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Institut national
de la santé et de la recherche médicale




Call for Proposals 2015
Exome and transcriptome sequencing of tumours for diagnostic purposes
as part of 2 clinical research programmes
MULTISARC and ACOMPLI
Application Form

Online submission: http://www.e-cancer.fr/Institut-national-du-cancer/Appels-a-projets/Appels-a-projets-en-cours/Sequencage-exome-et-transcriptome  
Deadline: October 8th, 2015 Midnight
Le dossier doit être rédigé en anglais
	Project Title: (in French)
	

	Project title: (in English)
	

	Project coordinator:

Name & First name

Title & function
	

	E-mail address:
Telephone:
	

	Business address:
	


	Nom de l’organisme bénéficiaire de la subvention :

Représentant légal (ou personne dûment habilitée
:

Nom Prénom :

(Titre et fonction)

Adresse :

Email :
	

	Statut juridique :

N° SIREN : 

Comptable public (oui/non)
	

	Nom prénom de la personne chargée du suivi administratif du dossier :

Adresse de correspondance :

e-mail :

Téléphone :
	


Experts récusés/Experts objected to for peer review
If the coordinator wishes, specify the experts objected to for peer review
If needed, state experts objected to for peer review
	Name & first name
	Job Title
	Nationality
	E-mail
	Reason

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	


1. Résumé du projet / project summary

Attention, ce résumé est indispensable pour l’expertise de votre projet.
	Résumé scientifique du projet 

	1 à 2 pages – Calibri taille 11




	Scientific abstract 

	1 to 2 pages – Font size Calibri 11


2. Identification of partners
a. Referents

	Referent for anatomopathology*

	Referent (title, name & first name):
	(

	Institution / city:
	(

	Laboratory:
	(


	Referent for Sequencing *

	Referent (title, name & first name):
	(

	Institution / city:
	(

	Laboratory:
	(


	Referent for bioinformatics *

	Referent (title, name & first name):
	(

	Institution / city:
	(

	Laboratory:
	(


	Referent for medical interpretation of results*

	Referent (title, name & first name):
	(

	Institution / city:
	(

	Laboratory:
	(


*: The same person may be nominated more than once
b
Teams description

For each laboratory, please describe the teams that are involved in the project

Laboratory 1

	Name of the laboratory 
	(

	Administrative institution 

(Name / adress / city / zip code)


	(

	Responsible of the laboratory (Title / Name / First Name)
	(


Brief description of the team activity: 

	


Laboratory 1: staff involved in the project:

	
	Nbr of FTE
	Role in the project

	Technicians
	
	

	Engineers
	
	

	Bioinformaticians
	
	

	Administrative staff
	
	

	Medical
	
	

	Anatomo-cyto-pathologists
	
	

	Other (specify)
	
	


Laboratory 2

	Name of the laboratory 
	(

	Administrative institution 

(Name / adress / city / zip code)


	(

	Responsible of the laboratory (Title / Name / First Name)
	(


Brief description of the team activity: 

	


Laboratory 2: staff involved in the project:

	
	Nbr of FTE
	Role in the project

	Technicians
	
	

	Engineers
	
	

	Bioinformaticians
	
	

	Administrative staff
	
	

	Medical
	
	

	Anatomo-cyto-pathologists
	
	

	Other (specify)
	
	


Etc.(Add as many tables as there are involved laboratories)

3. Prior experience
a. For anatomopathological qualification of tumour samples to carry out a molecular test

	Number of sarcomas qualified in 2014:
	(

	Number of colorectal cancers qualified in 2014:
	(

	Other solid tumours undergoing anatomopathological qualification to carry out a molecular test:

	 Breast cancer
	 Gastric cancer
	 GIST
	 Melanoma 

	 Lung cancer
	 Brain tumours 
	
	

	 Other solid tumours:
	(


b
For sequencing
	NGS equipment(s) available for WHOLE EXOME sequencing and RNASeq on solid tumours:

	 Illumina GAIIX
	Nbr
	(
	 Illumina NextSeq 500
	Nbr
	(

	 Illumina HiSeq 2000
	Nbr
	(

	 Illumina HiSeq 2500
	Nbr
	(

	 Illumina HiSeq 4000
	Nbr
	(

	 Other:
	( (state)

	Maximum complete analysis capacity in number of patients per week (tumour and normal exome, and RNASeq) 
	( Nbr of patients:

	Turnaround time (from receipt of sample to signing the report):
- as gene panels 
- complete exome 
	( Nbr of weeks:

( Nbr of weeks:


	Participation in genomic driven clinical trials on solid tumours, using WES/RNASeq sequencing
- Whole Exome

