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e SRAS-CoV-2 (virus causant la COVID-19) responsable de
plus de 7 millions de deces et plus de 770 millions de
contaminations (avril 2024)."

Contexte

* Immunité temporaire et réinfection possible relativement
rapidement (environ 7 8 12 mois). >3

* Réponses immunitaires selon infection, reinfection et
vaccination, ainsi que leur combinaison Immunité
hybride.

» FEtudier lUimmunité hybride permet d’en apprendre

davantage sur la réponse immunitaire de la population afin
d’orienter les politiques de santé.

J

A laide de techniques d’apprentissage automatique, étudier
'immunite hybride en:

1. Regroupant les individus selon leur similarite de
vaccination, d’infection et de réinfection;

2. ldentifiant les meilleurs algorithmes et hyperparametres
pour réaliser ces regroupements;

3. Caractérisant ces groupes en termes de facteurs
sociodemographiques et cliniques.

La Biobanque québécoise de la COVID-19 (BQC-19) a comme
objectif principal de collecter des eéchantillons biologiques et
d’en héberger les donnees pour supporter la recherche sur la
COVID-19 4. 6 251 individus y sont répertoriés avec des suivis
longitudinaux sur 2 ans.

Criteres d’inclusion de la population a Uétude :

1) étre majeur;

2) infection primaire documentée avec une date;
3) réinfection documentée avec une date.
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Méthode

Détermination des meilleurs algorithmes : Comparaison de 4 algorithmes de
classification avec différentes variations d’hyperparametres sur 16 matrices de
distance pour un total de 368 modeles.

Selon le coefficient de Silhouette, la stabilité des assignations aux groupes et la
constance des attributs distinctifs, les modeles suivants ont été retenus:

Dynamic time warping (DTW) : algorithme qui mesure la similarite entre des
sequences temporelles afin d’en trouver Ualighement optimal moyennant la
prise en considération des difféerentes déformations dans les séeries (séquences,
délais entre les événements, répétition, etc.).>

Classification ascendante hiérarchique (CAH) : methode d’apprentissage
automatique non supervisée visant a identifier des groupes selon la similitude
ou la distance entre elles par rapport aux observations des autres groupes. La

CAH a été réealisée sur la matrice de distance genéeree par le DTW, selon

la minimisation de ’homogeéneiteé globale (Ward).

Résultats

Tableau 1 : Caractéristiques de la population d’etude, cohorte et regroupement
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Constats:

* |nfection primaire plus tardive pour les groupes 4 et 5
(efficacité des stratégies de vaccination ?);

* Recrudescence des réinfections lors de l'apparition du
variant Omicron (vague 5).

Forces:

* Données collectées des le debut de la pandémie;

e Evaluation de différents modeéles.

Limites:

* |Important nettoyage des données requis;

 Dates des réinfections partiellement genérées a partir

de criteres
disponibles.

Travaux en cours:

(risque de biais),

car

partiellement

 Caractérisation des séquences d’évenements menant
a 'immunite hybride;

* Potentiel de caracteéerisation des groupes au niveau

moléculaire.
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