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Figure 1| The 28 INCa-certified molecular genetics centres in France. The map shows cities
where centres are located as well as the borders of the French administration regions. There are three
centres in Paris (left upper vignette).
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Laborataire d'Anatomie et Cytclogie Pathologiques

Responsable  Pr ML STURM
Biologistes D J. MONDET

INSTITUT DE BIOLOGIE ET PATHOLOGIE - Chef de pdle : Fr H. Pelloux ’ )

Laborateire de Génétigue Moléculaire
Responsable Dr ). FAURE
Biologistes Dr E. de FRAIPONT

v J. BOUTONMAT Dr M. BIDART
DEMANDE D' ANALYSES MOLECULAIRES POUR TUMEURS SOUDES /f CLINICIENS
A adresser avec le prélévement au secrétariat de la plateforme INCa (A. ROYER/ J. KREMEURT)
Département d'Anatomie et Cytologle Pathologiques, Institut de Blologle et Pathologle, RDC bas, CHU Grenoble Alpes

Tél : 04.76.76.63.09 { mail : plateformelNCatumeurssolides@ chu-grenoble. fr

PATIENT L e e
Etiquette patient
Date de la demande / /. ‘quetie patl
NOM de nai e
MOM d'usage
Prénom
Tampon prescripteur
Date de naissance / /. Sexe oF oM
Cliniclen/oncologue et établissement prescripteur (3 facturar)
Autre(s) correspondant(s)
RENSEIGNEMENTS CLINIQUES :
# Indication de 'analyse : o Diagnostique o1 Théranastigue o1 Mécanisme de résistance = Urgent
# Stade : o Localisé o1 5tade localement avancé ou métastatique opl___pM__ pM__
* Mutation connue :: o Mon 210U i PrECiSer) § s iesceeressessescinnen- 0 PrOYOCOI 2 préciser) ...
# Statut Tabagique: 0 Oui o Non
PATHOLDGIE TUMORALE ou EXAMENS DEMANDES
de
oCholangiocarcineme * Analyse NGS a partir d’ADM *: Panel Tumeur Sclide Agilent®
1 Cancer colorectal O Statut mutationnel [dont les génes EGFR, KRAS, NRAS, BRAF, KIT, PDGFRA, MET, ALK, ROS1, POLE,
o CUP BRCAL, BRCAZ, PIK3CA, TPS3,..)
1 Endométre Gane(s) particulieris)® [ PreCISET] s casicass s e ssa sttt s sttt
o Estomat o Instabilité microsatellitaire (MS1)
- Foie 0 Amplification/déléton [CNV) : génes rechierchés (3 préciser) «
o GIST * Analyse NGS a partir de I'ARN (RNA-seq) :
o Gliome, SNC o Panel CTL ** (dont fusions NTRKL/2/3, ALK, BRAF, ROSL, MET, NRG1, FGFR1/2/3)
’ o Panel Pansolid*®**
o Lymphome
o Mélanome * Immunohistochimie (IHC) :

1 Neuroblastome
o Os et tissu mou
o Owvaire

o Pancréas

o Poumon

o mon épldermoide
o épidermoide

o Thyroide
0 Vessief woies urinaires
[ TE o O —

oMLK OROSL  OPDLL
[ =— 0 IHC (RER)

# FISH (Joindre [z lame d'IHC)
Amplification :

o ERBB2 [HERZ) OMDM2 0 MET oFGFR1 o FGFR2Z ONMYC 0 AUIFES BEMNES. ...
REarrangement :

oALK oROS1 oRET chAutre.. ...

oBCL2 oBCle oCCNDl oMALTL o MYC

0 5I5H HER2 (Joindre |a lame d'IHC)
* Autres analyses 3 partir de 'ADN

o0 Méthylation MLH1
O Signature HRD

o Méthylation : MGMT 0 Méthylome

MATERIEL FOURNI (un bloc tissulaire le plus représentatif de la tumeur)

Date d'erwoidubloc: ___ J |/

Pathalogiste responsable du diagnostic

N* d'identification du bloc par le laboratoire initial :

Date de prélévement [exérése chirurgicale) : ! /

O Formal 4%

o congélation O Autre fixateur | préciser)
O Piéce opératoire O biopsie

O eytobloe [  Tumeur : O primitive O miétastase O Mon déterming

Type histologique :

Organe :

% cellules tumorales : 0 <1% o 1-9% o 10-19% 0 20-29% o30% o50% o 80% o 100%

CENTRE HOSPITALIER UNIVERSITAIRE DE GRENOBLE
510217 - 38043 Grenoble cedex 09 - standard 04 76 76 75 75
www.chu-grenoble.fr - N SIRET : 263_ 800 302 000 14 — N* FINESS : 38 07800.80
Mize 3 jour mars 2024

