pneumophila, Antigen-Nachweis

3442.00 26.129:0 Leptospira, Ig




Pos. Nr. TP Bezeichnung

3443.00 31.5350 Leptospira, Ig

3445.00 135.0456:86 | Mykobakterien

3446.00 162.0486:86 | Mykobakterien

3447.00 37.842:0 Mycobacterium tuberculosis-Komplex

3448.00 119.7433:8 | Mycobacterium tuberculosis-Komplex, 1 Keim oder 1. Keim
3448.10 47.753-6 Mycobacterium tuberculosis-Komplex, zusatzlicher Keim
3449.00 162.04806:86 | Mykobakterien, Identifikation

3450.00 37.842:0 Nicht-tuberkuldse Mykobakterien

3451.00 42.3470 Mycobacterium tuberculosis-Komplex

3452.00 42.3470 Nicht-tuberkulése Mykobakterien

3453.00 90.0160-8 Mycobacterium tuberculosis

3454.00 37.842:0 Mycoplasma spp (urogenital) und Ureaplasma spp (urogenital)
3455.00 207.0236:8 | Mycoplasma spp (urogenital) und Ureaplasma spp (urogenital)
3456.00 119.7433-8 | Mycoplasma pneumoniae, 1 Keim oder 1. Keim

3456.10 47.753-8 Mycoplasma pneumoniae, zusatzlicher Keim

3458.00 37.842.0 Mycoplasma pneumoniae, IgG

3459.00 39.644-0 Mycoplasma pneumoniae, IgM

3460.00 47.753-8 Neisseria gonorrhoeae, 1 Keim oder 1. Keim

3460.10 23.426:0 Neisseria gonorrhoeae, zusatzlicher Keim

3461.00 29.733-8 Paracoccidioides brasiliensis, Ig

3462.00 81.991-0 Pneumocystis jirovecii, Nachweis

3463.00 37.8420 Rickettsia, Fleckfieber, Ig oder IgG

3464.00 42.3470 Rickettsia, Fleckfieber, IgM

3465.00 37.8420 Rickettsia, Typhus, Ig oder IgG

3466.00 42.347:0 Rickettsia, Typhus, IgM

3467.00 37.842:0 Salmonella, mindestens 4 Antigene (Gruppe A, B, C, D), Ig
3468.00 37.8420 Sporothrix schenkii, Ig

3469.00 13.314:8 Streptococcus, Beta-hdmolysierend, Gruppe A

3469.01 18.0 Streptococcus, Beta-hamolysierend, Gruppe A




Pos. Nr. TP Bezeichnung

3470.00 16.218-0 Streptococcus, Antistreptolysin

3471.00 37.842:0 Streptococcus, Anti-DNAse B

3472.00 37.842:0 Streptococcus, Antihyaluronidase

3473.00 45.056-0 Streptococcus, Beta-hdmolysierend, Gruppe B

3474.00 63.076:0 Streptococcus, Beta-hdamolysierend, Gruppe B

3475.00 119.7433.8 | Streptococcus, Beta-hamolysierend, Gruppe B, 1 Keim oder 1. Keim
3475.10 47.753-8 Streptococcus, Beta-hamolysierend, Gruppe B, zusatzlicher Keim
3476.00 28.832:0 Streptococcus pneumoniae, Antigen-Nachweis

3477.00 373.5415:0 | Tetanus-Toxin

3478.00 37.842.0 Treponema, Ig oder IgG

3480.00 29.733.0 Treponema, IgM

3481.00 31.5350 Treponema

3482.00 16.2186 Treponema

3483.00 119.7433-8 | Treponemen, 1 Keim oder 1. Keim

3483.10 47.753-8 Treponemen, zusatzlicher Keim

3484.00 119.7433-8 | Tropheryma whipplei, 1 Keim oder 1. Keim

3484.10 47.753-8 Tropheryma whipplei, zusatzlicher Keim

3485.00 26.129:0 Yersinia spp., IgG

3487.00 26.129.0 Yersinia spp., IgA

3488.00 42.3470 Mycobacterium tuberculosis-Komplex, Rifampicin-resistent, Antibiogramm




C3 Parasitologie

Pos. Nr. TP Bezeichnung

3500.00 26.129:0 Parasiten, Nachweis

3501.00 81.9940 Parasiten, kompletter Nachweis

3502.00 40.545-0 Parasiten, Nachweis im Punktat

3503.00 26.129:0 Parasiten, Identifikation

3504.00 40.545-0 Parasiten, Nachweis im Gewebe oder im histologischen Prdparat
3505.00 42.347-8 | Anisakis sp., Ig

3506.00 42.347.0 Ascaris sp., Ig

3507.00 40.545-0 Cryptosporidien, Nachweis

3508.00 42.3470 Echinococcus multilocularis, Ig

3509.00 36.9410 Echinococcus multilocularis, Antigen-Nachweis

3510.00 37.8420 Echinococcus granulosus, Ig

3511.00 36.941+0 Echinococcus granulosus, Antigen-Nachweis

3513.00 76.585-0 Echinococcus-Antikdrperbestatigungstest auf Genus oder Speziesebene
3514.00 26.129:0 Entamoeba histolytica, Ig

3515.00 37.8420 Entamoeba histolytica, Ig

3516.00 29.733-0 Entamoeba histolytica, Antigen-Nachweis

3517.00 | 119.7433:0 | Entamoeba histolytica oder Entamoeba dispar, 1 Keim oder 1. Keim
3517.10 47.753-8 Entamoeba histolytica oder Entamoeba dispar, zusatzlicher Keim
3518.00 41.446:0 Freilebende Amoeben, Nachweis

3519.00 37.842:0 Fasciola hepatica, Ig

3520.00 42.3470 Filarien, Ig

3521.00 42.3470 Filarien, Ig

3522.00 29.733-0 Filarien, Antigen-Nachweis

3523.00 71.1790 Filarien, Skin snips, Entnahme der Mikrofilarien

3524.00 23.426:0 Flagellaten, Nachweis im Sediment

3525.00 29.733-0 Giardia lamblia, Antigen-Nachweis

3526.00 40.545.0 Helminthen, Nachweis




Pos. Nr. TP Bezeichnung

3527.00 41.4460 Helminthen, Nachweis

3529.00 37.842.0 Leishmania sp., Ig

3530.00 198.0226:8 | Leishmania sp., Isolierung

3531.00 119.7433-8 | Leishmania sp., 1 Keim oder 1. Keim
530

3531.10 47.7 Leishmania sp., zusatzlicher Keim

3532.00 40.545-6 Microsporidien, Nachweis

3533.00 81.991.0 Plasmodium sp. und andere Hamatozoen

3534.00 37.842.0 Plasmodium sp., Ig

3535.00 8.19:0 Plasmodium sp., Antigen

3536.00 40.545-0 Protozoen, Nachweis
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3541.00 Schistosoma sp., Ig

