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Position du problème et objectif(s) de l’étude: 

Les patients en SDRA (syndrome de détresse respiratoire aiguë) peuvent être classifiés en 2 clusters, généralement 
décrits comme hyper et hypo inflammatoires. Ces clusters sont associés au pronostic et à des réponses différentes aux 
traitements (niveaux de PEEP, balance hydrosodée, statines)1–3. L’objectif principal de notre étude était d’évaluer 
les performances d’un panel de biomarqueurs de l’inflammation pour prédire l’appartenance à l’un des deux clusters 

classiquement décrit dans le SDRA. 

 

Matériel et méthodes: 

FROG-ICU est une étude prospective observationnelle multicentrique qui décrit les caractéristiques de patients en 
réanimation ventilé et/ou sous catécholamines. Des biomarqueurs ont été mesurés dans le plasma à l’admission. 

Nous avons utilisé les biomarqueurs de l’inflammation suivants : IL6; sTREM1; sFLT1; ST2; GAL3; 
calprotectine; suPAR et GDF-15. Les plaquettes et le bicarbonate ont été inclus car d’autre études ont montré leur 
valeur pour clusteriser les malades. 

Nous avons réalisé une analyse en cluster par K-means sur les patients en SDRA de la cohorte. Le nombre de 
clusters a été calculé à partir des résultats combinés de 30 méthodes statistiques. 

Toutes les combinaisons de biomarqueurs ont été testées en régression logistique pour prédire le cluster. La 

meilleure combinaison utilisant le plus faible nombre de biomarqueurs a servi à établir un score sur une cohorte 

d’entrainement (échantillon aléatoire de 70%) puis validé sur une cohorte de validation (30% de la cohorte initiale). 

 

Résultats & Discussion: 

Sur les 2030 patients de la cohorte FROG-ICU, 873 remplissaient les critères de SDRA. Sur les 30 méthodes 
statistiques testées le nombre optimal de clusters était de 2. Le K-means est un algorithme non supervisé qui 

regroupe des observations en clusters en calculant la la distance entre chaque point de données à un centroïde. 

Les patients ont été répartis en 2 clusters (figure 1A). 

 
Les caractéristiques cliniques et biologiques à l’admission ainsi que l’évolution sont décrites dans le tableau 1. Le 
cluster 1, hypo-inflammatoire, contient 522 (60%) malades. Le cluster 2, 

hyper-inflammatoire, contient 351 (40%) malades. Les patients appartenant au cluster 2 étaient plus vieux, plus 

comorbides, plus graves et avaient une mortalité supérieure. (Figure 1B) 

 
En utilisant un score dérivé de sTREM1 et ST2 on pouvait prédire l’appartenance aux clusters avec une AUC de 0.95 

(0.93-0.96) sur cohorte d’entrainement et une AUC de 0.95 (0.92-0.97) sur la cohorte de validation interne. (Figure 
1C) 

 

Conclusion: 

L’identification du cluster hypo ou hyperinflamatoire chez un patient à partir d’un panel de biomarqueurs 



permet au clinicien de stratifier le risque de décès et au chercheur de sélectionner des populations de malades plus 

homogènes, notamment dans le cadre du développement de nouvelles stratégies thérapeutiques. 

 
Les patients atteints de SDRA de la cohorte FROG-ICU peuvent être séparés en 2 groupes. Ces deux 
clusters diffèrent sur la gravité initiale, le motif d’admission et sur leur survie. 

Un score clinique basé sur le dosage de 2 biomarqueurs (sTREM1 et ST2) permettrait avec une AUC à 
0.94 d’identifier à quel cluster appartiendrait le patient. Ce score nécessite une validation externe pour être 

validé. 
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