MODELES ET ALGORITHMES POUR LES SCIENCES DU VIVANT

Plusieurs équipes de nos laboratoires ont développé des coopérations et des
applications de leurs travaux de recherche en sciences du vivant: citons par exemple
I'imagerie numérique et les neurosciences computationnelles pour le diagnostic et le
traitement des maladies du cerveau ; la gestion des connaissances, l'aide a la
décision et l'optimisation des techniques de soin en cancérologie, mais plus
largement pour gérer la distribution de connaissances et de données médicales de
facon sidre et confidentielle; les assistants intelligents pour la télésurveillance de
dialysés a domicile, la surveillance des personnes agées et la prévention des chutes,
I'aide au diagnostic en neurologie, I'analyse d'images multi modalités en cardiologie
et en cancérologie, le recalage d'images 2D et 3D en radiothérapie et en endoscopie
de fluorescence, la compression d'images médicales 3D, la pharmaco-cinétique.

Citons également :

> la réalité augmentée et la reconstruction 3D a partir de plusieurs modalités en
imagerie médicale (équipe MAGRIT du LORIA, mais voir aussi travaux
proches au CRAN),

» l'application de nos travaux sur 'apprentissage statistique dans le traitement
des séquences biologiques (ADN, ARN et protéines) (équipe ABC du LORIA,
a rapprocher des bio statistiques développées a I'lECL)

> la fouille de données et I'extraction de connaissances sur grande bases dans
des domaines tels que la cancérologie, I'agronomie ou la pharmacovigilance
(équipe Orpailleur du LORIA).

La cancérologie constitue un domaine d'étude privilégié (notamment par la présence
de chercheurs du Centre Alexis Vautrin au sein du CRAN) et plus particulierement la
recherche de nouveaux moyens de détection des cancers en phase précoce et
d'amélioration de [l'efficacité des traitements par radiothérapie et par
photochimiothérapie (PDT). Pour ces deux sujets, la biologie et I'imagerie médicale
sont au coeur de la problématique scientifique.

Plusieurs de ces questions conduisent a des collaborations croisées entre nos
laboratoires :

» L'analyse pharmacocinétique de la vitesse d'incorporation intracellulaire des
molécules photo activables. Ce sujet est né aprés quelques réunions d'un
groupe de travail pluridisciplinaire associant des chercheurs du CRAN et de
I'équipe probabilités-statistique de I'lECL. Il a déja donné lieu a une publication
acceptée et une autre soumise.

> l'analyse des signaux cérébraux de patients épileptiques. Ces questions font
appel a des techniques de traitement probabiliste du signal. Elles associent
des chercheurs du CRAN et de I'équipe probabilités-statistique de I'lECL.



>

La modélisation des interactions lumiére-tissu biologiques (parcours aléatoire
de photons). La collaboration entre les chercheurs de I'équipe IPS du CRAN
et ceux de I'équipe probabilités-statistique de I''ECL vise a développer une
méthode de simulation statistique optimisée pour pallier certaines difficultés
dans le processus d'identification des parameétres optiques de modeéles
stratifiés de tissus.
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