3542.00 32.4360 Schistosoma sp., Nachweis von Eiern

3543.00 44.149:0 Strongyloides stercoralis, Ig

3544.00 42.3 Taenia solium, Zystizerkose, Ig

3545.00 73.8 Taenia solium, Zystizerkose, Ig

3546.00 37.8 Toxocara sp., Ig

3549.00 15.7 Toxoplasma gondii, Ig oder 1gG

3550.00 63.9 Toxoplasma gondii, IgG-Aviditat

3553.00 22.5 Toxoplasma gondii, IgM

3555.00 42.3 Toxoplasma gondii, IgA

3556.00 119.7 Toxoplasma gondii, 1 Keim oder 1. Keim

470
820
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3551.00 63.076-:8 | Toxopl700asma gondii, immunologisches Mutter-Kind-Profil, IgG oder IgM
250
470
1220
530

3556.10 47.7 Toxoplasma gondii, zusatzlicher Keim

3557.00 42.347:0 | Trichinella spiralis, Ig oder 1gG

3558.00 42.3470 | Trypanosoma brucei, afrikanische Trypanosomose, Ig

3559.00 2.347.0 Trypanosoma cruzi, amerikanische Trypanosomose, Ig

3560.00 40.545:0 | Trypanosomen und Mikrofilarien, Nachweis

3562.00 7.280 Wurmeier, ldentifikation




Pos. Nr. TP Bezeichnung
3563.00 6.370 Zyto-Zentrifugation in der Parasitologie
3564.00 74.783-0 Parasitennachweis, in vivo

D Allgemeine Positionen

Pos. Nr. TP Bezeichnung

4700.00 | 21.624-0 | Auftragstaxe

4701.00 5.96-6 Blutentnahme, Kapillarblut oder Venenpunktion

4703.00 23.426-0 | Zuschlag fir Entnahme zu Hause, im Umkreis von 3 km
4704.00 3.64-0 Zuschlag fir jeden weiteren km

4706.00 | 45.050-8 | Zuschlag fiir Nacht (19:00 bis 07:00 Uhr), Sonn- und Feiertage
4707.00 3.64-0 Prasenztaxe

4707.10 1.82.0 Zuschlag fur jede Analyse, die das Suffix C aufweist

4707.20 0.91.0 Zuschlag fir jede Analyse, die kein Suffix C aufweist




Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6203.60 | 29068261 | Hamoglobinopathien G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primarprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6203.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6203.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. z.B. Thalassamien, Sichelzellandmie

2. Die Analysen missen gemass den ,,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fiir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

3. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

4. Fir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehérigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

5. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fiir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergiitung (Patient oder Krankenversicherer).
6. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (6868540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6204.60 | 2900-0261 | Hamophilien G s
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6204.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6204.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergilitung (Patient oder Krankenversicherer).
5 .Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6205.61 | 3300.0297 | SCID G E
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 11-100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6205.56 mehr als 14 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom
23. Juni 2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergltung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fiir 11-100 Gene (3080900 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (furr Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6207.61 | 33808297 | Mendelsche Krankheit von Blut, Gerinnung oder Immunsystem bei Patienten G S
0.0 mit Symptomen, fiir welche verschiedene Krankheiten aus dieser Gruppe in
Frage kommen und entsprechend gesucht werden (Differentialdiagnostik); mit
bioinformatischer Auswertung inkl. Resultaterstellung fiir 11 bis 100 Gene

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 11-100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primarprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidgren Mutationen.
2. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom
23. Juni 2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergilitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 11-100 Gene (38680900 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6207.62 | 38600342 | Mendelsche Krankheit von Blut, Gerinnung oder Immunsystem bei Patienten G S
0.0 mit Symptomen, fiir welche verschiedene Krankheiten aus dieser Gruppe in
Frage kommen und entsprechend gesucht werden (Differentialdiagnostik); mit
bioinformatischer Auswertung inkl. Resultaterstellung fiir Gber 100 Gene

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden tiber 100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primarprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidgren Mutationen.
2. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom
23. Juni 2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Verglitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir Gber 100 Gene (456801350 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fur Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6210.61 | 330868297 | Marfan-Syndrom und andere Thorakale Aortenkrankheiten G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 11-100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6211.56 mehr als 14 Mal durchgefiihrt werden muss

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom
23. Juni 2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergltung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fiir 11-100 Gene (3080900 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (furr Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6212.61 | 330068297 | Ehlers Danlos G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 11-100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6212.56 mehr als 14 Mal durchgefiihrt werden musste.

3.Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom 23.
Juni 2006 tber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergltung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fiir 11-100 Gene (3080900 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (furr Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6213.61 3300-0297 | Osteogenesis imperfecta G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 11-100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6213.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6213.56 mehr als 14 Mal durchgefiihrt werden musste.

3.Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom 23.
Juni 2006 tber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergltung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fiir 11-100 Gene (3080900 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (furr Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6214.60 | 29060261 | Neurofibromatose G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6214.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6214.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgenéssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Verglitung (Patient oder Krankenversicherer).
5 .Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fur Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6215.60 | 29600261 | FGFR-assoziierte Skelett-Dysplasien: Achondroplasie, Hypochondroplasie, G S
0.0 thanatophorer Zwergwuchs, Pfeiffer-Syndrom, Jackson-Weiss-Syndrom, Apert-
Syndrom, Crouzon-Syndrom

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6215.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen miissen gemdss den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fiir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fur die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhilt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergiitung (Patient oder Krankenversicherer).
5 .Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6216.61 | 3300.0297 | Ichthyosis G s
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 11-100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6216.56 mehr als 14 Mal durchgefiihrt werden musste.

3.Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom 23.
Juni 2006 tber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergltung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fiir 11-100 Gene (3080900 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (furr Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6217.60 | 290068261 | Seltene Krankheit Haut, Bindegewebe oder Knochen G S
0.0 welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian
Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch
oder pradiktiv, keine Polymorphismen flr Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen
Nachweis der seltenen Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat,
liegt in einem akzeptablen Bereich

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primarprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6217.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6217.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden misste

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11)

4. Kostenlibernahme nur auf vorgéngige besondere Gutsprache des Versicherers, der die Empfehlung des Vertrauensarztes oder
der Vertrauensarztin beriicksichtigt. Im Falle einer negativen Beurteilung des Antrags um Kostengutsprache durch den
Vertrauensarzt bzw. die Vertrauensarztin zieht dieser bzw. diese einen Experten bzw. eine Expertin der Schweizerischen
Gesellschaft fiir Medizinische Genetik (SGMG) hinzu (www.sgmg.ch).

Letztere/r gibt, gestutzt auf die ,Richtlinien der SGMG und der Schweizerischen Gesellschaft der Vertrauens- und
Versicherungsarzte (SGV) betreffend Beurteilung von Antrdgen zur Verguitung einer Orphan Disease-Position in der
Analysenliste” vom 20. April 2015 (www.bag.admin.ch/ref) eine Empfehlung ab.

