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NCCN GUIDELINES FOR DIAGNOSIS AND TREATMENT OF CANCER









ΔΙΑΔΙΚΑΣΙΑ ΔΙΑΓΝΩΣΗΣ ΚΑΙ ΤΥΠΟΠΟΙΗΣΗΣ 

ΑΝΟΣΟΙΣΤΟΧΗΜΕΙΑ

ΚΥΤΤΑΡΟΓΕΝΕΤΙΚΗ ΑΝΑΛΥΣΗ (ΚΑΡΥΟΤΥΠΟΣ όχι πια)

ΜΟΡΙΑΚΗ ΚΥΤΤΑΡΟΓΕΝΕΤΙΚΗ (FISH)

ΜΟΡΙΑΚΗ ΓΕΝΕΤΙΚΗ: RT-PCR
SANGER SEQUENCING
NEXT GEN SEQ



AAAAAAA

ΓΟΝΙΔΙΟ A

ΓΟΝΙΔΙΟ B

ΧΙΜΑΙΡΙΚΟ ΓΟΝΙΔΙΟ

Fusion mRNA

ΧΙΜΑΙΡΙΚΗ 
ΠΡΩΤΕΙΝΗ

ΝΕΕΣ ΙΔΙΟΤΗΤΕΣ ΜΕΤΑΒΟΛΗ ΦΥΣΙΟΛΟΓΙΚΗΣ 
ΚΥΤΤΑΡΙΚΗΣ ΛΕΙΤΟΥΡΓΙΑΣ

ΧΡΩΜΟΣΩΜΑ 1

ΧΡΩΜΟΣΩΜΑ 2

ΟΓΚΟΓΟΝΙΔΙΟ

Σχηματισμός χιμαιρικού γονιδίου - Γενική 
αρχή:

F R



Τα σημεία θραύσης των χιμαιρικών γονιδίων μπορεί να ποικίλουν
και να κατανέμονται σε μεγάλη έκταση του DNA (χιλιάδες βάσεις), 
δημιουργώντας προβλήματα στην έγκυρη ανίχνευση τους.

Αντιθέτως, τα σημεία αυτά έρχονται πολύ κοντά (απόσταση που 
κυμαίνεται στις 500bp) στα ώριμα μόρια του χιμαιρικού mRNA μετά το 
μάτισμα.

Έτσι,  με υπόστρωμα ολικό κυτταρικό RNA (περιέχει το σύνολο των 
μεταγράφων, κανονικών και χιμαιρικών) συντίθεται συμπληρωματικό 
(complementary DNA, cDNA). Το cDNA είναι απαλλαγμένο από ιντρόνια, 
οπότε η ενίσχυση των χιμαιρικών αλληλουχιών είναι ευχερέστερη. 

Οπότε αντί για χιμαιρικά γονίδια στην ουσία ανιχνεύονται χιμαιρικά 
μετάγραφα

Γιατι μελετούμε τα χιμαιρικα γονίδια σε επίπεδο RNA και όχι 
σε επίπεδο DNA στις τεχνικές της Μοριακής Γενετικής



ΡΟΗ ΕΡΓΑΣΙΑΣ ΓΙΑ ΤΗΝ ΑΝΑΛΥΣΗ ΕΝΌΣ ΜΕΣΕΓΧΥΜΑΤΟΓΕΝΟΥΣ ΟΓΚΟΥ

Επιλογή κατάλληλης μεθοδολογίας για την απομόνωση ολικού RNA.

Προσδιορισμός της ποιότητας και της συγκέντρωσης του 
απομονωμένου υλικού.

Επιλογή της κατάλληλης μοριακής τεχνικής για την ανίχνευση της 
αλληλουχίας  ενδιαφέροντος. 



ΤΙ ΕΙΔΟΥΣ ΥΛΙΚΟ ΦΤΑΝΕΙ ΣΤΟ ΕΡΓΑΣΤΗΡΙΟ ΜΟΡΙΑΚΗΣ ΓΕΝΕΤΙΚΗΣ

Υλικό μετά από χειρουργική επέμβαση ή από βιοψια

Μπορεί να είναι: Νωπός ιστός (ελάχιστες περιπτώσεις)

Μονιμοποιημένο υλικό που περίσσεψε μετά 
την παθολογοανατομική εξέταση 

ΠΟΙΑ ΤΑ ΘΕΤΙΚΑ ΚΑΙ ΤΑ ΑΡΝΗΤΙΚΑ ΚΑΘΕ ΠΕΡΙΠΤΩΣΗΣ  ?