	Trial title and sponsor:
	Tumour localization:
	Nbr of patients tested:
	On fixed tissue
	On frozen tissue

	(
	(
	(
	(
	(

	(
	(
	(
	(
	(

	(
	(
	(
	(
	(

	(
	(
	(
	(
	(

	- RNASeq

	Trial title and sponsor:
	Tumour localization:
	Nbr of patients tested:
	On fixed tissue
	On frozen tissue 

	(
	(
	(
	(
	(

	(
	(
	(
	(
	(

	(
	(
	(
	(
	(

	(
	(
	(
	(
	(


	Participation in research projects on solid tumours using WES / RNASeq sequencing:
- Whole Exome

	Research project name and coordinator:
	Tumour localization:
	Nbr of patients tested:
	On fixed tissue
	On frozen tissue

	(
	(
	(
	(
	(

	(
	(
	(
	(
	(

	(
	(
	(
	(
	(

	(
	(
	(
	(
	(

	- RNASeq

	Research project name and coordinator:
	Tumour localization:
	Nbr of patients tested:
	On fixed tissue
	On frozen tissue 

	(
	(
	(
	(
	(

	(
	(
	(
	(
	(

	(
	(
	(
	(
	(

	(
	(
	(
	(
	(


4. Description of the project

Applicants must be capable of performing all the steps required for complete nucleic acids (DNA and RNA) analysis, from receiving samples to signing a report, specifically:

· Sample qualification;

· Extraction and qualification of DNA and RNA;

· Preparation of banks;

· Capturing exons for exome sequencing;

· Sequencing; 

· Complete bioinformatic analysis;

· Medical interpretation of variants identified;

Furthermore, they have to be able to give access to results interpretation tools through a secure internet interface, including at least:

· Detailed access to quality metrics;

· Detection and detailed annotation of all variants (exome) and transcripts (RNASeq) detected; for example but not limited to:

· Quality score, homozygote/heterozygote status, counting of read bases,

· Presence of the variant in dbSNP, 1000 Genomes, HapMap frequency, frequency in partners' own database,

· Mutation type, amino acid change, or reading phase,

· CNV analysis (Copy Number Variation) and visual supply of associated genomic profiles,

· Detecting and annotating fusion transcripts,

· The somatic or constitutional status of tumour variants as well as allelic frequency for somatic mutations,

· Annotated analysis of fusion transcripts detected by RNASeq.

This list is not complete and must be completed in full detail by the partners.

· The possibility of easily filtering variants based on the above criteria and a link to public-access databases;

· Display of raw data on a genome browser.

Reports of results will be forwarded to the Programme sponsors, with a deadline of 6 weeks for the gene panel (see 2-2, call for proposals text), and with 3 months for complete analysis of the exome.
a. Pre analytical steps
	In the context of MULTISARC and ACOMPLI clinical research programmes, describe the pre-analytical steps that will be implemented: anatomopathological qualification of samples, DNA and RNA extraction, qualification of DNA and RNA extracts. Specify the quality assurance procedures implemented.

	( (max 2 pages, Tahoma 10)


b
Analytical process

	In the context of MULTISARC and ACOMPLI clinical research programmes, describe the analytical process that will be implemented: steps for preparation of banks, exon capture for exome sequencing. Specify the quality assurance procedure used (sequencing depth, coverage, etc. for each type of sample - tumour DNA, constitutional DNA and RNA) 

	( (max 2 pages, Tahoma 10)


c
Bioinformatics analysis 

	In the context of MULTISARC and ACOMPLI clinical research programmes, describe the bioinformatic analysis for WES (identification of variants for genes panel, complete analysis) and RNAseq : analysis process, modalities of data storage and sending, quality control, etc.

	( (max 2 pages, Tahoma 10)


d
Medical interpretation of data 

	In the context of MULTISARC and ACOMPLI clinical research programmes, describe the process for data interpretation: clinical interpretation of variants identified for hotspots described in the protocol (appendix 2 of the call for proposals txt), clinical interpretation of variants identified with the analysis of the complete exome, interaction with the Molecular Tumour Board, etc.

	( (max 2 pages, Tahoma 10)


e
Overall process

	In the context of MULTISARC and ACOMPLI clinical research programmes, describe the overall process for handling tissue and blood samples received by the partners: involvement and responsibilities of each partner, interaction modalities between partners at different stages of this process 

	( (max 2 pages, Tahoma 10)


f
Next steps
	In the context of MULTISARC and ACOMPLI clinical research programmes, describe the actions to be implemented in order to be operational no later than March 2016; specify the timetable and describe method validation. 