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fiir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehérigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fiir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergiitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Durchfiihrung der Analysen im Ausland nach Artikel 36 Absatz 1 und 4 KVV unter folgenden Bedingungen:

a) Die Analysen konnen in einem schweizerischen Laboratorium nach KVG nicht durchgefihrt werden.

b) Hinsichtlich Qualifikation des auslandischen Laboratoriums, Information des verordnenden Arztes oder der verordnenden
Arztin und des Datenschutzes miissen die Bedingungen von Artikel 21 der Verordnung vom 14. Februar 2007 {iber genetische
Untersuchungen beim Menschen (GUMV, SR 810.122.1) eingehalten werden.

c) Die Organisation der Untersuchung, der Probenversand, die Weiterleitung des Untersuchungsbefundes mit allfalliger
Ubersetzung sowie die abschliessende Rechnung erfolgt durch ein schweizerisches Laboratorium nach Artikel 54 Absatz 3 KVV.
6. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte)



http://sgmg.ch/?page_id=6442
https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html
https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiur Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fiir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein




Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6218.61 3300-0297 | Mendelsche Krankheit von Haut, Bindegewebe oder Knochen bei Patienten mit G S
0.0 Symptomen, fiir welche verschiedene Krankheiten aus dieser Gruppe in Frage
kommen und entsprechend gesucht werden (Differentialdiagnostik); mit
bioinformatischer Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 11 bis 100 Gene

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 11-100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primarprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidgren Mutationen.
2. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom
23. Juni 2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Verglitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 11-100 Gene (38680900 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fur Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6218.62 3800-0342 | Mendelsche Krankheit von Haut, Bindegewebe oder Knochen bei Patienten mit G S
0.0 Symptomen, fiir welche verschiedene Krankheiten aus dieser Gruppe in Frage
kommen und entsprechend gesucht werden (Differentialdiagnostik); mit
bioinformatischer Auswertung inkl. Resultaterstellung fur Gber 100 Gene

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden tiber 100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primarprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidgren Mutationen.
2. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom
23. Juni 2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Verglitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellungfiir tber 100 Gene (35081350 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fur Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6221.60 | 29608261 | Cystische Fibrose (CF) G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6221.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6221.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergilitung (Patient oder Krankenversicherer).
5 .Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6223.60 2900-0261 | Morbus Wilson G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6223.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen miissen gemdss den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fiir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fur die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhilt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergiitung (Patient oder Krankenversicherer).
5 .Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6224.61 | 330608-8297 | Mucopolysaccharidosen G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 11-100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1 und

mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen : 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidaren Mutationen.
2. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom
23. Juni 2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fur die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhilt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fur den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergltung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fiir 11-100 Gene (38608900 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fur Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (furr Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6225.60 | 29000261 | Alpha-Galaktosidase-Mangel (M. Fabry), Beta-Glucosidase-Mangel (M. Gaucher) G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6226.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergilitung (Patient oder Krankenversicherer).
5 .Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6227.61 | 330088297 | Glykogenosen G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 11-100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6229.56 mehr als 14 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom
23. Juni 2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergltung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fiir 11-100 Gene (3080900 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (furr Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6228.60 | 29600261 | Galaktosamie, Fruktoseintoleranz G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6229.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgenéssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Verglitung (Patient oder Krankenversicherer).
5 .Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fur Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6230.61 3300-0297 | Porphyrie G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 11-100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6232.56 mehr als 14 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom
23. Juni 2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergltung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fiir 11-100 Gene (3080900 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (furr Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6231.60 | 290060261 | Acyl-CoA Dehydrogenase-Mangel, Harnstoffzyklusstorungen G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6232.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergilitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6233.60 | 290068261 | Diabetes insipidus G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6233.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fiir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergiitung (Patient oder Krankenversicherer).
5 .Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (6868540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6234.60 | 290060261 | Adrenogenitales Syndrom G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6234.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6234.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergilitung (Patient oder Krankenversicherer).
5 .Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6235.61 | 33068297 | Kallman-Syndrom G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 11-100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6235.56 mehr als 14 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom
23. Juni 2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergltung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fiir 11-100 Gene (3080900 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (furr Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6236.60 | 29600261 | Storungen der Geschlechtsdifferenzierung G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6236.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergilitung (Patient oder Krankenversicherer).
5 .Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6237.60 | 290060261 | Seltene metabolische und endokrine Krankheiten G S
0.0 welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian
Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch
oder pradiktiv, keine Polymorphismen flr Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen
Nachweis der seltenen Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat,
liegt in einem akzeptablen Bereich

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Priméarprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6237.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6237.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

4. Kostenlibernahme nur auf vorgangige besondere Gutsprache des Versicherers, der die Empfehlung des Vertrauensarztes oder
der Vertrauensarztin berlicksichtigt. Im Falle einer negativen Beurteilung des Antrags um Kostengutsprache durch den
Vertrauensarzt bzw. die Vertrauensarztin zieht dieser bzw. diese einen Experten bzw. eine Expertin der Schweizerischen
Gesellschaft fiir Medizinische Genetik (SGMG) hinzu (www.sgmg.ch).

Letztere/r gibt, gestutzt auf die ,Richtlinien der SGMG und der Schweizerischen Gesellschaft der Vertrauens- und
Versicherungsarzte (SGV) betreffend Beurteilung von Antrdgen zur Verguitung einer Orphan Disease-Position in der
Analysenliste” vom 20. April 2015 (www.bag.admin.ch/ref) eine Empfehlung ab.

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemadss den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fiir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehérigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fiir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergiitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Durchfiihrung der Analysen im Ausland nach Artikel 36 Absatz 1 und 4 KVV unter folgenden Bedingungen:

a) Die Analysen kénnen in einem schweizerischen Laboratorium nach KVG nicht durchgefuhrt werden.

b) Hinsichtlich Qualifikation des auslandischen Laboratoriums, Information des verordnenden Arztes oder der verordnenden
Arztin und des Datenschutzes miissen die Bedingungen von Artikel 21 der Verordnung vom 14. Februar 2007 {iber genetische
Untersuchungen beim Menschen (GUMV, SR 810.122.1) eingehalten werden.

c) Die Organisation der Untersuchung, der Probenversand, die Weiterleitung des Untersuchungsbefundes mit allfalliger
Ubersetzung sowie die abschliessende Rechnung erfolgt durch ein schweizerisches Laboratorium nach Artikel 54 Absatz 3 KVV.
6. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23862070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (6868540 Taxpunkte).



http://sgmg.ch/?page_id=6442
https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html
https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiur Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fur Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein




Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6238.61 | 330088297 | Mendelsche metabolische und endokrine Krankheiten bei Patienten mit G S
0.0 Symptomen, fiir welche verschiedene Krankheiten aus dieser Gruppe in Frage
kommen und entsprechend gesucht werden (Differentialdiagnostik); mit
bioinformatischer Auswertung inkl. Resultaterstellung fiir 11 bis 100 Gene

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 11-100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primarprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidgren Mutationen.
2. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom
23. Juni 2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergilitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 11-100 Gene (38680900 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6238.62 | 380088342 | Mendelsche metabolische und endokrine Krankheiten bei Patienten mit G S
0.0 Symptomen, fiir welche verschiedene Krankheiten aus dieser Gruppe in Frage
kommen und entsprechend gesucht werden (Differentialdiagnostik); mit
bioinformatischer Auswertung inkl. Resultaterstellung fiir Gber 100 Gene

