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Aperçu
1. Cas de cancer du sein du SEER et 

test Oncotype DX de GHI
– GHI=Genomic Health Incorporated

2. Couplage d’enregistrements
3. Plan de l’examen manuel
4. Résultats
5. Conclusions

Avertissement : Les opinions formulées dans la présente 
communication sont celles de l’auteur et ne 
représentent pas nécessairement celles d’une autre 
personne ou organisation. 
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Registres du cancer du sein du SEER

• Programme Surveillance, Epidemiology and End 
Results (SEER) du National Cancer Institute (NCI) 

• Registres du cancer fondés sur la population; 30 % 
des États-Unis; plusieurs secteurs.

• Données démographiques sur le patient, siège 
primaire de la tumeur, morphologie de la tumeur et 
stade au moment du diagnostic, première série de 
traitements et suivi du statut vital

• Objectifs et détails en ligne à seer.cancer.gov
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Test OncoType DX de Genomic Health
• Oncotype DX a été élaboré par Genomic Health, Inc. (GHI) 

en 2004. 
• Indiqué dans le cas du cancer du sein à un stade précoce 

(récepteurs hormonaux positifs, résultats négatifs au sujet 
des ganglions lymphatiques), afin de stratifier le risque de 
récurrence à long terme et d’aider à prédire les avantages 
de la chimiothérapie conjuguée à l’hormonothérapie. 

• La qualité et l’intégralité des données peuvent être 
grandement améliorées si les renseignements sont obtenus 
directement des laboratoires qui procèdent au test 
moléculaire/génomique.

• GHI est le seul laboratoire aux États-Unis qui effectue le 
test OncoType DX, ce qui en fait une cible idéale pour 
vérifier les couplages des résultats de laboratoire et des 
données du SEER. 
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Couplage d’enregistrements du SEER et des 
fichiers de GHI dans des secteurs de registre

• Identifier les paires d’enregistrements qui concernent la même 
personne; combiner l’information des deux sources pour de 
vrais appariements.

• Transformer les comparaisons des variables en un score de 
similitude

• Scores élevés = appariement probable
Faible score = non-appariement probable

• Des erreurs sont commises en raison d’erreurs dans les 
données, de valeurs manquantes et du caractère non unique

• Approche intermédiaire : une revue manuelle est possible
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Logiciel LinkPlus 3.0 Beta

• Programme de couplage d’enregistrements 
probabiliste élaboré à la Division of Cancer 
Prevention and Control du CDC, à l’appui du 
National Program of Cancer Registries (NPCR) 
du CDC (gratuit en ligne)

• Fondé sur Fellegi et Sunter (JASA,1969) 
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Procédure de couplage globale

• Appariement en deux étapes
– Première étape : LinkPlus pour obtenir les scores
– Deuxième étape : programme SAS élaboré à l’interne pour 

finaliser les appariements
– Nous avons expérimenté avec quelques seuils LinkPlus pour 

établir un équilibre entre la sensibilité menant au rejet des 
vrais appariements et les efforts de revue manuelle 
nécessaires (ainsi que la MÉMOIRE)

– Élimination de doublons du SEER au niveau du patient; 
appariement à des cas du GHI; une fois les paires 
d’enregistrements déterminées comme correspondant à la 
même personne, associer les enregistrements des deux 
ensembles de données

3/23/16 SSC 2016, Larsen et coll. 7



Réglages de LinkPlus : 
Variables pour les pochettes

Variables pour les pochettes: Si les enregistrements 
correspondent exactement sur L’UN OU L’AUTRE 
de ces champs, on attribuera un score à 
l’appariement (assez large)

• État

• Prénom (Soundex)

• Nom de famille (Soundex)

• SSN 

• Date de naissance
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Réglages de LinkPlus : 
Variables d’appariement

Variables d’appariement : Utilisées pour les calculs des 
scores. Les appariements exacts obtiennent un score 
plus élevé que les appariements partiels. Les 
algorithmes d’appariements exacts se trouvent dans la 
boîte noire de LinkPlus. Pour chaque enregistrement 
du fichier principal, seul l’appariement comportant le 
meilleur score sera conservé :

• Prénom
• Deuxième prénom
• Nom de famille 
• SSN
• Date de naissance
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Méthodes : exigences additionnelles 
pour l’acceptation du couplage

