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Introduction

• Profil moléculaire des tumeurs = élément majeur du diagnostic / 
classification / thérapeutique

• Nombre d’analyse moléculaire s’envole

• Next Generation Sequençing (NGS) avec analyse de panels de gènes 
impliqués dans l’oncogénèse de plus en plus utilisé en routine

• Analyse NGS => traitements d’une quantité importante de données 
par des pipelines bioinformatiques => analyse du biologiste

• Et l’intelligence artificielle ? 



Introduction

• Intelligence artificielle (IA) = ensemble de théories et de technologies 
capable de simuler une intelligence humaine

• Place de plus en plus importante en médecine (ex : radiomic, 
pathologie digitale… )

• Machine Learning = technologie d’IA permettant aux ordinateurs 
d’apprendre sans avoir été programmés explicitement à cet effet. 

• Random Forest = algorithme de classification crée à partir d’une 
« forêt d’arbre décisionnel »



Matériel et Méthodes 

• En routine, le médecin détermine si un variant doit être rendu (pathogène) ou 
non en fonction de plusieurs paramètres : 

1. Chromosome

2. Position chromosomique

3. Exon

4. Fréquence allélique

5. MAF

6. Couverture

7. Protéine

7 paramètres d’entrée dans 
l’algorithme (input)

YES (mutation rendue)

NO (mutation non rendue)

2 paramètres de sortie 
(output)



Matériel et Méthodes

• Données d’entrainements = base de données moléculaires du service 
de Transfert d’Oncologie Biologique du Pr Ouafik

• Pour chaque variant : 7 paramètres d’entrée + paramètre de sortie 
(mutation rendue ou non) 

• Entrainement avec 70% des données moléculaires => matrice de 
confusion => OOB = évalue la performance de notre modèle

• Validation du modèle avec 30% des données moléculaires restantes 
=> taux d’erreur du modèle



Matériels et Méthodes

• Phase d’entrainement :
• Paramétrer l’algorithme RF

• Ntree : nombre d’arbre dans la 
forêt

• Mtry : le nombre de variables 
testées à chaque division

• Out Of Bag (OOB) = évalue la 
performance de l’algorithme, prédit 
son taux erreur

 Améliorer la performance du modèle (OOB le plus faible possible)

 Rendre le modèle plus rapide (utilisation en routine)



RESULTATS

Call:

randomForest(formula = RENDU ~ ., data = TrainSet, ntree = 500,      mtry = 4, na.action = na.roughfix) 
Type of random forest: classification

Number of trees: 500
No. of variables tried at each split: 4

OOB estimate of error rate: 0.24%

Confusion matrix:

NO   YES class.error
NO  37606   168 0.004447504

YES     0 32936 0.000000000



RESULTATS



DISCUSSION

• Taux erreur < 0,5% 
• Erreurs :

• Erreur de nomenclature
• Faux positifs absents de notre base d’entrainement







CONCLUSION

• Random Forest model : 
• < 0,5 % erreur
• Aide à l’interprétation en routine
• Facile à mettre en place, rapide, ne nécessite pas d’importantes 

ressources informatiques
• IA prend une place de plus en plus importante en médecine
• Aide aux traitements des données moléculaires



Merci de votre attention
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