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden tiber 100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primarprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidaren Mutationen.
2. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom
23. Juni 2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen miissen gemdss den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fiir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fur die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhilt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergiitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir Gber 100 Gene (456801350 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fur Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6241.60 | 290068261 | Hereditdrer Brust- und Eierstockkrebs, Gene BRCA1 und BRCA2 G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6241.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6241.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergilitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6242.60 2900-0261 | Lynch-Syndrom, Gene MLH1, MSH2, MSH6, PMS2 G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6242.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6242.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3.Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergilitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6243.60 2900-0261 | Li-Fraumeni-Syndrom G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6243.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6243.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen miissen gemdss den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fiir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fur die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhilt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergiitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6244.60 | 29060261 | Multiple endokrine Neoplasien G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6244.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6244.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergilitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6245.60 | 290068261 | Polyposis coli oder attenuierte Form der Polyposis coli, Gen APC G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6245.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6245.55 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgenéssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergilitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6246.60 | 290060261 | Retinoblastom, Gen RB1 G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6246.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6246.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen miissen gemdss den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fiir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fur die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhilt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergiitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6247.60 | 290068261 | Seltene erbliche Tumorkrankheiten G S
0.0 welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian
Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch
oder pradiktiv, keine Polymorphismen flr Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen
Nachweis der seltenen Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat,
liegt in einem akzeptablen Bereich

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primarprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6247.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6247.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgenéssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

4. Kostenlibernahme nur auf vorgéngige besondere Gutsprache des Versicherers, der die Empfehlung des Vertrauensarztes oder
der Vertrauensarztin beriicksichtigt. Im Falle einer negativen Beurteilung des Antrags um Kostengutsprache durch den
Vertrauensarzt bzw. die Vertrauensarztin zieht dieser bzw. diese einen Experten bzw. eine Expertin der Schweizerischen
Gesellschaft fiir Medizinische Genetik (SGMG) hinzu (www.sgmg.ch).

Letztere/r gibt, gestuitzt auf die ,Richtlinien der SGMG und der Schweizerischen Gesellschaft der Vertrauens- und
Versicherungsarzte (SGV) betreffend Beurteilung von Antrdgen zur Verguitung einer Orphan Disease-Position in der
Analysenliste” vom 20. April 2015 (www.bag.admin.ch/ref) eine Empfehlung ab.

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fiir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehérigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fiir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Durchfiihrung der Analysen im Ausland nach Artikel 36 Absatz 1 und 4 KVV unter folgenden Bedingungen:

a) Die Analysen konnen in einem schweizerischen Laboratorium nach KVG nicht durchgefihrt werden.

b) Hinsichtlich Qualifikation des auslandischen Laboratoriums, Information des verordnenden Arztes oder der verordnenden
Arztin und des Datenschutzes miissen die Bedingungen von Artikel 21 der Verordnung vom 14. Februar 2007 {iber genetische
Untersuchungen beim Menschen (GUMV, SR 810.122.1) eingehalten werden.

c) Die Organisation der Untersuchung, der Probenversand, die Weiterleitung des Untersuchungsbefundes mit allfalliger
Ubersetzung sowie die abschliessende Rechnung erfolgt durch ein schweizerisches Laboratorium nach Artikel 54 Absatz 3 KVV
6. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte)



file://///adb.intra.admin.ch/BAG$/Org/KUV_LKV/AMG/03_EAMGK/03_Ausschuss%20AL/07.0_Publizierte_Gesamtlisten_Änderungen/AL%202022/AL_modifications%20du%201.7.2022%20et%201.8.2022/Modifications_Word/DE/sgmg.ch/
https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html
https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiur Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fur Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein




Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6248.61 | 33800297 | Mendelsche erbliche Tumorkrankheiten bei Patienten mit Symptomen, fiir G S
0.0 welche verschiedene Krankheiten aus dieser Gruppe in Frage kommen und
entsprechend gesucht werden (Differentialdiagnostik); mit bioinformatischer
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 11 bis 100 Gene

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 11-100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primarprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom 23.
Juni 2006 tber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergilitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fiir 11-100 Gene (3080900 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6248.62 | 38000342 | Mendelsche erbliche Tumorkrankheiten bei Patienten mit Symptomen, fiir G S
0.0 welche verschiedene Krankheiten aus dieser Gruppe in Frage kommen und
entsprechend gesucht werden (Differentialdiagnostik); mit bioinformatischer
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir tiber 100 Gene

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden tiber 100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primarprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom 23.
Juni 2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Verglitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellungfiir tber 100 Gene (35081350 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fur Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6252.60 | 290068261 | Dystrophinopathien Duchenne und Becker, sowie Muskeldystrophien aufgrund G S
0.0 von Dystrophin-assoziierten Proteinstorungen

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6252.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6252.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgenéssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergilitung (Patient oder Krankenversicherer).
5 .Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6253.61 | 330080297 | Hereditdre sensomotorische Neuropathien: Charcot-Marie-Tooth-Syndrome, G S
0.0 hereditdre Neuropathie mit Neigung zu Druckparesen (HNPP), amyloidotische
Polyneuropathie

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 11-100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6253.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6253.56 mehr als 14 Mal durchgefiihrt werden musste.

3.Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom 23.
Juni 2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Verglitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 11-100 Gene (38680900 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fur Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6255.60 | 290068261 | Friedreich’sche Ataxie G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6255.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6255.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgenéssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Verglitung (Patient oder Krankenversicherer).
5 .Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fur Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6256.60 | 29000261 | Ataxia telangiectasia G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6256.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6256.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgenéssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Verglitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (6868540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6258.60 | 290680261 | Myotubuldre Myopathien G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6258.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergilitung (Patient oder Krankenversicherer).
5 .Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6259.60 | 290068261 | Spinale Muskelatrophien G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6259.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6259.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergilitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23602070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6260.61 | 330868297 | Mitochondriale Zytopathien G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 11-100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6260.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6260.56 mehr als 14 Mal durchgefiihrt werden muss.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom
23. Juni 2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergltung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fiir 11-100 Gene (3080900 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (furr Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6261.62 | 38608342 | Mendelsche mitochondriale Krankheiten bei Patienten mit Symptomen, fiir G S
0.0 welche verschiedene Krankheiten aus dieser Gruppe in Frage kommen und
entsprechend gesucht werden (Differentialdiagnostik); mit bioinformatischer
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir tiber 100 Gene

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden tiber 100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primarprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6260.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidgren Mutationen.
2. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom
23. Juni 2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Verglitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellungfiir tber 100 Gene (35081350 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fur Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6262.60 | 2900-0261 | Fragile X-Syndrome (FRAXA, FRAXE) G s
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6262.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6262.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgenéssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Verglitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fur Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6263.60 | 29060261 | Angelman-Syndrom G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6263.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6263.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergilitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6264.60 | 29000261 | Seltene neurologische Krankheiten, motorische und / oder kognitive G S
0.0 Entwicklungsstorungen

welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian
Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch
oder pradiktiv, keine Polymorphismen fir Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen
Nachweis der seltenen Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat,
liegt in einem akzeptablen Bereich

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Priméarprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6264.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6264.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

4. Kostenlibernahme nur auf vorgangige besondere Gutsprache des Versicherers, der die Empfehlung des Vertrauensarztes oder
der Vertrauensarztin berlicksichtigt. Im Falle einer negativen Beurteilung des Antrags um Kostengutsprache durch den
Vertrauensarzt bzw. die Vertrauensarztin zieht dieser bzw. diese einen Experten bzw. eine Expertin der Schweizerischen
Gesellschaft fiir Medizinische Genetik (SGMG) hinzu (www.sgmg.ch).

