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Introduction



Objectif

Suivre dans le temps l'impact des 
innovations thérapeutiques sur la 
prise en charge des patients 
atteints de MM
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Introduction 
Contexte et objectif

Monnereau et al. Survie des personnes atteintes de cancer en France métropolitaine 1989-2013. Partie 2 – Hémopathies malignes. Feb 2016

Cohorte de patients 
traités pour un Myélome 
Multiple (MM) entre 2014 
et 2019 à partir du SNDS

Données épidémiologiques 
actualisées sur le Myélome 
Multiple et pour la première 
fois par lignes de traitement
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Méthodologie
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Méthodologie
Identification des lignes 
de traitement

Identification des lignes 
de traitement 

Basé sur la génération 
de scores de similitude 

entre des protocoles 
théoriques et des 

protocoles réellement 
observés

https://doi.org/10.1016/j.respe.2020.04.025
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1

1

2

Recensement des cycles théoriques avec l’aide des cliniciens

Sélection de la cohorte de patients atteints d'un MM à partir du SNDS

Méthodologie
Identification des lignes 
de traitement
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Résultats



Nombre de patients pour lesquels les lignes de 
traitements sont identifiées
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Résultats

* L’année 2019 doit être interprétée avec prudence. En effet nous avons besoin des 
données de 2020 pour identifier correctement les patients MM de 2019.

ATLAS : Analysis of treatment Lines using Alignment of Sequences
MM : Myelome Multiple 8



Patients en ligne 1 avec 
autogreffe (n= 5 287)
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Distribution (%) des protocoles les plus fréquemment initiés chaque 
année

*L’année 2019 doit être interprétée avec prudence. En effet nous avons besoin des données de 2020 pour identifier correctemen t les patients MM de 2019. D’autre part, 4 
mois de recul sont nécessaires pour détecter qu’un patient est dans une L1 avec transplantation, ainsi un patient dont la L1 commence fin 2019 sera classé en L1 avec 
transplantation alors qu’il aura potentiellement une transplantation début 2020.
Seuls les protocoles concernant plus de 5% des patients ont été représentés.

9

Vd, VCd, V

VRd

VTd

Résultats

n= 848 n= 865 n= 967 n= 1 054 n= 1 027 n= 526

Une évolution des protocoles qui suit les 
publications d’étude et recommandations 
IFM
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Résultats

*L’année 2019 doit être interprétée avec prudence. En effet nous avons besoin des données de 2020 pour identifier correctemen t les patients MM de 2019. 

Seuls les protocoles concernant plus de 5% des patients ont été représentés.
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Rd

Vd, VCd, V

MP, MPT

VRd

VMP

Patients en ligne 1 sans 
autogreffe (n= 17 858)

Distribution (%) des protocoles les plus fréquemment initiés chaque 
année

n= 2 708 n= 2 725 n= 2 885 n= 3 034 n= 3 143 n= 3 363

Une augmentation des protocoles à base 
de lénalidomide due aux AMMs
successives des protocoles Rd et VRd
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Résultats
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Triplets**

Rd

Vd, VCd, V
Pom-Dex

D mono
MP, MPT

*L’année 2019 doit être interprétée avec prudence. En effet nous avons besoin des données de 2020 pour identifier correctemen t les patients MM de 2019. 

Seuls les protocoles concernant plus de 5% des patients ont été représentés.

Patients en ligne 2 
(n= 13 526)

**IRd, KRd, 
DRd, DVd, PVd, 
DPd, VRd

Distribution (%) des protocoles les plus fréquemment initiés chaque 
année

n= 2 015 n= 2 092 n= 2 220 n= 2 308 n= 2 447 n= 2 444

Augmentation de l’utilisation des triplets 
en L2 grâce aux AMMs en rechute (KRd, 
IRd, DRd et DVd)
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Résultats 
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Triplets

Rd

Vd, VCd, V

Pom-Dex

D mono

MP, MPT

BP, BVd

*L’année 2019 doit être interprétée avec prudence. En effet nous avons besoin des données de 2020 pour identifier correctemen t les patients MM de 2019. 

Seuls les protocoles concernant plus de 5% des patients ont été représentés.

Patients en ligne 
3 (n= 7 885)

Distribution (%) des protocoles les plus fréquemment initiés chaque 
année

n= 1 145 n= 1 186 n= 1 307 n= 1 346 n= 1 375 n= 1 526

Utilisation croissante des triplets aussi 
en L3



SFH – 9 au 11 septembre 2021

Résultats 
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Triplets

Rd

Vd, VCd, V

Pom-Dex

D mono

MP, MPT

BP, BVd

*L’année 2019 doit être interprétée avec prudence. En effet nous avons besoin des données de 2020 pour identifier correctemen t les patients MM de 2019. 

Seuls les protocoles concernant plus de 5% des patients ont été représentés.

Patients en ligne 4 et 
plus (n= 5 446)

Distribution (%) des protocoles les plus fréquemment initiés chaque 
année

n= 1 270 n= 1 434 n= 1 654 n= 1 878 n= 1 995 n= 2 355

Apparition du protocole daratumumab
en monothérapie en 2016 avec l’ATU de 
cohorte puis l’AMM
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Résultats 
Séquence de traitement 
principale
● L1 : VMP (50%), 
● L2 : Rd (39%), 
● L3 : Pom-Dex (15%),
● L4 : Dara mono (8%) 
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● Rd

● Triplets

IRd / KRd / DRd / DVd 
/ 

PVd / DPd / VRd

● VTd

● VRd

● Vd, VCd, V

● Pom Dex

● D mono

● VMP

● MPT, MP

● BP, BVd

Séquences de traitement chez les patients 
initiant une L1 sans greffe entre 2014 et 

2019

Patients ayant reçu au moins 4 lignes de 
traitement, avec une 1ère ligne sans 
autogreffe



Résultats 

Patients ayant reçu au moins 3 lignes de 
traitement, avec une 1ère ligne avec 
autogreffe
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Séquence de 
traitement principale
● L1: VTd (56%), 
● L2: Rd (26%), 
● L3: Triplets (9%)
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● Rd

● Triplets

IRd / KRd / DRd / 
DVd / PVd / DPd
/ VRd

● VTd

● VRd

● Vd, VCd, V

● Pom Dex

● D mono

● VMP

● MPT, MP

● BP, BVd

Séquences de traitement chez les patients 
initiant une L1 avec greffe entre 2014 et 2019
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Conclusion



• Cette étude permet de mettre en évidence l’évolution rapide de la prise en charge des 
patients atteints de MM.

• Les données issues du SNDS sont un outil puissant pour étudier les lignes de traitement à 
l'échelle nationale 

• Les algorithmes d’intelligence artificielle permettent d’exploiter le fort potentiel de ces 
données

• Ces analyses ouvrent la voie à l’étude plus précise des séquences thérapeutiques, et à 
leur impact sur la survie des patients.
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Conclusion
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jeudi 23 septembre 2021

Merci 
pour votre attention
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