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Les éléments de données précédés de ce symbole « + » ne sont pas obligatoires. Toutefois, ils peuvent étre cliniquement
importants quoique non encore validés ou utilisés régulierement dans la prise en charge des usagers.

Sélectionner un seul élément, sauf indication contraire.

Note : L’utilisation de cette fiche synoptique est optionnelle.

+ QUALITE DU PRELEVEMENT

+ Evaluation de la qualité de la cytoponction a I’aiguille fine de la thyroide (note A)
+[_| Adéquate

+[_| Inadéquate

+[_| Sous-optimale (préciser) :

+ Evaluation de la qualité des spécimens de résection ou inclus en cytobloc (note A)
+[_| Adéquate

+[_] Cellularité tumorale estimée (superficie utilisée pour l'analyse): %

+[_| Sous-optimale (préciser) :

Note : Si “Adéquate” n'est pas sélectionné, se référer au rapport du laboratoire d’origine pour connaitre I'explication.

+ RESULTATS

+ Analyse de mutation du géne BRAF (Note B)

+[_| Aucune mutation décelée
+[_| Mutation identifiée
+[_] p.VBOOE, c.1799T>A
+[_] p.K6O1E, c.1801A>G
+[ ] Autre mutation BRAF (préciser) :

+ Indiquer la fréquence de l'alléle muté : —— %
+[ | Ne peut étre déterminée (expliquer) :

+ Analyse de mutation du géne TERT (Note B)

+[_] Aucune mutation décelée
+[_| Mutation identifiée
+[ ] c.1-124 (C228T)
+[_] c.1-146 (C250T)
+[_] Autre mutation TERT (préciser) :

+[_| Ne peut étre déterminée (expliquer) :

Source: Chiosea S.i., et coll., pour les membres du Cancer Biomarker Reporting Workgroup du College of American Pathologists. Template for Reporting Results of
Biomarker Testing of Specimens From Patients With Thyroid Carcinoma .Version ThyroidBiomarkers 1.0.0.0. College of American Pathologists (CAP), 2016. Disponible Page 1de6
en ligne a 'adresse: www.cap.org. Traduction et adaptation frangaise autorisées, non validées par le CAP.
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+ Analyse de mutation du géne NRAS (Note C)

+[_| Aucune mutation décelée
+[_| Mutation identifiée
+[ ] p.Q61R, c.182A>G
+[] p.Q61K, c.181C>A
+[ | Autre mutation NRAS (préciser) :

+[_| Ne peut étre déterminée (expliquer) :

+ Analyse de mutation du géne HRAS (Note C)

+[_] Aucune mutation décelée
+[_| Mutation identifiée
+[ ] p.Q61R, c.182A>G
+[ ] p.G12V, c.35G>T
+_] Autre mutation HRAS (préciser) :

+[ | Ne peut étre déterminée (expliquer) :

+ Analyse de mutation du géne KRAS (Note C)

+[_] Aucune mutation décelée
+[ | Mutation identifiée
+[_] p.G12D, ¢.35G>A
+[ | Autre mutation KRAS (préciser) :

+[ | Ne peut étre déterminée (expliquer) :

+ Analyse de mutation du géne AKT1 (Note D)

+[_] Aucune mutation décelée
+[_| Mutation identifiée
+[_] p.E17K, c.49G>A
+[ ] Autre mutation AKT1 (préciser) :

+[_| Ne peut étre déterminée (expliquer) :

+ Analyse de mutation du géne TP53 (Note D)

+[_] Aucune mutation décelée
+[_| Mutation identifiée
+[_| Ne peut étre déterminée (expliquer) :
+ Analyse de mutation du géne PIK3CA (Note D)
+[_] Aucune mutation décelée
+[ ] Mutation identifiée

+[_] p.H1047R, c.3140A>G

+[ ] Autre mutation PIK3CA (préciser) :

+[_| Ne peut étre déterminée (expliquer) :

+ Analyse de mutation du géne CTNNB1 (B-caténine) (Note E)

+[_] Aucune mutation décelée
+[_| Mutation identifiée
+[ ] p.S33A, c.97T>G
+[ ] Autre mutation CTNNB1 (préciser) :

+[_| Ne peut étre déterminée (expliquer) :
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+ Analyse de mutation du géne RET (Note F)

+[_] Aucune mutation décelée
+[_| Mutation identifiée
+[ ] p.M918T, ¢.2753T>C
+[_] Autre mutation RET (préciser) :

+[] Type de mutation :
+_] Germinale (héréditaire)
+[_] Somatique (sporadique)
+[ ] Inconnue

+[_| Ne peut étre déterminée (expliquer) :

+ Réarrangement du géne ALK (nhote G)

+[_| Aucun réarrangement décelé
+[_] Réarrangement identifié :

+[ ] STRNVALK

+[ ] EML4YALK

+[_] Autre réarrangement du géne ALK (préciser) :
+[ | Ne peut étre déterminée (expliquer) :

+ Réarrangement du géne NTRK1 (note H)

+[_| Aucun réarrangement décelé
+[_] Réarrangement identifié :

+[ ] NTRK1/TPM3

+[ | NTRK1/TFG

+[_] Autre réarrangement du géne NTRK1 (préciser) :
+[_| Ne peut étre déterminée (expliquer) :

+ Réarrangement du géne NTRK3 (note H)