Letztere/r gibt, gestutzt auf die ,Richtlinien der SGMG und der Schweizerischen Gesellschaft der Vertrauens- und
Versicherungsarzte (SGV) betreffend Beurteilung von Antrdgen zur Verguitung einer Orphan Disease-Position in der
Analysenliste” vom 20. April 2015 (www.bag.admin.ch/ref) eine Empfehlung ab.

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemadss den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fiir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehérigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fiir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergiitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Durchfiihrung der Analysen im Ausland nach Artikel 36 Absatz 1 und 4 KVV unter folgenden Bedingungen:

a) Die Analysen kénnen in einem schweizerischen Laboratorium nach KVG nicht durchgefuhrt werden.

b) Hinsichtlich Qualifikation des auslandischen Laboratoriums, Information des verordnenden Arztes oder der verordnenden
Arztin und des Datenschutzes miissen die Bedingungen von Artikel 21 der Verordnung vom 14. Februar 2007 {iber genetische
Untersuchungen beim Menschen (GUMV, SR 810.122.1) eingehalten werden.

c) Die Organisation der Untersuchung, der Probenversand, die Weiterleitung des Untersuchungsbefundes mit allfalliger
Ubersetzung sowie die abschliessende Rechnung erfolgt durch ein schweizerisches Laboratorium nach Artikel 54 Absatz 3 KVV
6. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23862070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fiir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte)



http://sgmg.ch/?page_id=6442
https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html
https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiur Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fiir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein




Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6265.61 | 33000297 | Mendelsche neurologische Krankheiten, motorische und / oder kognitive G S
0.0 Entwicklungsstorungen bei Patienten mit Symptomen, fiir welche verschiedene
Krankheiten aus dieser Gruppe in Frage kommen und entsprechend gesucht
werden (Differentialdiagnostik); mit bioinformatischer Auswertung inkl.
Resultaterstellung fir 11 bis 100 Gene

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 11-100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primarprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidaren Mutationen.
2. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom
23. Juni 2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen miissen gemdss den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fiir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fur die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhilt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergiitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 11-100 Gene (3680900 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fur Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6265.62 | 38000342 | Mendelsche neurologische Krankheiten, motorische und / oder kognitive G S
0.0 Entwicklungsstorungen bei Patienten mit Symptomen, fiir welche verschiedene
Krankheiten aus dieser Gruppe in Frage kommen und entsprechend gesucht
werden (Differentialdiagnostik); mit bioinformatischer Auswertung inkl.
Resultaterstellung fur Gber 100 Gene

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden tiber 100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primarprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidaren Mutationen.
2. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom
23. Juni 2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen miissen gemdss den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fiir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fur die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhilt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergiitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellungfiir tber 100 Gene (35081350 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fur Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6268.60 | 290060261 | Prader-Willi-Syndrom G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6268.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6268.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergilitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6269.60 | 29608261 | 2211 Syndrom: DiGeorge-, velocardiofaciales Syndrom G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6269.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6269.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergilitung (Patient oder Krankenversicherer).
5 .Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6270.60 | 29060261 | Williams-Beuren-Syndrom G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6270.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6270.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergilitung (Patient oder Krankenversicherer).
5 .Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6271.60 | 290868261 | Syndrome mit Stérung des Wachstums: Sotos-, Beckwith-Wiedemann-, Silver- G S
0.0 Russel-Syndrom u.a

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6271.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6271.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgenéssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergilitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6272.60 | 29068261 | Seltene Syndrome G S
0.0 welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian
Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch
oder pradiktiv, keine Polymorphismen flr Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen
Nachweis der seltenen Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat,
liegt in einem akzeptablen Bereich

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primarprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03,6272.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6272.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

4. Kostenlibernahme nur auf vorgéngige besondere Gutsprache des Versicherers, der die Empfehlung des Vertrauensarztes oder
der Vertrauensarztin berlicksichtigt. Im Falle einer negativen Beurteilung des Antrags um Kostengutsprache durch den
Vertrauensarzt bzw. die Vertrauensarztin zieht dieser bzw. diese einen Experten bzw. eine Expertin der Schweizerischen
Gesellschaft fiir Medizinische Genetik (SGMG) hinzu (www.sgmg.ch).

Letztere/r gibt, gestuitzt auf die ,Richtlinien der SGMG und der Schweizerischen Gesellschaft der Vertrauens- und
Versicherungsarzte (SGV) betreffend Beurteilung von Antrdgen zur Verguitung einer Orphan Disease-Position in der
Analysenliste” vom 20. April 2015 (www.bag.admin.ch/ref) eine Empfehlung ab.

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fiir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehérigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fiir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Durchfiihrung der Analysen im Ausland nach Artikel 36 Absatz 1 und 4 KVV unter folgenden Bedingungen:

a) Die Analysen konnen in einem schweizerischen Laboratorium nach KVG nicht durchgefihrt werden.

b) Hinsichtlich Qualifikation des auslandischen Laboratoriums, Information des verordnenden Arztes oder der verordnenden
Arztin und des Datenschutzes miissen die Bedingungen von Artikel 21 der Verordnung vom 14. Februar 2007 {iber genetische
Untersuchungen beim Menschen (GUMV, SR 810.122.1) eingehalten werden.

c) Die Organisation der Untersuchung, der Probenversand, die Weiterleitung des Untersuchungsbefundes mit allfalliger
Ubersetzung sowie die abschliessende Rechnung erfolgt durch ein schweizerisches Laboratorium nach Artikel 54 Absatz 3 KVV.
6. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte)



http://sgmg.ch/?page_id=6442
https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html
https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiur Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fur Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein




Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6273.61 | 33808297 | Mendelsche Syndrome mit Storung des Wachstums bei Patienten mit G S
0.0 Symptomen, fiir welche verschiedene Krankheiten aus dieser Gruppe in Frage
kommen und entsprechend gesucht werden (Differentialdiagnostik); mit
bioinformatischer Auswertung inkl. Resultaterstellung fiir 11 bis 100 Gene

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 11-100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primarprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidgren Mutationen.
2. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom
23. Juni 2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Verglitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 11-100 Gene (38680900 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fur Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6273.62 | 386008342 | Mendelsche Syndrome mit Storung des Wachstums bei Patienten mit G S
0.0 Symptomen, fiir welche verschiedene Krankheiten aus dieser Gruppe in Frage
kommen und entsprechend gesucht werden (Differentialdiagnostik); mit
bioinformatischer Auswertung inkl. Resultaterstellung fiir Gber 100 Gene

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden tiber 100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primarprobe Kumulierbarkeit

1 1. Kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1 und

mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen : 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidgren Mutationen.
2. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom
23. Juni 2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Verglitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir Gber 100 Gene (456801350 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fur Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6277.60 | 29080261 | Congenitale Aplasie des Vas Deferens (CAVD) G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6277.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6277.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergilitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6278.60 | 2908068261 | Polyzystische Nierenkrankheiten G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6278.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6278.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergilitung (Patient oder Krankenversicherer).
5 .Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6279.60 | 29600261 | Seltene Krankheiten Urogenitalsystem, Fertilitatsstorungen, Sterilitat G S
0.0 welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian
Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch
oder pradiktiv, keine Polymorphismen flr Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen
Nachweis der seltenen Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat,
liegt in einem akzeptablen Bereich

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primarprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6279.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6279.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

4. Kostenlibernahme nur auf vorgéngige besondere Gutsprache des Versicherers, der die Empfehlung des Vertrauensarztes oder
der Vertrauensarztin berlicksichtigt. Im Falle einer negativen Beurteilung des Antrags um Kostengutsprache durch den
Vertrauensarzt bzw. die Vertrauensarztin zieht dieser bzw. diese einen Experten bzw. eine Expertin der Schweizerischen
Gesellschaft fiir Medizinische Genetik (SGMG) hinzu (www.sgmg.ch).

