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Objectifs
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Utiliser les données du SNIIRAM pour identifier les 
prises en charge des patients en cancérologie.

Patient

J1 J8 J15 J23J0

• Identifier les protocoles de soins théoriques suivis au sein des données

• Estimer le nombre de patients suivant un niveau de lignes de traitements

Utilisation finale :

• Déterminer la réalité des prises en charge sur tout le pays

• Identifier d’éventuelles déviations ou pistes d’amélioration

• Apporter une connaissance sur l’épidémiologie en cancérologie



Contraintes 
& Défis
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Contraintes liées aux données

a) Médicaments non observables (+++ dans SNIIRAM)

b) Variations entre recommandations cliniques et données observées

c) Durée de suivi importante (jusque 10 ans) → complexité des données, 

présence de bruit et qualité du recueil

Défis opérationnels

a) Une méthode automatisée → milliers de patients (vs. validation manuelle par médecin)

b) Quantifier la vraisemblance entre 1 patient et le protocole théorique (vs. règles oui/non)

c) Une méthode flexible dans les comparaison : démarche « I.A. » (vs. règles strictes)



La méthode :
A.T.L.A.S.
by HEVA
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ATLAS : Analysis of Treatment Lines 
using Alignment of Sequences 

Aligner un patient vs. un protocole

Score : 98% (a gap makes a 2% loss)

Patient

Protocole

GAP

1 2          3         4         5         6          7         8         9         10       11        12       13

Légende

pause

A l’origine

Maintenant

Comparer 2 séquences d’ADN 



La méthode 
ATLAS
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2. POUR 1 PATIENT vs. 1 PROTOCOLE1. PARAMETRAGE INITIAL

L’ALGORITHME D’ALIGNEMENT 
EN 3 ETAPES

3. RESULTATS POUR 1 PATIENT, 
SUR CHAQUE SEGMENT

Classement des alignements :
1. Avec protocole 8 : 95%
2. Avec protocole 2 : 75%
3. Avec protocole 1 : 40%
…

Possibilité de déterminer 
toute l’histoire du patient

P8 → P8 → P8 → P8 → P1 → P1  
= 

Ligne 1 (P8) → Ligne 2 (P1)



Expérimentation 
générique
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15 protocoles types
Pour chaque protocole X

Création de 1000 séquences 
• Exactement identiques au protocole X
• Jouant le rôle du patient

. . .

• Perturbations dans la séquence
• Ajout, retrait, décalage

Alignement de chaque patient
• Avec chacun des 15 protocoles

• Avec l’objectif de retrouver le protocole X 

comme le meilleur

• Evaluation du taux de succès

Bruitage des 
séquences patients



Expérimentation : les résultats
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Bruit faible

Bruit très élevé

Niveau de « bruit » 
attendu du SNIIRAM 1

Seuil de non 
utilisation d’ATLAS
(recommandation)

1.



Perspectives
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Publier
Une méthode robuste et performante pour identifier les lignes de traitements dans 
le SNIIRAM : publication dans une revue en cours.

Eprouver
Mise en œuvre dans une aire thérapeutique précise.

Affiner
• Une méthode statistique générique pour le calcul des paramètres (matrices)
• Mesurer la similarité entre protocoles théoriques pour ajuster ATLAS
• Extrapoler des connaissances sur un échantillon vers la cohorte entière
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