Αποτελεί το πρώτο βήμα στις αναλύσεις DNA και RNA

 Απομόνωση  με χρήση απλών χημικών αντιδραστηρίων (όχι πια σε 
κλινική εφαρμογή)

 Απομόνωση  με εμπορικά κιτ που περιέχουν όλα τα απαραίτητα 
αντιδραστήρια και λεπτομερείς οδηγίες

 Απομόνωση  με αυτοματοποιημένες μεθόδους

(+) εκμηδένιση του κινδύνου επιμόλυνσης από δείγμα σε δείγμα

(+) σύντομος χρόνος απομόνωσης (τυπικά 30-45 λεπτά για 6 έως 16 
δείγματα)

(+) ελάχιστη ενασχόληση του χειριστή

(-) απομόνωση γενετικού υλικού από πιο «δύσκολες πηγές»

(-) υψηλό κόστος

Απομόνωση νουκλεϊκών οξέων



Αλυσιδωτή Αντίδραση Πολυμεράσης



Προβληματισμοί σχετικά με την PCR

 Επεξεργασία των δειγμάτων και η προ-αναλυτική φάση 
(υλικό κακής ποιότητας)

 Αναστολείς: Ηπαρίνη, αιμοσφαιρίνη, λακτοφερρίνη

 Σχεδιασμός των εκκινητών : με τη χρήση on line tools 
(primer3plus.com )

 Επιμόλυνση

ΕΙΝΑΙ ΙΣΩΣ Η ΠΙΟ ΠΟΛΥΧΡΗΣΙΜΟΠΟΙΗΜΕΝΗ ΜΟΡΙΑΚΗ ΤΕΧΝΙΚΗ

ΚΑΙ ΑΠΟΤΕΛΕΙ ΟΥΣΙΑΣΤΙΚΑ ΤΗΝ ΚΑΡΔΙΑ ΟΛΩΝ ΤΩΝ ΤΕΧΝΙΚΩΝ 

ΑΙΧΜΗΣ ΤΗΣ ΜΟΡΙΑΚΗΣ ΚΑΙ ΓΕΝΕΤΙΚΗΣ ΑΝΑΛΥΣΗΣ ΣΗΜΕΡΑ. 



ΑΝΙΧΝΕΥΣΗ ΧΙΜΑΙΡΙΚΩΝ ΜΕΤΑΓΡΑΦΩΝ ΤΟΥ EWS/FLI1



Aνίχνευση των προϊόντων ενίσχυσης qRT-PCR

 Πολλαπλασιασμός – ανίχνευση – ποσοτικοποίηση τμήματος cDNA (μήτρας) σε 
πραγματικό χρόνο

 Mεγαλύτερη ακρίβεια, αποδοτικότητα, σε µικρότερο χρόνο από PCR

 Χρήση αυτοποιηµένου µηχανήµατος - ανάλυση και ποσοτικοποίηση του σήµατος
φθορισμού- ανίχνευσης της μήτρας

 Ένταση φθορισµού αυξάνεται σταδιακά σε συνάρτηση µε την αύξηση των 
αντιγράφων  σε κάθε κύκλο της αντίδρασης

 Threshold/Κατώφλι (το σηµείο στο οποίο ξεχωρίζει έντονα το φθορίζον σήµα των 
προϊόντων της Real time PCR από το βασικό επίπεδο (baseline).

ΠΡΟΒΛΗΜΑΤΙΣΜΟΙ: Η απόδοση της μεθόδου εξαρτάται κατά βάση 
από την ποιότητα του αρχικού υλικού (προ-αναλυτική φάση)



Quantitative Real Time PCR

Η αύξηση του σήματος φθορισμού είναι ανάλογη του συντιθέμενου 
προϊόντος και σχετίζεται άμεσα με την ποσότητα του αρχικού 
υποστρώματος.



Συνοψίζοντας μέχρι εδώ:

Όταν έρχεται ένα υπό εξέταση υλικό στο εργαστήριο απομονώνουμε
RNA και χρησιμοποιούμε μια από τις προαναφερθείσες τεχνικές για την
ανίχνευση κάποιου συγκεκριμένου χιμαιρικού γονιδίου.

