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Génomique Omique Clinique
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T2D MASLD Obésité CVD
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Prediction du risque de diabete de type 2 (T2D) Y )
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Prédire des structures moléculaires a partir de spectres
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Prévention du surpoids et de I'obésité de I'enfant
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Estimation multimodale de I’age biologique pour la prévention ibiobank
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Détection des métastases osseuses
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Traiter
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T : s L 24 PreciDIAG
Prediction de traitements antidiabetiques resnses
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La réalité des données médicales
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Qualité des données
Champs libres, abréviations, fautes de frappe...
E :{fgaﬁent :‘:.:24:“ A

N Glycémie 3,2 mg/dL
??

? Unité 222
Date 32/13/2023
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Manquants - Redondances

A Biais de cohorte

Un modele entrainé sur I'hdpital A échoue sur I'hopital B
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Contrainte technique et acces aux données

{;{3 Contraintes matérielles (') Accés sécurisé aux données

Utilisation coliteuse " Données sensibles
- Acces restreint (RGPD)

- GPU / HPC nécessaires :
e, - Serveurs distants (HPC)

- Mémoire élevée

- Temps de calcul long

k=] Barriére technique 4 Reproductibilité

- Dépendance aux environnements

Compétences interdisciplinaires L’application des modéles et
- Environnements complexes I'interprétation des résultats
- Formation nécessaire peut dépendre du contexte

- Outils multiples
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