
✓ 8 établissements hospitaliers participent au projet et plus de 200

patients ont été inclus, avec des données désormais structurées. Ces

premières étapes ont permis de valider l’outil d’IA-NLP et d’obtenir une

description plus large des patients et de leurs prises en charge

thérapeutiques.

✓ Les premières analyses descriptives, réalisées dans huit établissements

hospitaliers et portant sur 235 patients, apportent un éclairage sur la

prise en charge en conditions réelles de la cGVH en France.

CONCLUSION
✓ Ce processus innovant d’IA-NLP permet d’identifier et

d’extraire facilement les données d’intérêt et de générer,

avec une intervention humaine minimale, un jeu de

données structuré robuste et précis incluant l’ensemble
des patients atteints de cGVH dans les centres

participants, à partir d’informations dispersées dans les

dossiers médicaux et complexes à analyser manuellement.
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La comparaison avec le registre SFGM-TC a été réalisée sur 212 patients 

issus de 7 centres. Elle a montré des taux de concordance élevés avec la 

cohorte ADS

Entre deux itérations espacées de six

mois, 23 nouveaux patients éligibles

ont été identifiés et les données des

235 patients déjà inclus dans la cohorte

ont été mises à jour.
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Évaluation de la performance de l’IA générative

Parmi les dossiers médicaux de 513 patients ayant bénéficié d’une allogreffe de cellules souches hématopoïétiques (allo-HSCT) issus des 8

établissements hospitaliers et examinés, 235 patients répondaient aux critères d’éligibilité (traités pour une cGVH), dont les données ont été

extraites et structurées via les outils d’IA-NLP. Parmi ces 235 patients, 41 ont eu au moins 3 lignes de traitement (LDT).

RESULTATS

La spécificité de ce projet réside dans son approche innovante pour l’identification des patients et la constitution de la cohorte. Celle-ci repose

sur une structuration automatisée des données fondée sur des méthodes d’intelligence artificielle de traitement du langage naturel (IA-NLP).

L'AI-NLP a analysé les dossiers médicaux des patients ayant reçu une allo-HSCT dans 8 hôpitaux français. Puis, les données pseudonymisées des

patients atteints de cGVHD suivis pendant au moins 1 an après apparition de la cGVHD ont été extraites et structurées.

Ce qui a permis de décrire les caractéristiques des patients, de leur cGVHD, leurs traitements et les réponses aux traitements.

METHODES

Les objectifs étaient d’identifier les patients atteints

de cGvHD, décrire leurs caractéristiques et les

stratégies de traitements, via une méthode

d’intelligence artificielle fondée sur le traitement

automatique du langage naturel (IA–NLP) pour

structurer les données issues des dossiers médicaux.

OBJECTIFS

La maladie chronique du greffon

contre l'hôte (cGVHD) est l’une des

complications les plus fréquentes et

les plus graves après une allogreffe

de cellules souches

hématopoïétiques (allo-HSCT).
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Figure 1 : Description des patients et des traitements
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Parmi les 212 patients inclus dans la cohorte ADS, 204 ont été identifiés

dans le registre SFGM-TC. Parmi les 29 variables (5 916 points de

données) communes aux deux sources de données, 7 (les noms des

essais cliniques, l’hôpital de réalisation de l’allo-HSCT, le poids, les

comorbidités, les scores de Karnofsky et les organes atteints)

présentaient un certain degré de discordance (n = 2 520 points

discordants) de différents types.

Divergences ADS–MDE liées à des champs à choix multiples dans les deux sources,

entraînant un appariement partiel des valeurs (n=1 093 ; 43%)

Incohérences dues à un accès limité aux données ADS avec un historique de 2 ans et

des données manquantes dans les dossiers médicaux du fait des pratiques médicales

(n=430 ; 17%)

Incohérences dues à des informations obsolètes dans le MDE, à des données

manquantes dans le registre SFGM-TC ou à d’autres erreurs.
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En Europe, il n'existe pas de consensus

thérapeutique pour les patients en échec

de la deuxième ligne de traitement

systémique (LOT) et la prise en charge

thérapeutique au-delà de la première LOT

est peu décrite.

Un contrôle qualité 

humain en trois étapes 

visant à valider 

l’approche innovante :

Contrôle Qualité  

Identification, 

structuration et 

exploitation des données 

pertinentes issues des 

documents médicaux afin 

de générer des variables 

dérivées par application de 

règles lexicales et 

d’algorithmes prédéfinis.

Structuration 

des données

(sauf si les centres préfèrent 

informer les patients directement)

Information des 

patients éligibles 

concernant l’étude et 
l’utilisation secondaire 
de leurs données 

collectées dans le cadre 

de leur prise en charge 

médicale courante.

Information 

des patients

Automatique 
avec supervision 
humaine

Analyse de l’ensemble
des documents importés

afin d’identifier les

patients présentant un

diagnostic de cGVH et

disposant d’un suivi d’au
moins 12 mois après

l’apparition de la cGVH.

Automatique

Importation et 

pseudonymisation de 

l’ensemble des 
documents médicaux des 

patients (comptes rendus 

de consultation, 

courriers, résultats 

biologiques) du service 

d’hématologie.

Source de données

• Revue directe par la CRO

• Comparaison avec le registre

européen de greffe de moelle

osseuse de la SFGM-TC.
• Validation par des

investigateurs experts

Automatique Automatique 
avec supervision 
humaine

Automatique 
avec supervision 
humaine

Analyse descriptive des

patients et de leurs

traitements à l’aide de

programmes statistiques

ad hoc développés pour

répondre aux objectifs de

l’étude.

Export &

Analyse

Manuel

Identification 

des patients

En troisième ligne de traitement (Figure 2.)

• La réponse globale était renseignée pour 15 patients : 5 (33,3%) avaient une

réponse complète, 7 (46,7%) une réponse partielle.

• Le délai moyen entre le début de la LOT et la 1ère réponse partielle ou

complète était 91,7 jours (11 patients).

• La survie moyenne sans progression (délai entre le début de la LOT et le

début d'un nouvel évènement (nouveau traitement contre la cGVHD,

rechute de la maladie sous-jacente ou décès) était 319,9 jours (14 patients).

Figure 2 : Réponses au traitement par ligne de traitement

Vérifications des discordances

Processus de structuration agile et dynamique

Concordance entre ADS (Automated Data Structuration) et MDE (ManualData)
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Lifen qui effectuent l'extraction et la structuration des données

pour l'étude mentionnée ci-dessus, financée par Sanofi. JK et SB
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pour réaliser les analyses de l'étude.
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