Σε όλες τις περιπτώσεις ψάχνουμε ένα συγκεκριμένο χιμαιρικό γονίδιο

Αυτό συνήθως καθορίζεται από τον Παθολογοανατόμο που έχει
αναλύσει ήδη το υλικό και με βάση συγκεκριμένους δείκτες και άλλα
στοιχεία της ανατομίας, της ιστολογίας κλπ του όγκου υποθέτει ότι
πρόκειται για κάποιο συγκεκριμένο τύπο όγκου που είναι ήδη γνωστό ότι
χαρακτηρίζεται από την παρουσία συγκεκριμένου χιμαιρικού γονιδίου.

Αυτό όμως δεν ισχύει ΠΑΝΤΑ.

Υπάρχουν πολλές περιπτώσεις που η «υπόθεση εργασίας» μας
ΔΕΝ επιβεβαιώνεται.



ΤΙ ΚΑΝΟΥΜΕ  ΟΤΑΝ 

ΔΕΝ ΓΝΩΡΙΖΟΥΜΕ ΚΑΝ ΓΙΑ ΠΟΙΟ ΧΙΜΑΙΡΙΚΟ ΓΟΝΙΔΙΟ ΠΡΕΠΕΙ ΝΑ 
ΨΑΞΟΥΜΕ?

ΥΠΑΡΧΟΥΝ ΠΑΡΑΠΑΝΩ ΑΠO ΜΙΑ ΠΕΡΙΠΤΩΣΕΙΣ ΔΙΑΦΟΡΕΤΙΚΩΝ 
ΠΑΡΤΕΝΕΡ ΓΙΑ ΈΝΑ ΣΥΓΚΕΚΡΙΜΕΝΟ ΓΟΝΙΔΙΟ (όπως ΣΥΜΒΑΙΝΕΙ ΜΕ ΤΟ 
EWSR1)??

Η ΑΡΧΙΚΗ ΥΠΟΘΕΣΗ ΕΡΓΑΣΙΑΣ ΔΕΝ ΕΠΑΛΗΘΕΥΕΤΑΙ ΜΕ ΚΑΜΙΑ ΤΕΧΝΙΚΗ 
(FISH , RT-PCR)??

NEXT GENERATION SEQUENCING



The impact of next generation sequencing on sarcoma diagnosis. 

Background: The rarity and heterogeneity of sarcoma has been complicating the diagnosis of 
sarcoma for years. Even expert pathologists of sarcoma could make mistakes in the diagnosis of this 
disease. The availability of Next Generation Sequencing (NGS) data enabled more accurate diagnosis 
of sarcoma. In this study, we systematically described the application of NGS on the diagnosis of 
sarcoma and the contribution of NGS to the diagnostic accuracy of sarcoma. Methods: A multi-center, 
retrospective study included 235 sarcoma patients’ tumor and paired normal samples that were sent 
from 56 hospitals to a College of American Pathologists (CAP) accredited and Clinical Laboratory 
Improvement Amendments (CLIA) certified laboratory, at Shanghai, China for Next Generation 
Sequencing (NGS) was performed. Using next generation sequencing based YS panel consisting 450 
genes, these 235 sarcoma patients’ sample were sequenced and the NGS data was analyzed. The 
initial diagnosis without NGS information was reconsidered by expert pathologists. Results: Taking 
into consideration both the initial diagnosis and the NGS results, the final diagnosis of these 235 
sarcoma cases included 8 low grade malignant fibromyxoid tumors, 11 dermatofibrosarcoma 
protuberans (DFSP), 38 myxoliposarcomas, 22 alveolar rhabdomyosarcomas, 11 alveolar soft tissue 
sarcoma, 2 desmoplastic small round cell tumors, 37 NTRK rearrangement spindle cell tumors, 40 
Ewing’s sarcoma and 66 synoviosarcomas. In total, 29% initial diagnoses were changed according 
to NGS identified fusions, including 13% low grade malignant fibromyxoid tumors (1 FUS-CREB3L2
fusion), 27% DFSPs (3 COL1A1-PDGFB fusions), 11% myxoliposarcomas (3 FUS-DDIT3 fusions and 1 
EWSR1-DDIT3 fusion), 14% alveolar rhabdomyosarcomas (2 PAX7-FOXO1 fusions and 1 FOXO1-
LINC00598 fusion), 18% alveolar soft tissue sarcomas (2 ASPSCR1-TFE3 fusions), 50% desmoplastic 
small round cell tumor (1 EWSR1-WT1 fusion), 95% NTRK rearrangement spindle cell tumors, 13% 
Ewing’s sarcomas (3 EWSR1-FLI1 fusions and 2 EWSR1-ERG fusions) and 21% synoviosarcomas (9 
SS18-SSX1 fusions and 5 SS18-SSX2 fusions). Conclusions: NGS would be highly recommended for 
accurate diagnosis of sarcoma, especially for NTRK rearrangement spindle cell tumor, the majority of 
which were confirmed according to NGS identified fusions.

