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Personalized cancer medicine is based on a rapidly
emerging knowledge of the cancer mutation repertoire,

the unique patterns of mutations in human tumours that

are continually evolving, and the increased availability
of anti-cancer agents that target altered genes or
pathways. Transforming actionable mutations into
actionable cancer gene panels is an important step
toward using comprehensive molecular analysis of
tumours in the clinical setting to help guide physicians
in selecting therapies. In my presentation, | will present
concepts and experiences gained from a pilot study
involving patients with advanced metastatic cancers
from five cancer centres in Ontario, who are potential
candidates for early phase clinical trials of targeted
agents. The study includes rapid mutation detection

in a set of genes deemed to be actionable, validation

in a clinical molecular diagnostics laboratory and
reporting of actionable mutations to clinicians and
patients.
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Dans le domaine du cancer, la médecine personnalisée
est fondée sur l'accroissement rapide des connaissances
du répertoire des mutations, sur les combinaisons
uniques de ces mutations dans les tumeurs qui sont

en évolution continuelle, et sur l'accroissement de la
disponibilité des agents anticancéreux ciblant les génes
ou voies de signalisation altérés. La conversion de ces
listes de mutations en matrices liant les genes impliqués
dans le cancer a des recommandations cliniques
constitue une étape importante vers lutilisation de
l'analyse moléculaire exhaustive des tumeurs en milieu
hospitalier afin d'aider les médecins a choisir les types
de thérapie. En raison des progres de la génétique, de

la technologie et des développements thérapeutiques

du cancer, le moment est approprié pour élaborer

un programme d’essais cliniques et de recherche au
profit des patients, ainsi que pour batir une banque

de connaissances a long terme reliant les profils de

mutation aux interventions et résultats cliniques,
afin que les décisions cliniques de l'avenir puissent
passer de la phase heuristique a des décisions
fondées sur des données probantes.

Dans mon exposé, je présenterai des concepts et

des expériences que nous avons acquis lors d'un
projet pilote avec des patients atteints de cancers
métastatiques avancés en provenance de cing
centres de cancérologie ontariens et qui sont des
candidats potentiels pour des essais cliniques
d’agents ciblés. L'étude comprend la détection rapide
des mutations dans une série de genes critiques, la
validation dans un laboratoire clinique de diagnostics
moléculaires et la communication des mutations
pour lesquels une recommandation peut étre faite
aux cliniciens et patients.
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