INSTITUT DE BIOLOGIE ET PATHOLOGIE - Chef de péle : Pr H. Pelloux ‘ I

Labaratoire o' et Cytolagie P giy Labaratoire de Génétique Moléculaire

Responsable  Pr ML STURM Responsable Dr ). FALURE

Biclogistes D ). MOMDET Biologistes Dr E. de FRAIPONT
DO L. BOUTONMNAT Dr M. BIDART

* Analyse NG5 par capture d' ADM (Agilent®): panel de 65 génes

AKT1 exon 3 (NN _001014431.2), ALK exons 20, 21, 22, 23, 24 et 25 (NM_DD4304.5), APC tous les exons (NM_DD003E.6) , AR exons 4, 5,6, 7 et
B [NM_DDD044.E), ARIDLA [NM_006015.6), ATM (NM_000051.4), BAP1 [NM_004656.9), BARDI (NM_OD04E5.4), BRAF exons 11 et 15
[NM_0D04333.6), BROAD (NM_DOT294.4), BRCAZ (NM_000059.4), BRIP1 [NM_032043 _3), CDK12 [NM_016507 4), CHEKI [NM_001274.5), CHEK2
[MM_007194.4), CTNMBT exon 3 (NM_001904.4), DDRZ exons 5, B, 12, 13, 14, 15, 16, 17 et 18 (NM_006182 4), EGFR exons 12, 18, 19, 20 et 21
[NM_005228.5), ERBB2Z exons B, 17, 18, 19, 20 et 21 (NM_D04443.4), ERBB3 exons 3,7,8,20,21,2223 (NM_DO1982.4), ERBBS exons
1,4,6,7,89,10,12,15,23 (NM_005235.3) , ESR1 exons 5 et B [NM_DD0125.4), FANCA [NM_DD0135.4), PANCL [NM_001114636.1), FEXWT exons
5 B, 9, 10 et 11 [NM_033632.3), FGFRI exons 5, 13 et 15 [NM_001174067.2), FGFR2 exons 7, 9, 12 et 14 [NM_D22970.3), FGFR3 exons 7, 9,
14, 16 e1 16 (NM_001163213.2), FGFR4 exons 11, 12, 13, 14, 15, 16 et 17 (NM_002011.5), GNALI exons 4 et 5 [NM_002067.5), GNAQ exons 4
et 5 [NM_002072.5), GNAS exons & et 9 (NM_DDD516.7), HRAS exons 2, 3 et 4 (NM_ 005343.4), IDHI exon 4 [NM_005896.4), IDHZ exon 4
[NM_002168.4), JAKZ exon 14 [NM_004972.4), KITexons 8,9, 11, 13, 14,1516, 17 et 18 (NM_ 000222 3), KRAS exons 2, 3 et 4 [NM_033360.4),
MAPZKI exons 2, 3, 4 et 5 (NM_002755.4), MET intron 13 et exons 14 & 30 (NM_D01127500.3), MLH1 tous les exons (NM_DDD249.4), MSHZ
tous les exons [MM_000251.3), MSHE tous les exons (MM_000179.3) . MTOR exons 30, 38, 43, 47, 53, 56 (NM_DD495E.4), NEBN
[NM_D02485.5), NOTCHI tous les exons (NM_017617.5), NRAS exons 2, 3 et 4 [NM_002524.5), PALEZ [NM_024675.4), PDGFRA exons 12, 14
et 18 [NM_DOB206.6) , PIK3CA exons 10, 14 et 21 (NM_D06218.4), PIK3CE exons 11 et 24 [NM_006219.3), PMS2 exons 1 3 11 (NM_000535.7),
POLE exons 9, 10, 11, 12, 13 et 14 [NM_006231.4), PTEN exons 1, 3, 5, 6, 7 et 8 (NM_DO0314.8), RADSIC (NM_058216.3), RADS1E
[MM_133510,4), RADSLD (NM_001142571.2), RADS4L [NM_003579.4), RBL [NM_000321.3), RET exons 11, 13, 14, 15, 16 (NM_020630.6), ROS1
ex0ns 36, 37, 38, 39, 40 et 41 (NM_002944.3), SMADY exons 3, 5, 6, 8,9, 10, 11 et 12 (NM_005359.6), $TKLI exons 1, 4, 5, 6 18 [NM_00D0M55.5),
TERT région promotrice [NM_001193376.3), TP53 exons 2 4 11 [NM_000546.6).