2020 ASCO Annual Meeting



Χρονολόγιο της «εξέλιξης» 
στην αλληλούχιση 

βιομορίων

Illumina workflow

IonTorrent workflow

454system-1st NGS machine

3rd generation sequencing 
Real-time-single molecule seq



ΜΕΘΟΔΟΣ SANGER

ΑΥΤΟΜΑΤΟΠΟΙΗΜΕΝΗ 

ΑΛΛΗΛΟΥΧΙΣΗ



ΜΕΘΟΔΟΣ SANGER ΑΥΤΟΜΑΤΟΠΟΙΗΜΕΝΗ ΑΛΛΗΛΟΥΧΙΣΗ



Ανάλυση Αλληλουχίας – Αναζήτηση σε βάσεις βιολογικών δεδομένων

Εξαγωγή της αλληλουχίας αυτής της περιοχής (κάθε 
γράμμα αντιστοιχεί σε ένα από τα 4 νουκλεοτίδια, Α, 
Τ, C, G)

Έχει επικρατήσει, για ευκολία στον χειρισμό, οι αλληλουχίες να γράφονται σε μία συγκεκριμένη μορφή
(Fasta ή FASTA)

Τυπική αλληλουχία σε Fasta μορφή: 
1. Πρώτη γραμμή ξεκινάει πάντα με το σύμβολο 

>
2. Μετά το σύμβολο > ακολουθεί σύντομη 

περιγραφή της αλληλουχίας
3. Στις επόμενες γραμμές βρίσκεται η 

αλληλουχία (συνήθως) σε 80άδες (80 
νουκλεοτίδια ανά γραμμή)

Αναζήτηση με τον αλγόριθμο BLAST

Basic Local Alignment Search Tool
Αλγόριθμος τοπικής στοίχισης

Αναπτύχθηκε στο NCBI

ΤΑΥΤΟΠΟΙΗΣΗ ΤΗΣ ΑΛΛΗΛΟΥΧΙΑΣ ΠΟΥ «ΔΙΑΒΑΣΑΜΕ»



Επιβεβαίωση ευρημάτων PCR ένας στόχος κάθε φορά!!!



ΑΝΑΓΚΗ ΓΙΑ ΠΕΡΙΣΣΟΤΕΡΗ ΠΛΗΡΟΦΟΡΙΑ

ΡΑΓΔΑΙΑ ΕΞΕΛΙΞΗ ΣΤΗ ΒΙΟΤΕΧΝΟΛΟΓΙΑ

ΑΥΞΗΜΕΝΟ ΕΝΔΙΑΦΕΡΟΝ ΤΗΣ ΕΠΙΣΤΗΜΟΝΙΚΗΣ ΚΟΙΝΟΤΗΤΑΣ 
ΓΙΑ ΕΞΕΙΔΙΚΕΥΜΕΝΟΥΣ ΒΙΟΔΕΙΚΤΕΣ

ΣΤΡΟΦΗ ΠΡΟΣ ΤΗΝ ΕΞΑΤΟΜΙΚΕΥΜΕΝΗ ΙΑΤΡΙΚΗ

ΜΕΙΩΣΗ ΤΟΥ ΚΟΣΤΟΥΣ 

ΠΟΙΟΙ ΠΑΡΑΓΟΝΤΕΣ ΟΔΗΓΗΣΑΝ ΣΤΗΝ ΑΥΞΑΝΟΜΕΝΗ 
ΧΡΗΣΗ ΤΗΣ ΜΑΖΙΚΗΣ ΑΛΛΗΛΟΥΧΟΠΟΙΗΣΗΣ ΣΤΗ 
ΔΙΑΓΝΩΣΗ?