Letztere/r gibt, gestuitzt auf die ,Richtlinien der SGMG und der Schweizerischen Gesellschaft der Vertrauens- und
Versicherungsarzte (SGV) betreffend Beurteilung von Antrdgen zur Verguitung einer Orphan Disease-Position in der
Analysenliste” vom 20. April 2015 (www.bag.admin.ch/ref) eine Empfehlung ab.

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fiir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehérigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fiir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergiitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Durchfiihrung der Analysen im Ausland nach Artikel 36 Absatz 1 und 4 KVV unter folgenden Bedingungen:

a) Die Analysen konnen in einem schweizerischen Laboratorium nach KVG nicht durchgefihrt werden.

b) Hinsichtlich Qualifikation des auslandischen Laboratoriums, Information des verordnenden Arztes oder der verordnenden
Arztin und des Datenschutzes miissen die Bedingungen von Artikel 21 der Verordnung vom 14. Februar 2007 {iber genetische
Untersuchungen beim Menschen (GUMV, SR 810.122.1) eingehalten werden.

c) Die Organisation der Untersuchung, der Probenversand, die Weiterleitung des Untersuchungsbefundes mit allfalliger
Ubersetzung sowie die abschliessende Rechnung erfolgt durch ein schweizerisches Laboratorium nach Artikel 54 Absatz 3 KVV.
6. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte)



http://sgmg.ch/?page_id=6442
https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html
https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiur Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fur Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein




Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6280.61 | 33000297 | Mendelsche Krankheiten betreffend Urogenitalsystem, Fertilitat / Sterilitat bei G S
0.0 Patienten mit Symptomen, fiir welche verschiedene Krankheiten aus dieser
Gruppe in Frage kommen und entsprechend gesucht werden
(Differentialdiagnostik); mit bioinformatischer Auswertung inkl.
Resultaterstellung fir 11 bis 100 Gene

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 11-100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primarprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidaren Mutationen.
2. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom
23. Juni 2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen miissen gemdss den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fiir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fur die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhilt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergiitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 11-100 Gene (3680900 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fur Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6280.62 | 380080342 | Mendelsche Krankheiten betreffend Urogenitalsystem, Fertilitat / Sterilitat bei G S
0.0 Patienten mit Symptomen, fiir welche verschiedene Krankheiten aus dieser
Gruppe in Frage kommen und entsprechend gesucht werden
(Differentialdiagnostik); mit bioinformatischer Auswertung inkl.
Resultaterstellung fur Gber 100 Gene

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden tiber 100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primarprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidaren Mutationen.
2. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom
23. Juni 2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen miissen gemdss den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fiir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fur die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhilt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergiitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellungfiir tber 100 Gene (35081350 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fur Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6283.61 | 33808297 | Retinadystrophien: Retinitis pigmentosa, Makuladegenerationen G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 11-100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6283.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6283.56 mehr als 14 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom
23. Juni 2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergltung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fiir 11-100 Gene (3080900 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (furr Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6283.62 | 388008342 | Retinadystrophien: Retinitis pigmentosa, Makuladegenerationen G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden tber 100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6283.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6283.56 mehr als 14 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom
23. Juni 2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergltung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellungfiir Gber 100 Gene (35081350 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (furr Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6284.60 | 29066261 | Corneadystrophien G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6284.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6284.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3.Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergilitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6285.60 | 29600261 | Leber'sche Optikusatrophie G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6285.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6285.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergilitung (Patient oder Krankenversicherer).
5 .Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6286.60 2900.0261 | Vitreoretinopathien G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6286.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6286.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3.Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen miissen gemdss den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fiir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fur die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhilt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergiitung (Patient oder Krankenversicherer).
5 .Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fuir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6287.60 | 290060261 | Seltene Krankheiten der Sinnesorgane G S
0.0 welche folgende Kriterien aufweisen:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian
Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch
oder pradiktiv, keine Polymorphismen flr Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen
Nachweis der seltenen Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat,
liegt in einem akzeptablen Bereich

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primarprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6287.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6287.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11)

4. Kostenlibernahme nur auf vorgéngige besondere Gutsprache des Versicherers, der die Empfehlung des Vertrauensarztes oder
der Vertrauensarztin beriicksichtigt. Im Falle einer negativen Beurteilung des Antrags um Kostengutsprache durch den
Vertrauensarzt bzw. die Vertrauensarztin zieht dieser bzw. diese einen Experten bzw. eine Expertin der Schweizerischen
Gesellschaft fiir Medizinische Genetik (SGMG) hinzu (www.sgmg.ch).

Letztere/r gibt, gestutzt auf die ,Richtlinien der SGMG und der Schweizerischen Gesellschaft der Vertrauens- und
Versicherungsarzte (SGV) betreffend Beurteilung von Antrdgen zur Verguitung einer Orphan Disease-Position in der
Analysenliste” vom 20. April 2015 (www.bag.admin.ch/ref) eine Empfehlung ab.

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fiir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehérigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fiir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergiitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Durchfiihrung der Analysen im Ausland nach Artikel 36 Absatz 1 und 4 KVV unter folgenden Bedingungen:

a) Die Analysen konnen in einem schweizerischen Laboratorium nach KVG nicht durchgefihrt werden.

b) Hinsichtlich Qualifikation des auslandischen Laboratoriums, Information des verordnenden Arztes oder der verordnenden
Arztin und des Datenschutzes miissen die Bedingungen von Artikel 21 der Verordnung vom 14. Februar 2007 {iber genetische
Untersuchungen beim Menschen (GUMV, SR 810.122.1) eingehalten werden.

c) Die Organisation der Untersuchung, der Probenversand, die Weiterleitung des Untersuchungsbefundes mit allfalliger
Ubersetzung sowie die abschliessende Rechnung erfolgt durch ein schweizerisches Laboratorium nach Artikel 54 Absatz 3 KVV.
6. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte)



http://sgmg.ch/?page_id=6442
https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html
https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiur Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fur Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein




Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6288.61 | 330080297 | Mendelsche ophthalmologische Krankheiten bei Patienten mit Symptomen, fiir G S
0.0 welche verschiedene Krankheiten aus dieser Gruppe in Frage kommen und
entsprechend gesucht werden (Differentialdiagnostik); mit bioinformatischer
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 11 bis 100 Gene

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 11-100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primarprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidgren Mutationen.
2. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom
23. Juni 2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Verglitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 11-100 Gene (38680900 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fur Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6288.62 | 38008-0342 | Mendelsche ophthalmologische Krankheiten bei Patienten mit Symptomen, fiir G S
0.0 welche verschiedene Krankheiten aus dieser Gruppe in Frage kommen und
entsprechend gesucht werden (Differentialdiagnostik); mit bioinformatischer
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir tiber 100 Gene

