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Analisis por IA de factores predictivos
de alcanzar EMR negativa en pacientes con MM de
nuevo diagnodstico
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¢, Qué vamos a hacer?
ANALIZAR DATOS USANDO HERRAMIENTAS DE IA

Split data

* training Train the Check the

Pre-
Define an processing cohort mogel model

objective of data = set cohort (g;igpt? (set cohort)

Bases de
Datos GEM




Datos estructurados
Bases datos ensayos GEM n=2500 ptes

* GEM2005 Menos65: 386 ptes

* GEM 2005 Mas 65: 250 ptes

* GEM 2010: 233 ptes

* GEM2012 MENOS65/GEM2014 MAIN: 458
* GEMEFIT: 462 ptes

* GEM BELA VRD: 50 ptes

* GEM2021/ GEM IBERDARAX/GEM TECTAL:
540+ 140+30= 710 ptes




¢Que datos?

e Datos clinicos

e Datos analiticos: hemograma , bioquimica, CM s y o LDH, albumina, B2M etc...
e Células plasmaticas circulantes/DNA circulante

e Datos inmunofenotipo/EMR

e Citogenética

e Datos omicos ( perfiles de expresion génica, perfil mutacional )

e Datos histologicos: (digitized bone marrow slides)
e Datos de imagen (TC PET-CT)
e Escalas de fragilidad , QoL y toxicidad
e Datos dinamicos
e Cinética de respuesta

¢ EMR sostenida



¢ Qué es importante con los DATOS?

* Que dispongamos de muchos parametros diferentes

* Que los mismos datos estén presentes en todos los
ensayos

®* Pocos datos missing.....aunque se pueden imputar

* Datos “complejos” moleculares, inmunofenotipicos
... prediccion de respuesta a farmacos

* Datos analiticos simple.. scores pronosticos
“usables” en cualquier centro de cualquier pais.




Improving risk stratification using & of
model®

Methods: unsupervised ML clusterization technique using Gaussian <
Mixture Modeling fitted with an Expectation Maximization algorithm on a
set of clinical, biochemical and cytogenetics variables

Final Variables of the model: cytogenetic data, Durie-Salmon staging,
hemoglobin, albumin-adjusted calcium, R2-microglobulin and elevated
]

Results: the model idetified two novel clusters of patients with significant
different survival

Final GMM Fit




The model appeared to be particularly useful to discriminate risk in R-ISS 2
patients: all patients in R ISS 2 were assigned to a low or high risk group
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A) GEMO5 under 65 B) GEMOS5 over 65
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The prognostic precision of this clusterization was
superior to ISS and R-ISS scores

N
=4




Analisis por IA de factores predictivos prospectivos en
los ensayos Clinicos del GEM



Beneficios para el GEM

Anade valor, innovacion y cohesion a todos los sub-analisis.
Potencial generacidon de patentes para el grupo
Los modelos de IA pueden utilizarse con diferentes intenciones
o Evaluacion temprana de ensayos fase 1y 2 para optimizar el disefio de los fases 3
o Aproximaciones especificas para determinados subgrupos de pacientes
o Introducir mecanismos preventivos de toxicidad en pacientes de alto riesgo
o Restringir los criterios de inclusion de los fases 3 a determinados subgrupos de pacientes

Si el modelo de IA se basa en datos basicos, puede ser usado de forma cdmoda vy facil a través de internet o
apps para el teléfono movil

El analisis de datos por IA no interfiere en el desarrollo del ensayo




Retos

En algunos casos, el desarrollo de software puede ser complejo y
requerir la colaboracion de expertos en tecnologias de la

informacion

Podria ser necesario en algin momento del futuro que el GEM
organice la informacion de sus bases de datos en plataformas multi
Omicas ( p. ej TCGA portal).

Para cada estudio seran necesarios determinados fondos para
costes de computacién y personal,. Los especialistas en Tl son muy

demandados : no es facil ni barato contratarles:
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Comelation analysis
Methylation analysis
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> Survival analysis
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Network analysis
Co-expression analysis
miRseq analysis

Gene expression analysis
Mutalion analysis

Pathway analysis

RPPA analysis

Protein expression
Differentially expressed protein
Principle component analysis