ΔΙΑΓΡΑΜΜΑΤΙΚΗ ΑΠΕΙΚΟΝΙΣΗ ΤΗΣΜΕΘΟΔΟΥ PAIRED-END 
ILLUMINA



Clustering & Sequencing



SPECIFIC Target amplification 
(gene panels)

FuPa DIGESTION

PURIFICATION AND 
CONCENTRATION EVALUATION

Adaptors Ligation

FFPE/FF SAMPLE NUCLEIC ACID 
ISOLATION AND 

QUANTIFICATION

Barcoded DNA OF SPECIFIC LENGTH 
PURIFICATION & REAMPLIFICATION



Emulsion PCR -Sequencing

EMULSION PCR
AND BINDING
ON MICROSPHERES

PH ALTERATIONS DETECTION  



Run metrics & Data analysis



Gene Fusions



Run metrics & NO Data analysis



• Το Εργαστήριο ασχολείται με τη διαφοροδιάγνωση των Σαρκωμάτων 
από το 1996

•Τα τελευταία 8 έτη >600 εξετασθέντα δείγματα , με αυξανόμενη συχνότητα 
(υλικό βιοψίας)

• Η μεθοδολογική προσέγγιση που επιλέγεται εξαρτάται από τον τύπο 
της γενετικής αλλαγής που διερευνάται π.χ. η ανίχνευση γνωστού χιμαιρικού 
γονιδίου γίνεται με PCR ενώ η διερεύνηση άγνωστων μεταλλάξεων με seq-
ανάλυση

• Παθολογοανατομικά Εργαστήρια  Νοσοκομείων και Ογκολογικές 
κλινικες

• Η πλειονότητα ήταν Σαρκώματα Ewing.

• Συνδυασμός με FISH 

ΕΡΓΑΣΤΗΡΙΟ ΓΕΝΕΤΙΚΗΣ  «Ο ΑΓΙΟΣ ΣΑΒΒΑΣ»



ΕΡΓΑΣΤΗΡΙΟ ΓΕΝΕΤΙΚΗΣ 

«Ο ΑΓΙΟΣ ΣΑΒΒΑΣ»

ΠΑΡΕΛΘΟΝ

ΙΣΤΟΣ

ή

FFPE

cDNA 

Nested ή Long PCR

Real-Time  PCR

SANGER SEQ-ANALYSIS



PCR ανάλυση: Προϋποθέτει τη γνώση των δύο παρτενέρ γονιδίων ή αλλιώς γίνεται 
μακροσκελής και χρονοβόρα

FISH ανάλυση: Συνήθως εστιάζει σε ένα γονίδιο και σε ορισμένες περιπτώσεις μπορεί να 
άνιχνεύσει τον παρτενέρ, αλλά πάλι προϋποθέτοντας ποιο γονίδιο μπορεί να είναι.

Next-generation sequencing (NGS) ανάλυση:
Καλύπτει μεγάλο νούμερο  γονιδίων (81) που μπορεί να σχετίζονται με το 
σχηματισμό του χιμαιρικού και 
Μπορεί να αναδείξει και νέα εμπλεκόμενα γονίδια με μία δοκιμασία (στην ίδια 
εξέταση).

ΠΑΡΟΝ: ΑΛΛΗΛΟΥΧΟΠΟΙΗΣΗ ΝΕΑΣ ΓΕΝΙΑΣ





Παραδείγματα από την κλινική εφαρμογή του εργαστηρίου μας

Δείγμα Χ: ήρθε ως πιθανό συνοβιοσαρκωμα.
Μετά από έλεγχο με RT-PCR βρέθηκε αρνητικό για την παρουσία 
του συγκεκριμένου χιμαιρικού γονιδίου.
Ακολούθησε NGS ανάλυση με το πάνελ των Σαρκωμάτων όπου 
ανιχνεύτηκε η παρουσία του EWSRI/CREB1 (αγγειωματώδες ινο-
ιστιοκύττωμα)

Δείγμα Ψ: ήρθε ως πιθανό συνοβιοσαρκωμα επίσης.
Μετά από έλεγχο με RT-PCR βρέθηκε αρνητικό για την παρουσία 
του συγκεκριμένου χιμαιρικού γονιδίου.
Ακολούθησε NGS ανάλυση με το πάνελ των Σαρκωμάτων όπου 
ανιχνεύτηκε η παρουσία του BCOR/ZC3H7B (EWING LIKE SARCOMAS)