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden tiber 100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primarprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidgren Mutationen.
2. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem Bundesgesetz vom
23. Juni 2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Verglitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellungfiir tber 100 Gene (35081350 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fur Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6299.60 | 29800261 | Seltene genetische Krankheiten (Orphan Disease) welche folgende Kriterien G S
0.0 aufweisen:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian
Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch
oder pradiktiv, keine Polymorphismen flr Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen
Nachweis der seltenen Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat,
liegt in einem akzeptablen Bereich

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primarprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6299.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6299.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgendssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

4. Kostenlibernahme nur auf vorgéngige besondere Gutsprache des Versicherers, der die Empfehlung des Vertrauensarztes oder
der Vertrauensarztin berlicksichtigt. Im Falle einer negativen Beurteilung des Antrags um Kostengutsprache durch den
Vertrauensarzt bzw. die Vertrauensarztin zieht dieser bzw. diese einen Experten bzw. eine Expertin der Schweizerischen
Gesellschaft fiir Medizinische Genetik (SGMG) hinzu (www.sgmg.ch).

Letztere/r gibt, gestuitzt auf die ,Richtlinien der SGMG und der Schweizerischen Gesellschaft der Vertrauens- und
Versicherungsarzte (SGV) betreffend Beurteilung von Antrdgen zur Verguitung einer Orphan Disease-Position in der
Analysenliste” vom 20. April 2015 (www.bag.admin.ch/ref) eine Empfehlung ab.

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fiir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehérigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fiir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergiitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Durchfiihrung der Analysen im Ausland nach Artikel 36 Absatz 1 und 4 KVV unter folgenden Bedingungen:

a) Die Analysen konnen in einem schweizerischen Laboratorium nach KVG nicht durchgefihrt werden.

b) Hinsichtlich Qualifikation des auslandischen Laboratoriums, Information des verordnenden Arztes oder der verordnenden
Arztin und des Datenschutzes miissen die Bedingungen von Artikel 21 der Verordnung vom 14. Februar 2007 {iber genetische
Untersuchungen beim Menschen (GUMV, SR 810.122.1) eingehalten werden.

c) Die Organisation der Untersuchung, der Probenversand, die Weiterleitung des Untersuchungsbefundes mit allfalliger
Ubersetzung sowie die abschliessende Rechnung erfolgt durch ein schweizerisches Laboratorium nach Artikel 54 Absatz 3 KVV
6. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte)



http://sgmg.ch/?page_id=6442
https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html
https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiur Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fiir Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein




Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6299.61 | 33808297 | Seltene genetische Krankheiten (Orphan Disease) welche folgende Kriterien G S
0.0 aufweisen:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian
Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch
oder pradiktiv, keine Polymorphismen flr Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen
Nachweis der seltenen Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat,
liegt in einem akzeptablen Bereich

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 11-100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primarprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6299.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6299.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung der Analysen nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem
Bundesgesetz vom 23. Juni 2006 (iber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 11.11).

4. Kostenlibernahme nur auf vorgangige besondere Gutsprache des Versicherers, der die Empfehlung des Vertrauensarztes
oder der Vertrauensarztin bericksichtigt. Im Falle einer negativen Beurteilung des Antrags um Kostengutsprache durch den
Vertrauensarzt bzw. die Vertrauensarztin zieht dieser bzw. diese einen Experten bzw. eine Expertin der Schweizerischen
Gesellschaft fur Medizinische Genetik (SGMG) hinzu (www.sgmg.ch).

Letztere/r gibt, gestuitzt auf die ,Richtlinien der SGMG und der Schweizerischen Gesellschaft der Vertrauens- und
Versicherungsarzte (SGV) betreffend Beurteilung von Antrdgen zur Vergiitung einer Orphan Disease-Position in der
Analysenliste” vom 20. April 2015 (www.bag.admin.ch/ref) eine Empfehlung ab.

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fiir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehérigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhilt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fiir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergiitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Durchfiihrung der Analysen im Ausland nach Artikel 36 Absatz 1 und 4 KVV unter folgenden Bedingungen:

a) Die Analysen konnen in einem schweizerischen Laboratorium nach KVG nicht durchgefihrt werden.

b) Hinsichtlich Qualifikation des ausldndischen Laboratoriums, Information des verordnenden Arztes oder der verordnenden
Arztin und des Datenschutzes miissen die Bedingungen von Artikel 21 der Verordnung vom 14. Februar 2007 (iber genetische
Untersuchungen beim Menschen (GUMV, SR 810.122.1) eingehalten werden.

c) Die Organisation der Untersuchung, der Probenversand, die Weiterleitung des Untersuchungsbefundes mit allfalliger
Ubersetzung sowie die abschliessende Rechnung erfolgt durch ein schweizerisches Laboratorium nach Artikel 54 Absatz 3 KVV.
6. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 11-100 Gene (3680900 Taxpunkte).



http://sgmg.ch/?page_id=6442
https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html
https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiur Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fur Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein




Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6299.62 | 3880-0342 | Seltene genetische Krankheiten (Orphan Disease) welche folgende Kriterien G S
0.0 aufweisen:

a. Genbasierte Pravalenz der Krankheit 1:2000 oder seltener

b. Monogene Krankheit mit einem Eintrag in OMIM (Online Mendelian
Inheritance in Man)

c. Die genetische Krankheit beeintrachtigt eindeutig die Gesundheit

d. Die klinisch-genetische Verdachtsdiagnose ist klar umschrieben

e. Die molekulargenetische Analyse ist diagnostisch (nicht prasymptomatisch
oder pradiktiv, keine Polymorphismen flr Pradisposition)

f. Die diagnostische Sensitivitat (Mutationserfassungsrate) zum spezifischen
Nachweis der seltenen Krankheit, insbesondere bei ausgepragter Heterogenitat,
liegt in einem akzeptablen Bereich

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fiir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden tber 100 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primarprobe Kumulierbarkeit

1 1. Nur kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1

und mit folgenden molekulargenetischen Untersuchungen 6001.03, 6299.55,
6013.58, 6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09.

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familidaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6299.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung der Analysen nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" nach dem
Bundesgesetz vom 23. Juni 2006 liber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 11.11).

4, Kostenilibernahme nur auf vorgangige besondere Gutsprache des Versicherers, der die Empfehlung des Vertrauensarztes oder
der Vertrauensarztin beriicksichtigt. Im Falle einer negativen Beurteilung des Antrags um Kostengutsprache durch den
Vertrauensarzt bzw. die Vertrauensarztin zieht dieser bzw. diese einen Experten bzw. eine Expertin der Schweizerischen
Gesellschaft fur Medizinische Genetik (SGMG) hinzu (www.sgmg.ch).

Letztere/r gibt, gestuitzt auf die ,Richtlinien der SGMG und der Schweizerischen Gesellschaft der Vertrauens- und
Versicherungsarzte (SGV) betreffend Beurteilung von Antrdgen zur Vergiitung einer Orphan Disease-Position in der
Analysenliste” vom 20. April 2015 (www.bag.admin.ch/ref) eine Empfehlung ab.