** panel CTL FusionPlex, Séquenceur 55, alignement hgl9 pour recherche de transcrits de fusions

AKT1 exons 2-5 [NM_D05163), ALK exon 2,4,6, B, 10, 12, 14, 16-23, 26 (NM_D04304], AXL exon 11 [NM_021913), exons 18-20 [NM_DO1699),
BRAF exons 7-11 (NM_004333), CONDY exons 1-5{NM_053056), EGFR exons 1, 7-9, 14-20, 24-25 (NM_005228), FGFRI exons 2, 8-10, 17
[MM_015850), FGFRZ exons 2, 5, 7-10 [NM_000141), FGFR3 exons 3,5, B-10, 17 [NM_000142), MAPZKI axon 2 (NM_0302755), MET exons 2,
-6, 13-17, 21 [NM_DDEIII'&SL NRGI exons 1-6 [NM_IIHI!SSJ, NTREK1 exons 2, 4, 6, B, 10-13 ﬂNM_mJ_"ni‘.Q], NTRKZ exons 5, 7,9, 11-17
[NM_006180), NTRKS exons 4, 7, 10, 1318 (NM_D02530), PPARG exons 1-3, 5 [NM_015869), RAFI exons 4-7, 9-12 (NM_D02880), RET exons 2,
4, 6, B-14{NM_020630), ROS1, exons 2, 4, 7, 31-37 [NM_002044), THADA exons 24-30, 36-37 [NM_022065)