Hellenic Group of Sarcoma and Rare Cancers
A  prospective study 

Cancers (Basel). 2024 Jun 24;16(13):2314. doi:10.3390/cancers16132314.  PMID: 39001377



molecular diagnosismolecular resultexpert diagnosis
ALT FISH MDM2 negALT

no modification (false positive)ESR1-FLI1 (first time), NGS negatypical ossifying fibromyxoid tumor
angiomatoid fibrous histiocytomaESR1-ATF1CCS
DDLPS with myxoid componentFISH MDM2 posDDLPS or myxLPS

probably small cell OSNGS negdedif. CS or mesench.CS or small cell OS
BCOR-CCNB3ES

USRCNGS negEwing-like
URCSNGS neg, BCOR negEwing-like
Ewing SaESR1-FLI1Ewing-like
ASPSNGS negEwing-like or ASPS
Ewing SaEWSR1-FLI1Ewing-like or MPNST
MPNSTNGS negEwing-like or MPNST or SS
URCSNGS neg, BCOR negEwing-like or myoepithelial Ca
RMSNGS neg, BCOR negEwing-like or spindle cell RMS
DDLPSFISH MDM2 poshigh-grade Sa
ALTNGS neg, FISH MDM2 poslipoma or ALT
NTRK-rearranged LMSETV6-NTRK3LMS
LMSNGS negLMS or DDLPS

LMSNGS neg, KIT/PDGFRa/BRAF/RAS negLMS or GIST

LMS NGS neg, KITexon10 mut, PDGFRa/BRAF/RAS negLMS or GIST

MFS G1DNA seqMFS G1 or intramuscular myxoma
MPNSTNGS negMPNST or SS
nodular fasciitisMYH9-USP6myofibroblastic tumor
MFSNGS neg, FISH FUS-DDIT3 negmyxLPS or MFS
MFS G1NGS negmyxLPS or MFS G1
WDLPSNGS neg, FISH MDM2 posprobaly myxLPS
EMCTAF15-NR4A3SS
UPS NGS neg, FISH MDM2 negUPS or DDLPS

ALT: atypical lipomatous tumor, ASPS: alveolar soft part sarcoma, Ca: carcinoma, CCS: clear cell sarcoma, CS: chondrosarcoma, DDLPS: dedifferentiated liposarcoma, EMC: extraskeletal myxoid

chondrosarcoma, ES: epithelioid sarcoma, FISH: fluorescence in situ hybridization, GIST: gastrointestinal stromal tumor, LMS: leiomyosarcoma, MFS: myxofibrosarcoma, MPNST: malignant 

peripheral nerve sheath tumor, myxLPS: myxoid liposarcoma, NGS: next-generation sequencing, OS: osteosarcoma, RMS: rhabdomyosarcoma, Sa: sarcoma, SS: synovial sarcoma, UPS: 

undifferentiated pleomorphic sarcoma, URCS: undifferentiated round-cell sarcoma, WDLPS: well-differentiated liposarcoma.



Οι συμπαγείς όγκοι ( καρκινώματα – σαρκώματα ) παρουσιάζουν λόγω 
της υφής τους μια σειρά περιορισμούς στο χειρισμό τους.

•Η πιστότητα της γενετικής ανάλυσης εξαρτάται πολύ από την ποιότητα
του βιοπτικού υλικού.

• Ο ιστολογικός τύπος πολλών όγκων απαιτεί ιδιαίτερους χειρισμούς για 
την απομόνωση γενετικού υλικού πχ οστά με εκτεταμένη νέκρωση.

• Ο χειρισμός του υλικού μετά τη βιοψία ή τη χειρουργική επέμβαση 
επηρεάζει σημαντικά την ποιότητα του υλικού. Υλικό που έχει υποστεί 
επανειλημμένες αφαλατώσεις ή εκτεταμένη έκθεση σε οργανικούς διαλύτες 
χρειάζεται ειδική επεξεργασία για την απομόνωση γενετικού υλικού. 

• Για την αποτελεσματικότερη ανάλυση ο νωπός ιστός είναι η καλύτερη πηγή 
γεγονός που προϋποθέτει τον προγραμματισμό της γενετικής ανάλυσης ήδη από 
την ώρα του χειρουργείου.



Η γενετική ανάλυση για να είναι όσο το δυνατόν πιο επιτυχής 

απαιτεί την στενή και συνεχή συνεργασία Κλινικής, 

Παθολογοανατομικού  και Εργαστηρίου Γενετικής