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fiir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehérigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhilt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fiir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Vergiitung (Patient oder Krankenversicherer).
5. Durchfiihrung der Analysen im Ausland nach Artikel 36 Absatz 1 und 4 KVV unter folgenden Bedingungen:

a) Die Analysen konnen in einem schweizerischen Laboratorium nach KVG nicht durchgefihrt werden.

b) Hinsichtlich Qualifikation des ausldndischen Laboratoriums, Information des verordnenden Arztes oder der verordnenden
Arztin und des Datenschutzes miissen die Bedingungen von Artikel 21 der Verordnung vom 14. Februar 2007 (iber genetische
Untersuchungen beim Menschen (GUMV, SR 810.122.1) eingehalten werden.

c) Die Organisation der Untersuchung, der Probenversand, die Weiterleitung des Untersuchungsbefundes mit allfalliger
Ubersetzung sowie die abschliessende Rechnung erfolgt durch ein schweizerisches Laboratorium nach Artikel 54 Absatz 3 KVV.
6. Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellungfiir tber 100 Gene (35081350 Taxpunkte).



http://sgmg.ch/?page_id=6442
https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html
https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiur Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fur Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein




Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

6501.60 | 29068261 | Hyperthermie, familidre maligne G S
0.0

Analysentechnik

Hochdurchsatz-Sequenzierung mit gezielter bioinformatischer Auswertung der fir die Krankheitssymptomatik in Frage
kommenden 1-10 bekannten Gene und Erstellung des komplexen Resultatberichts.

Probenmaterial Resultat

Nicht spezifiziert Nicht spezifiziert

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

1 1. Kumulierbar mit den chromosomalen Untersuchungen des Kapitels B1 und

folgenden molekulargenetischen Untersuchungen : 6001.03, 6013.58,
6006.07 und 6009.09.
2. Nicht kumulierbar mit 6008.09

Limitationen

1. Nicht zum Nachweis von bekannten familiaren Mutationen.

2. Darf nur verrechnet werden, wenn die Position 6501.56 mehr als 13 Mal durchgefiihrt werden musste.

3. Verordnung nur durch Arzte mit eidgendssischem Weiterbildungstitel "Medizinische Genetik" oder einem eidgenéssischen
Weiterbildungstitel in engstem fachlichem Zusammenhang mit der untersuchten Krankheit nach dem Bundesgesetz vom 23. Juni
2006 Uber die universitaren Medizinalberufe (Medizinalberufegesetz, MedBG, SR 811.11).

Bemerkungen

1. Die Analysen missen gemass den ,Bonnes Pratiques” vom Dezember 2014 der Schweizerischen Gesellschaft fir Medizinische
Genetik (SGMG) durchgefiihrt werden. Das Dokument ist einsehbar unter: www.bag.admin.ch/ref.

2. Fir die Bestatigung positiver Resultate der Hochdurchsatz-Sequenzierung muss die Sequenzierung nach Sanger mit der
Position 6013.58 verrechnet werden.

3. Fiir die notwendige Uberpriifung bei Familienangehdrigen muss die Position 6009.09 verrechnet werden.

4. Falls die Arbeiten im Zusammenhang mit der Durchfiihrung der Analyse aufgeteilt werden, muss das Labor, das den arztlichen
Auftrag erhalt, ein Leistungserbringer nach KVG sein und dessen Leitung tragt die Verantwortung fir den ganzen Ablauf der
Untersuchung inkl. Resultaterstellung und Rechnungstellung an den Schuldner der Verglitung (Patient oder Krankenversicherer).
5 .Der Tarif setzt sich zusammen aus der eigentlichen Sequenzierung (23662070 Taxpunkte) und der bioinformatischen
Auswertung inkl. Resultaterstellung fir 1-10 Gene (688540 Taxpunkte).

Zugelassene Laboratorien

Auftragslaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fiir Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (im Fremdauftrag)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fur Eigenbedarf)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Nein Nein Nein
Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein



https://www.bag.admin.ch/bag/de/home/gesetze-und-bewilligungen/gesetzgebung/gesetzgebung-versicherungen/gesetzgebung-krankenversicherung/kvg/referenzdokumente-zur-klv-und-deren-anhaenge.html

Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

4707.10 2.01.8 Zuschlag fur jede Analyse, die das Suffix C aufweist C

Analysentechnik

Probenmaterial Resultat

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

| | Kumulierbar mit der Position 4707.20 bis maximal 268-18 Taxpunkte pro Tag

Limitationen

1. Im Praxislaboratorium nicht anwendbar fiir die Schnellen Analysen.

2. Fir Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe b KVV, nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit
Artikel 54 Absatz 2 KVV und nach Artikel 54 Absatz 3 KVV sowie fiir Offizinen eines Apothekers oder einer Apothekerin nur in
Verbindung mit der Prasenztaxe 4707.00 anwendbar.

Bemerkungen

Zugelassene Laboratorien

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fur Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fiir Eigenbedarf)
Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (im Fremdauftrag)
Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe b KVV (fur Eigenbedarf)

Offizin eines Apothekers oder einer Apothekerin (im Fremdauftrag)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Ja Allergologie und klinische Immunologie Nein Nein

Dermatologie und Venerologie
Endokrinologie und Diabetologie
Gastroentrologie

Gyndkologie und Geburtshilfe
Hamatologie und medizinische Onkologie
Kinder und Jugendmedizin

Physikalische Medizin und Rehabilitation
Pneumologie

Rheumatologie

Tropen- und Reisemedizin

Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein




Pos. Nr. TP Bezeichnung FB AG

4707.20 41:60.9 Zuschlag fir jede Analyse, die kein Suffix C aufweist HIGM

Analysentechnik

Probenmaterial Resultat

Anwendungen pro Primdrprobe Kumulierbarkeit

| Kumulierbar mit der Position 4707.10 bis maximal 26-18 Taxpunkte pro Tag

Limitationen

1. Im Praxislaboratorium nicht anwendbar fiir die Schnellen Analysen.

2. Fir Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe b KVV, nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit
Artikel 54 Absatz 2 KVV und nach Artikel 54 Absatz 3 KVV sowie fiir Offizinen eines Apothekers oder einer Apothekerin nur in
Verbindung mit der Prasenztaxe 4707.00 anwendbar.

Bemerkungen

Zugelassene Laboratorien

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 3 KVV (fur Eigenbedarf)

Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (fur Eigenbedarf)
Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe c in Verbindung mit Artikel 54 Absatz 2 KVV (im Fremdauftrag)
Spitallaboratorien nach Artikel 54 Absatz 1 Buchstabe b KVV (fir Eigenbedarf)

Offizin eines Apothekers oder einer Apothekerin (im Fremdauftrag)

Praxislaboratorium Schnelle
Grundversorgung Arzte oder Arztinnen mit bestimmten Weiterbildungstiteln Hausbesuch Analysen
Ja Allergologie und klinische Immunologie Nein Nein

Dermatologie und Venerologie
Endokrinologie und Diabetologie
Gastroentrologie

Gynakologie und Geburtshilfe
Hamatologie und medizinische Onkologie
Kinder und Jugendmedizin

Physikalische Medizin und Rehabilitation
Pneumologie

Rheumatologie

Tropen- und Reisemedizin

Analyse verordnet durch Hebammen Analyse verordnet durch Chiropraktoren

Nein Nein




