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Contexte : pourquoi SPECTR ?



Limites de l’électrophorèse des 
protéines sériques

u Temps d’interprétation important :

u Partie analytique : ≈ 100 échantillons / heure

u Interprétation : ≈ 2-4 heures / 100 échantillons

u Interprétation manuelle :

u Opérateur-dépendant

u Nécessité d’une expérience technique et d’une expertise biologique

u Difficulté d’harmonisation inter-opérateurs et inter-laboratoires



Objectifs

u Automatiser intégralement l’étape d’interprétation des électrophorèses des 
protéines sériques via une intelligence artificielle

u Conserver une complète transparence et permettre au biologiste de reprendre 
la main sur toutes les étapes de l’interprétation

u Objectifs à long terme :

u Economie de temps (limiter l’intervention humaine à la validation et la correction si 
besoin) afin de se concentrer sur les profils les plus atypiques

u Assistance à la validation pour les cas rares/particuliers grâce à une IA entraînée sur 
la base d’avis de différents biologistes

u Harmonisation inter-opérateurs et inter-laboratoires dans un processus 
d’accréditation



Matériels et méthodes



Construction de SPECTR



Système expert



Processus et données utilisées

§ Analysés sur automate Capillarys 2 (SEBIA), 
interprétation selon Szymanowicz et al. 
(2006)

§ Tous les patients ont été inclus, sans 
restriction d’âge, de sexe ou de pathologie

§ Echantillons normaux, ainsi que tous types 
d’anomalies incluant notamment : pics

d’aspect monoclonal, aspect oligoclonaux

ou de restriction d’hétérogénéité, blocs

bêta-gamma, syndromes néphrotiques, 
inflammatoires, dénutrition, produits de 

contraste iodés ou profils avec hémolyse

in-vitro

159,969 échantillons du CHU 
d’Angers entre 2008 et 2018

70,362 échantillons du CH du 
Mans entre 2011 et 2019



Résultats



Modèle de fractionnement

§ IoU moyenne :

§ 99%

§ Erreur de quantification moyenne :

§ < 0.01 ± 1.00 g/L

§ Robustesse aux anomalies 

fréquentes gênant le 

fractionnement automatique

§ Prévient d’autres erreurs en 

aval du pipeline d’IA



Modèle de classification

Echantillons Précision

Normaux 92.0 %

Aspect de restriction 73.2 %

Pic(s) / oligoclonaux 87.8 %

Blocs bêta-gamma 83.3 %

Tous 89.4 %

§ AUC-ROC (0,99) >>> précision 
globale

§ Possibilité de renvoyer une alerte
avec une haute sensibilité (> 95%) 
quand une anomalie cliniquement 

significative est suspectée



Modèle de localisation des pics



Validation de l’IA globale

u Confrontation à 9 experts indépendants de divers centres hospitaliers :

u Quantification : r² entre 0,99 et 1 pour toutes les fractions/pics d’aspect 

monoclonal

u Interprétation qualitative : concordance similaire entre SPECTR et le choix 

médian des experts (κ = 0.632) vs. experts entre eux (κ = 0.624)

u Toutes anomalies confondues (+ flags d’alerte) :

u Sensibilité entre 99,1% et 99,6 %

u Spécificité entre 96,6% et 97,9 %

u Répétabilité :

u 38 échantillons analysés 8 fois chacun

u Coefficients de variation similaires à ceux obtenus sans SPECTR



Application : SPECTR





















Conclusion et perspectives



Conclusion

u Extrêmement rapide : < 100 millisecondes par échantillon pour l’IA complète 

(sur un ordinateur portable standard)

u Permet l’analyse en temps réel et la mise à jour automatique en cas de 

modification par l’opérateur 

u Entièrement transparent et paramétrable par l’opérateur

u Toutes les valeurs prédites par les modèles sont affichées à l’opérateur

u Tous les seuils sont configurables selon les pratiques du laboratoire

u Adaptable à différentes recommandations nationales/régionales :

u Szymanowicz et al., 2006

u Moss, 2016



Perspectives

u Apport d’autres données clinico-biologiques, traitements, antériorités…

u SPECTR v1 : application en routine ?

u Stade actuel : preuve de concept

u Validation prospective nécessaire sur des populations à l’échelle nationale et 

internationale

u Recommandations internationales harmonisées ?

u Réglementation complexe de l’IA dans le secteur médical

u SPECTR v2 : non supervisé

u AUC similaires après entraînement sur ~50 échantillons

u Meilleure détection des anomalies rares

u Vers la détection de nouvelles pathologies sans intervention humaine ?

u Immunotypages ?
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x48 échantillons

Modèle de détection d’hémolyse

Lyse

(eau distillée + 

centrifugation)

Hémoglobine libre

Aliquotage

Concentrations croissantes 

d’hémoglobine libre

Nouvelle analyse :

§ Quantification de 
l’hémoglobine libre

§ Nouvelle EPS
§ Nouvelle analyse SPECTR 

& corrélation de la 
probabilité d’hémolyse 

prédite avec le taux 

d’hémoglobine libre

sérique