+[| Aucun réarrangement décelé
+[_] Réarrangement identifié :
+[ ] NTRK3/ETV6
+[_] Autre réarrangement du géne NTRK3 (préciser) :
+[ | Ne peut étre déterminée (expliquer) :

+ Réarrangement du géne RET (note F)

+[| Aucun réarrangement décelé
+[_| Réarrangement identifié :

+[ ] RET/PTC1

+[ ] RET/PTC3

+[ ] Autre réarrangement du géne RET (préciser) :
+[_] Ne peut étre déterminée (expliquer) :

+ Réarrangement du géne PPAR gamma (note F)

+[] Aucun réarrangement décelé
+[_] Réarrangement identifié :
+[ ] PAX8/PPAR gamma
+[ ] CREB3L2/PPAR gamma
+[ ] Autre réarrangement du géne PPAR gamma (préciser) :
+[_| Ne peut étre déterminée (expliquer) :

+ Autres marqueurs examinés (si applicable)

+[_] Marqueurs (préciser) :
+[_] Résultats (préciser) :
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Les éléments de données précédés de ce symbole « + » ne sont pas obligatoires. Toutefois, ils peuvent étre cliniquement
importants quoique non encore validés ou utilisés régulierement dans la prise en charge des usagers.

Sélectionner un seul élément, sauf indication contraire.
Note : L'utilisation de cette fiche synoptique est optionnelle.

+ METHODES

+ Méthodes de dissection (sélectionner tous les éléments applicables)

+[ ] Microdissection au laser

+ Préciser le nom du test* :

+[_| Microdissection manuelle dirigée sous microscope

+ Préciser le nom du test* :

+[_| Microdissection manuelle non dirigée sous microscope

+ Préciser le nom du test* :

+[_| Dissection & partir du bloc

+ Préciser le nom du test* :

+[_| Section de tissu entiére (aucune procédure d’enrichissement de la tumeur employée)

+ Préciser le nom du test* :

* Si plus d’'une méthode de dissection est utilisée, préciser quel test a été associé a chaque méthode de dissection sélectionnée.

+ Méthode d’analyse de mutation pour le géne BRAF (sélectionner tous les éléments applicables)
+[_| Séquengage par méthode de SANGER

+[_| Analyse des courbes de fusion en haute résolution

+[_| Séquencage de « nouvelle génération » (haut débit)
+[_| Analyse immunohistochimique

+[_| Clone VE1

+[ ] Autre (préciser) :

+[ | Autre (préciser) :

+ Méthode d’analyse de mutation pour le gene TERT
+[ ] Séquencage par méthode de SANGER

+[_| Séquengage de « nouvelle génération » (haut débit)

+[ | Autre (préciser) :

+ Méthode d’analyse de mutation pour les génes NRAS, HRAS, KRAS, AKT1, TP53 et PIK3CA (sélectionner tous les
éléments applicables)

+[_| Séquengage par méthode de SANGER

+[_| Analyse des courbes de fusion en haute résolution

+[_| Séquencage de « nouvelle génération » (haut débit)
+[_] Analyse immunohistochimique

+[_] Clone (préciser) :

+[_| Autre (préciser) :

+ Codons du géne NRAS évalués (sélectionner tous les éléments applicables) :

+[_] Codon 12
+[ ] Codon 13

+[_| Codon 61
+[_| Autre (préciser) :
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+ Codons du géne HRAS évalués (sélectionner tous les éléments applicables) :

+[_| Codon 12
+[ ] Codon 13

+[_| codon 61
+[_| Autre (préciser) :

+ Codons du géne KRAS évalués (sélectionner tous les éléments applicables) :

+[ ] Codon 12
+[ ] Codon 13

+[_] Codon 61
+[_| Autre (préciser) :

+ Réarrangement du géne ALK

+[] Hybridation in situ

+[_| Amplification en chaine par polymérase aprés transcription inverse (RT-PCR)
+[_| Analyse immunohistochimique
+[_] Clone 5A4
+[_] Clone D5F3
+[] Autre (préciser) :

+[_| Séquencage de « nouvelle génération » (haut débit)

+ Réarrangement du géne PPAR gamma

+ ] Hybridation in situ

+[_| Amplification en chaine par polymérase aprées transcription inverse (RT-PCR)
+[_| Immunohistochimie

+[ ] Clone (préciser) :

+[_| Séquencage de « nouvelle génération » (haut débit)
+ Réarrangement des génes RET/PTC1, RET/PTC3, NTRK1 et NTRK3
+ ] Hybridation in situ

+[_| Amplification en chaine par polymérase aprés transcription inverse (RT-PCR)
+[_| Analyse immunohistochimique

+[ ] Clone (préciser) :

+[_| Séquengage de « nouvelle génération » (haut débit)

+ Méthode d’analyse de mutation pour le géne CTNNB1
+[ ] Séquencgage par méthode de SANGER

+[_| Séquengage de « nouvelle génération » (haut débit)

+[_| Analyse immunohistochimique

+[ ] Clone (préciser) :

+ Sensibilité/limite de la détection de la mutation (note A)
+[ 1 220%

+[ ] 210%

+[ ] 25%

+[ ] Autre (préciser): %
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+ Autre(s) méthode(s) utilisée(s) (si applicable(s))

+[_] Méthode(s) (préciser) :

+ Commentaire(s) :

Signature du N° de permis Dat Année Mois Jour
pathologiste ale |
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