***panel Pansolid FusionPlex, S&quenceur 55, alignement hgl9 pour recherche de transcrits de fusions

ACVR2A exons 1-3 (NM_001616), AKT1 exons 2-5 [NM_D05163), AKTZ exons 2, 5, 11 [NM_001626), AKT3 exon 2-4 65 [NM_D0S465), ALK exon
2,4, 6, 8, 10, 12, 14, 16-23, 26 (NM_004304), AR exons 1-8 [NM_000044), ARHGAP2E exon 2, 10-12 (NM_015071), ARHGAP26 exon?
[MM_O0E125), AXL exon 11 (NM_D21913), exons 18-20 (NM_001699), BOOR exon 2-12 14-15 [NM_001123385), BRAF exons 1-5, 7-16, 17
[NM_004333), BRD3 exon 2 (NM_0SE243), exons 9-12 (NM_007371), BROM exons 10-14 [NM_058243), CAMTAL exons 3, 8-10 (NM_015215),
CCNB3 expns 2-7 (NM_D33031), CONDI exons 1-5 [MM_053056), OIC exons 12, 14-20 [NM_D15125), CRTCI exons 1-4 [NM_D0015321), C5F1
exons 2-9 (NM_000757), CSFIR exons 11-13 (NM_005211), DNAJET exons 1-2 [NM_008145), EGF exons 16-19 [NM_001963), EGFR exons 1, 7-
9, 14-20, 24-26 (MM_DO5228), EPCE exons 9-11 [NM_02520%), ERBBE2 exons 4-5, 13, 15, 17, 23-26 (NM_004448), ERBB4 exons 2-4, 14-18, 23
[MM_005235), ERG exons 2-11 (NM_004449), ESRI exons 1-8 (NM_000125), ESRRA exons 2-3 [NM_004451), ETVI exons 3-13 (NM_DO495£),
ETV4 exons 2-10 (NM_00198E), EVTS exons 2-3, 7-0 (NM_004454), ETVE exons 1-7 (NM_DD19E7), EWSRI exons 4-14 (NM_D05243), FGFI exons
2-12, 17 (NM_015850), FGFRI exons 2-12, 17 (NM_015850), FGFR2 exons 2, 5, 7-10, 16-18 (NM_000141), FGFR3 exons 3, 5, 8-14, 17-18
[NM_000142), FGR exons 2-3 (NM_D05248), FOS exon 4 (NM_005252), FOSE exons 1-2 (NM_006732), FOXO1 exons 13 (NM_002015), FOXO4
exons 2-3 (NM_DO5938), FOXR2 exons 2-3, FUS exons 3-11, 13-14 [NM_004960), GLI exons 4-7 (NM_D05260), GRET exons 10-12 [NM_D05310),
HMGAZ exons 1-5 (NM-DD34E3), IGFIR exons 13-15 [NM_OD0ETS), INSR exons 2, 12-22 (MM_DDO20E), MK2 exons £-20, 22 (NM_D04972), JAK3
exons 10-12, 17-19, 23 (NM_000215), JAZFI exons 2-4 (NM_175061), KIT exons 1, 8 (NM_000222), MAML2 exons 2-3 (NM_032427), MAPZKI
exon 2 (NM_D302755), MASTI exons 7-9, 18-21 (NM_O14975), MAST2 exons 2-3, 56, 15-17 (NM_015112), MBTDI exons 3, 15-17
[NM_017643), MOMZ exons 2, 4-6, 8-10 (NM_002392), MEAFE exons 4-5 [NM_D01270B75), MET exons 2, 4-6, 13-17, 21 (NM_DO0245), MGEAS
exons 4-9, 12-15 (NKM_0012215), MKL2 exons 11-13 (NM_014048), MNI exons 1-2 [NM_002430), MSMB exons 2-4 (NN _D02443), MUSK exons
7, 810, 12-15 (NM_DOS592), MYB excns 7-9, 11-16 [NM_D01130173), MYBLI exons 8-15 (NM_O01080416), MYC exons 1-3 [NM_002467),
NCOAT exons 11-15 [NM_147223), NCOAZ exons 11-16, 22 [NM_DOESA0), MCOAT exons 2, 13-16, 20 [NM_D06534), NFATC2 exons 2-3, 9-10
[NM_012340), NFE2L2 exons 1-5 [NWM_006164), NFIE exons 2, 9 (MWM_D05598), exons 10-11 (NM_D01369458), NOTCHI exons 2, 4-5, 24-31
[NM_017617), NOTEHZ exons 5-7, 24-29 (MM_024408), NR4AZ excns 2-9 [NM_173200), NRGL exons 1-6, 8 [MM_DO4495), NTRKL exons 1-14
[NM_002523), NTRKZ exons 4-18 (NM_006180), NTRKF exons 3-17 [NM_002530), NUMBL exons 2-3 (NM_O04758), NUTMI exons 2-6
[NM_175741), PAX3 exons 2-8 (NM_181459), PAXE exons 1-3, 6-10 (MM_D03466), PDGFB exons 2-3 (MM_DD2608), PDGFD exons 5-7
[NM_025208), PDGFRA exons 7, 10-15 |NM_00S206), PDGFRB exons 8-14 (NM_D02609), PHFI exons 1-2, 10-12 (NM_024165), PHKB exon 4
[NM_000293), PIK3CA exon 2, 15 [NM_006218), PKNI exons 10-13 [NM_D02741), PLAGI exons 1-4 [NM_002655), PPARG exons 1-3
[MM_015863), PROMIO exons 13-14 (NM_D20228), PREACA exon 2 [NM_DO2730), PREACE exons 2-4 (NM_182948), PRKCA exons 4-6, 9, 15
[NM_D02737), PRKCE exons 1, 3, 7-9 (NM_DO2738), PRKCD exons 9-12, 15, 18 (NM_008254), PRKDI exons 2, 10-13 [NM_D02742), PRKD2 exons
10-13 (NM_016457), PREDS exons 10-13 (MM_DO5813), RADSIB exons 3-9 [NM_133509), RAF1 exons 2, 4-12, (NM_002880), RELA exons 1-4,
11 (NM_021975), RET exons 2, 4, 6, -14 [NM_020630], ROSI exons 2, 4, 7, 31-37 [NM_D02944), RSPO2 exons 1-3 [NM_178565), RSPO3 exon
2[NM_D32784), S518 exons 2-6, 8-11 (NM_DO1007559), S518L1 exons 1-3, §-10 (MM_198935), STATE exons 1-7, 15-20 (NM_001178078), TAFLS
exons 5-7, 9 (NM_139215), TEFL2 exons 4-6 (NM_207036), TERT exons 2-3, 5, 7, 9-12, 15 (NM_198253), TFE3 exons 2-8 (NM_006521), TFEB
exons 1-6, 9-10 (NM_007162), TFG exons 3-8 (NM_008070), THADA exons 24-31, 36-37 [NM_022065), TMPRSS2 exons 1-6 (MM _DOSESE), USPS
exons 1-3 (NM_DDA505), VGLL2 exans 1-4 (NM_0182645), WWTRI exons 3-4 (NM_015472), VAPL exons 149 (NM_D01130145), YWHAE exon 5
[NM_DOBTBL)
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Predictions Calibrated score Interpretation
Aduli-type diffuse gliomas 0.99729 match [ 4
Glioblastoma, IDH-wildtype 0.99713 match v 4




Garantir des analyses de qualité S ONCOSNRA
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Accréditation selon la norme COFRAC 15 189

EXAMENS
MEDICAUX ACCREDITATION N° 8-3486

Liste des sites et portées disponibles sur www.cofrac.fr

Seulslesrésultats suivis dela mention « # » sont couverts par l'acaréditation.

Délais de rendu 10 jours ouvrés =>Optimisation des circuits
Mise en place de navettes journalieres (CH Chambéry)
Prescription informatisée entre laboratoire d’anapath CHUGA et PGMC
Rendu des résultats dématérialisés (MSS Santé)
Coopérations avec les prescripteurs /oncologues/pathologistes

Adaptation aux prélevements recus et mise en place de 'ADNtc (biopsie liquide)

Veille technologique (ajout de nouvelles cibles//essais cliniques/ besoins cliniques)

Rencontres ONCO AURA, regards croisés en cancérologie — 20 mars 2025
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