	( (max 2 pages, Tahoma 10)


5. Signatures et engagements

	Engagement du coordonnateur du projet

	Je, soussigné(e) :  (nom, prénom)
Coordonnateur du projet
Déclare avoir pris connaissance :

· de l’appel à Projets «séquençage de l’exome et du transcriptome des tumeurs à visée diagnostique dans le cadre de 2 programmes de recherche clinique, MULTISARC et ACOMPLI»

· du règlement n°2014-01 relatif aux subventions allouées par l’INCa (consultable à : http://www.e-cancer.fr/Institut-national-du-cancer/Appels-a-projets/Reglement-des-subventions/Subventions-attribuees-apres-le-01-janvier-2014),

· et du présent dossier de candidature,

et m’engage à respecter les dispositions qui me concernent et à mener les actions spécifiques décrites dans l’appel à projets au point 2.2. 

Cachet de l’organisme 

Signature :






Fait à                        le 




Veuillez joindre la signature manuscrite et originale et non scannée au dossier papier à envoyer par courrier

	Nom de l’organisme bénéficiaire de la subvention INCa :

Nom de représentant légal ou personne dûment habilitée :

	Après avoir pris connaissance :

· de l’appel à projets «séquençage de l’exome et du transcriptome des tumeurs à visée diagnostique dans le cadre de 2 programmes de recherche clinique, MULTISARC et ACOMPLI»,

· du règlement n°2014-01 relatif aux subventions allouées par l’INCa (consultable à :http://www.e-cancer.fr/Institut-national-du-cancer/Appels-a-projets/Reglement-des-subventions/Subventions-attribuees-apres-le-01-janvier-2014 
· et du projet : « titre du projet à ajouter »
Je, soussigné(e) 
, (nom, prénom)
Représentant légal (
Ou bien personne dûment habilitée (

 Cette personne est soit le représentant légal de l’organisme auquel est rattachée l’équipe, soit toute autre personne dument habilitée et bénéficiant d’une délégation de pouvoir ou de signature établie par le représentant légal du candidat. En cas de délégation de pouvoir ou de signature, joindre la copie de délégation de signature.

· m’engage à respecter l’ensemble des dispositions de ces textes qui concerne l’organisme que je représente ; 

· certifie exactes les informations contenues dans ledit dossier ; 

· m’engage à ce que l’organisme que je représente réalise le projet tel que décrit dans le dossier de candidature et mobilise, dans les meilleurs délais, les crédits obtenus dans le cadre du présent appel à projets ;

· déclare que l’organisme que je représente est en règle au regard de l’ensemble des déclarations sociales et fiscales (ainsi que des cotisations et paiements y afférant) et au regard des obligations résultant de l’article 10 de la loi n°2000-321 du 12 avril 2000 relative aux droits des citoyens dans leurs relations avec les administrations.

Cachet de l’organisme :

Signature :






Fait à                        le 




Veuillez joindre la signature manuscrite et originale et non scannée au dossier papier à envoyer par courrier

	Délai : 8 octobre 2015 (minuit)


· Format papier comprenant :

· 1 exemplaire original du présent dossier (format Word) (signatures originales et non scannées) ;

ATTENTION
Pièces complémentaires, à fournir uniquement pour les organismes privés (les CLCC ne sont pas concernés par cette mesure) :

· Un relevé d’identité bancaire (Vérifier que le nom du bénéficiaire est en cohérence avec le nom de l’organisme bénéficiaire sinon veuillez justifier) ;
· Une copie signée des statuts à jour
;

· Un extrait Kbis de moins de 3 mois (Ce document est à joindre pour  les organismes privés à but lucratifs. Il atteste de l’existence juridique de la société). Se procurer le document de moins de trois mois à la date du dépôt du dossier original et le joindre
 ;
· Le dernier rapport d’activité ;

· Le dernier bilan et compte de résultats.

Ces documents doivent être transmis par courrier postal, le cachet de la poste faisant foi, ou par livraison, sur place aux heures de bureau 

Institut National du Cancer – INCa

AAP SEQUENÇAGE 2015

52, avenue André Morizet

 92513 Boulogne-Billancourt cedex

ET

· Format électronique :

Le format électronique comporte le présent dossier de candidature dûment complété (fichier Word97-2003 n'excédant pas 4Mo), ne pas ajouter de signatures scannées.
L’ensemble est transmis en ligne par téléchargement via le site de soumission. 

Adresse unique pour l’appel à projets :

http://www.e-cancer.fr/Institut-national-du-cancer/Appels-a-projets/Appels-a-projets-en-cours/Sequencage-exome-et-transcriptome  
ACTIONS 6.3





ACTIONS 6.3








� Personne habilitée à signer les conventions
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