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Résumé :  
 
La médecine de précision, aussi appelée médecine stratifiée, consiste à utiliser principalement les 
caractéristiques génomiques des patients pour une prise en charge personnalisée. 
Les technologies ”omiques” : génomique (séquençage ADN), transcriptomique (microarrays), protéomique, 
ont considérablement modifié l’échelle des données et permettent de générer des quantités massives de 
données génomiques sur les patients. Ces données peuvent couvrir tous les mécanismes impliqués dans les 
variations qui se produisent dans les réseaux cellulaires qui influencent le fonctionnement des systèmes 
organiques chez l’homme. Elles peuvent être exploitées pour le diagnostic, le pronostic, la prédiction de 
traitement personnalisé du patient, etc. 
 
L'intelligence artificielle, en particulier l'apprentissage automatique, est devenue au cours de la dernière 
décennie un outil prometteur pour l’aide à la médecine de précision en oncologie. L'apprentissage profond, 
qui est un sous-domaine de l'apprentissage automatique, jouera un rôle majeur dans l'amélioration de la 
précision des prédictions de susceptibilité, de récidive et de survie au cancer.  
 
Le cancer étant une maladie hétérogène, plusieurs sous-types peuvent être identifiés. Les traitements et les 
diagnostics doivent être adaptés à chaque sous-type. Dans ce projet, nous nous intéresserons à la prédiction 
de sous-types de d’un cancer fréquent chez l’homme, le cancer de vessie. 
 
Le but de ce stage est de développer une méthode d’apprentissage automatique multi-sources combinant 
l’apprentissage supervisé et le non-supervisé, afin d’identifier les sous-types de cancer et éventuellement 
d’en découvrir des nouveaux, en utilisant des sources de données hétérogènes représentant différentes types 
de données omiques associées aux patients.  La méthode se basera sur des réseaux de neurones supervisés de 
type perceptron multi-couches (ou MLP) et des réseaux de neurones non-supervisés de type cartes auto-
organisatrices (ou SOM : Self Organizing Maps) pour permettre une meilleure visualisation et interprétation 
des résultats. 
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