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ALÉATOIRES POUR LA DISCRIMINATION DES
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Résumé

La technique d’analyse des courbes de fusion à haute résolution (HRM) est une méthode
de biologie moléculaire réalisée post PCR. Cette technique est utilisée pour identifier des
mutations (ou autres variabilités génétiques) en comparant les profils des courbes de fusion
de différents échantillons à des courbes de références. Cependant, ces courbes nécessitent
un pré-traitement et sont parfois difficiles à interpréter. DISoftTM est un logiciel, basé
sur la méthode des forêts aléatoires, qui permet de classer des échantillons inconnus parmi
plusieurs groupes connus à partir de leurs profils de courbes PCR-HRM. Avec l’émergence de
l’intelligence artificielle, cet article étudie la comparaison des performances de cet outil avec
celles des réseaux de neurones à discriminer des groupes à partir des courbes PCR-HRM.
Cette étude se divise en deux parties principales : la mise en place d’un réseau ainsi que
l’optimisation de ses hyperparamètres et la comparaison ces performances avec celles des
forêts aléatoires. En conclusion, les résultats de cette étude ont prouvé que les performances
des réseaux de neurones et des forêts aléatoires sont assez proches mais en vue du temps
long d’optimisation des réseaux de neurones, les forêts aléatoires restent une méthode plus
pertinente à utiliser sur DISoftTM.
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