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ISCN 2024Méthode classique « entre les virgules »



• 456 patients, traités par ibrutinib
• Comparaison ISCN 2020 vs. IWGMC (Chun et al.)
• 11% de discordance sur la catégorie de complexité 

• CK > 3, 4 anomalies
• High-CK > 5 anomalies

• Corrélations à la survie globale depuis l’initiation de l’ibru
-les ISCN High-CK ont une survie meilleure que les IWGMC CK 
(surestimation du nb d’anomalies)
-les ISCN C ont une survie plutôt comparable aux IWGMC high-
CK (sous-estimation du nb d’anomalies)

Prédiction de la survie globale moins robuste avec ISCN2020
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Leukemia, 2024



1- Comparaison des méthodes de décompte dans la LLC : Classique vs. ISCN 2024

Discordances entre les lecteurs : méthode plus reproductible que l’autre ?
Discordances entre les 2 méthodes : impact sur la catégorie de complexité, corrélations avec la survie 
globale

Objectifs

2- Développement d’un outil d’IA de comptage automatique

A. Malek Mouazer
Edgar Degroodt

Discordances entre lectures manuelles et IA : nombre d’erreurs humaines de comptage ?



Méthodes

• Décompte manuel selon les 2 méthodes : chaque formule est comptée par 3 lecteurs indépendants

Cohorte LLC MYC GFCH, n=110
+ cohorte LLC sans anomalie MYC (Pitié-Salpêtrière), n=167
Exclusion des caryotypes normaux → TOTAL : 209 caryotypes 
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Méthodes

• Développement d’un outil de comptage automatique avec les 2 méthodes

Cohorte LLC MYC GFCH, n=110
+ cohorte LLC sans anomalie MYC (Pitié-Salpêtrière), n=167
Exclusion des caryotypes normaux → TOTAL : 209 caryotypes 

En cours, codage des règles pour l’ISCN2024 à revoir

Entrée : formule ou liste de formules (excel)
Sortie : décomptes avec détails



Test de l’outil avec les exemples de l’ISCN2024, Ex 37 page 94
60<2n>,XY,+X,+Y,+4,+5,+6,+8,+8,der(9)t(9;11)(q34;q13),+del(10)(q24),+11,+12,+14,+18,+21,+21
10 trisomies, 2 tétrasomies, 1 chromosome dérivé, une délétion→ 17 anomalies : on compte 2 pour le +del(10)

Compte IA
Ex ISCN

Nécessité d’harmoniser l’écriture des 
formules et de bien expliciter les règles 


