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Objectifs

* Développer des méthodes pour exploiter au mieux le contenu
quantitatif des images médicales pour |la médecine de précision

* Faire émerger de nouvelles connaissances sur le cancer a partir des
images
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Originalités

* Création et partage de méthodes réutilisables par un grand nombre

* Evaluation extrémement exigeante dans le but de produire des
résultats impactant la recherche ou la clinique
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lllustration n®1 : ICARE par Louis

* On ne peut souvent pas dire de maniere fiable si un biomarqueur est plus
pronostique qu’un autre

* N’apprenons donc plus les poids dans nos modeles, seulement les signes:
Y = 5ofo + 5161X1 + 522X =—>Y = 51X;1 + 52X,

Sy = { €; = Uindes (wi) y)

—1, otherwise

* (C’est le modele ICARE que nous avons développé. Ses avantages:
* Généralise mieux a de nouveaux patients

*  Compétitif (a gagné la compétition HECKTOR 2022)
* Gere bien les grands nombres de features

* Facile a interpréter et utiliser (package Python)
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lllustration n°2 : Segmentation tumeurs corps entier par Kibrom

e  Aim of the study:
1) To automatically detect and segment metabolically active lesions in 3D [18F]-FDG PET;
2) To automatically identify unreliable segmentation results ;
3) To assess the prognostic significance of automatically extracted features.
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lllustration n°3 : Radshap par Nicolas

* Axe de recherche prometteur: agrégation d’informations provenant de . e
multiples régions d’intéréts (métastases, organes sains...) dans des modeles . a
prédictifs. o

e

* Méthodologie pour mettre en évidence, pour chaque patient, les régions
qui impactent le plus la prédiction de ces modeles agrégés.

Al

https://github.com/ncaptier/radshap
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https://github.com/ncaptier/radshap

lllustration n°4 : Nouveaux biomarqueurs ds LIFEx (Chris + Narinée

e.g. standard deviation (SD) of sphericity

53 nouveaux biomarqueurs:
patient-level & tumor-level features

ZGEND: .

T — IBSI: Sphericity is a measure to describe
SUMMARY BulkCertroidCoor(IBS:no)[vs] Centroid coordinates of the |- . .

SR SCarmdCir oot it s e how spherical the volume is.

SUMMARY _BulkCentroidCoor-RoiCe rtroidCoor-Disthean(1BSI:no)[cm] Mean dstance between

SUMMARY_BulkCertroidCoor-RoiCentroidCe 1 Standard

SUMMARY _BulkCertroidCoor-RoiCertraidCoor-Disthin|BSI:no) o]
SUMMARY BulkCertroidCoor-RoiCertroidC
SUMMARY _BulkWCertrod Coor(1BStno)lvs] Weighted centroid coordinates of

SUMMARY _BukWCertraid Caor. RaWCentidCoor DistSum(BSkna)lem]  Sum of distances between the largest RO

Reference values for the sphericity feature: range [0-1])

SUMMARY _BulkWCertroidCoor-RoMCentroidCoor-DitMean(|BSno)(cm]  Mean detance between the largest ROl a .

SUMHARY _BulkWCertroid Coor- RoWCentroidC Standard between the | data value  tol. consensus
SUMMARY_BulkWCertroid Coor-RoiWCentroidCoor-| Minimal distance between the largest ROI o

SUMMARY _BukWCertraid Coor- RoWCentroid Coor -DistMax{|BSI na)[cm] Maximal distancs bstween the largest RO R

SUMMARY _Srallestolums(|BSI:YEKZ)[mL] Volume of the smallsst ROI in milliter dig. phantom  0.843  0.005 very strong
SUMMARY _SmallestCentroidCoor{|BSI:no)[v] Centroid coordinates of the smallestROI

SUMNIARY SmallestCentradCoor-RorCentaiiC Sumof distances between the smallest R / config. A 0.683  0.001 strong
SUMMARY_SmallestCentroidCoor-RoiCentroidCoor-DistMean(IBSI:no) [cm] Mean ditance between the smallest ROI .

SUMMARY SrmallestCentroidCoor RoiCentroidC Standard between the ¢ Primary tumor (Bulk) config. B 0.722  0.001 strong
SUMMARY_SmallestCentroidCoor-RoiCentroidCoor-| Minimal distance between the smallest RC ici =

SUMMARY _SmallestCentroidCoor-RoiCentroidCoor-Disthlax{1BS|:na)[cr] Masimal distance between the smallest R\ Sphericity_1=0.83 config. C 0.723  0.003 strong
SUMMARY _SmallestWCentroidCoor(1BSIno)frx] Weighted centroid coordirates of the sma

SUMMARY _SrmallestWCentroidCoor-RoWCertroidCoor.Di E Sum of distances betweenthe smallest Ri config. D 0.723  0.003 strong
SUMMARY_SmallestWCentroidC Di Mean distance between the smallest ROI E

SUMMARY SmalestWCentroidCoor RoMCertroidCoor.DEtSIA(IBS:no)lc] - Standard deviaion istance btween the ¢ .
SUMMARY_SrmallestWCentroidCoor-RoWCertrodCoor-DistMin|BSI‘no)[c]  Minimal distance betwe en the smallest Rf Hilar nodes
Di

*MMARY SmallestWCentroidC between the smalle= Sphericity_2 = 0.74

config. 0.723  0.003 strong
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Autres illustrations

* ROBI: un pipeline de sélection automatique de biomarqueurs

LITO mie s L s pronostiques (Louis)

e Construction de modeles robustes en présence de nombreuses
données manquantes (Frédérique)

* Harmonisation multicentrique de biomarqueurs (Fanny)
* Apprentissage fédéré (Fanny)

* Caractérisation de la robustesse / aptitude a généraliser des modeles

y _ (Paul)
L e «  Augmentation de données pour 'apprentissage automatique (Kibrom)
— ° etc

Venez nous rencontrer et découvrir nos travaux !

Team building - Théme 1 - 16-17 novembre 2023 | 8




Perspectives envisagées

* Radiomique classique vs deep ?

* Décryptage des modeles et validation de leur interprétation

* Modeles intégratifs
* Médecine des systemes (whole-person research)
* Créer le LLM de la Médecine Nucléaire

* Distribution conviviale de modeles deep
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