Élaboration à l’interne fondée sur SAS (par IMS)
Parmi les paires dont le score est supérieur à 7 :
Appariement = appariement exact sur le prénom et le nom de 

famille et au moins deux des éléments suivants : date de 
naissance, SSN, (numéro de téléphone ou adresse)

Revue manuelle = critère intermédiaire
Non-appariement = non-appariement exact ou partiel sur 

trois des éléments suivants : prénom, nom de famille, date 
de naissance, SSN, numéro de téléphone, adresse* (ville et 
état)

* L’adresse n’est pas vérifiée dans le cas des appariements 
partiels
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Questions de recherche

1. Quelle est l’exactitude du couplage?

2. Qu’est-ce qui affecte la qualité du couplage?
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Étude d’évaluation
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Plan de revue manuelle : examen de base

• Passer en revue les 18 643 appariements 
possibles dont le score est supérieur à 7 et qui 
sont classés comme « consultation manuelle »
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Tous les enregistrements
CT: n=18 792 paires au-dessus du seuil de 7
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Meilleurs appariements : 
Traitement au moyen de la méthode 4.1
CT: n=743 examens de revue manuelle
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Plan de revue manuelle: 
paires additionnelles
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1. Tirer un échantillon d’enregistrements qui obtiennent 
un score de 6 ou 7

2. Tirer un échantillon d’enregistrements qui obtiennent 
un score supérieur à 7 et qui sont des 
« appariements » selon les critères additionnels

3. Tirer un échantillon d’enregistrements qui obtiennent 
un score supérieur à 7 et qui sont des « non-
appariements » selon les critères additionnels

4. Aussi OncoType=OUI dans SEER, mais non apparié 
(n=103)



Résultats : Nombre de paires appariées

n Liés Non liés

1 Score de 5 à 6 1 999 0 1 999 (100 %)

2 Score > 7, appariement désigné 1 998 1 998 (100 %) 0

3 Score > 7, non-appariement 
désigné

1 998 0 1 998 (100 %)

4 Score > 7, groupe pour la revue 
manuelle

18 644 12 783 (70 %) 5 661 (30 %)

Total 24 742 14 781 (60 %) 9 858 (40 %)
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Groupes 1, 2 et 3: échantillons proportionnels par registre
Groupe 4: N = taille de la population de toutes les paires d’enregistrements
Conclusion : le score de 7 constitue un bon seuil.
Les critères additionnels d’appariement et de non-appariement sont précis.
La revue manuelle est assez importante.



Selon le résultat de la validation pour le 
SEER, OncotypeDX = Oui dans 4 registres
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• 103 cas de la C.-B. avec OncotypeDX = Oui 
n’avaient pas d’appariement – manque de 
variables d’appariement

• 680 cas de la C.-B. avec OncotypeDX = Oui et 
appariement possible ont été rejetés suite à la 
revue manuelle – encore une fois, manque de 
variables d’appariement

Au total, 2 112 cas de la C.-B. avec OncotypeDX = 
Oui n’ont pas été appariés aux tests de GHI : 
8,3 % du total des tests OncotypeDX (variation 
aussi selon le registre)



Étude des variables employées
pour le couplage

Plusieurs variables ont été créées au moyen de SAS à l’interne 
pour les paires LinkPlus

• Ville, État, Rue : non-appariement, appariement, manquant [3]
• JJ, MM, AAAA : 3 versions + mineur + transposition [5]
• SSN, numéro de téléphone : 5 versions + JW [6]
• Nom de famille : 6 versions + contenu [7]
• Date de naissance : 6 versions + MD_swap [non utilisé ici]
• Deuxième prénom : 7 versions + 2 comparaisons avec le nom 

de famille [9]
• Prénom : 9 versions + 2 comparaisons avec le deuxième 

prénom [11]
– La distance de Jaro-Winkler n’est pas utilisée ici
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Score de prédiction
• Le R-carré pour le score de prédiction à partir des 

principaux effets de 10 variables est à 73 %.

• Toutes les variables comportent 2 niveaux ou plus 
statistiquement significatifs pour prédire le score.

• Répercussions sur le score si une paire comporte 
un non-appariement sur…
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État -0,49 Deuxième prénom -0,14

SSN -0,20 Numéro de téléphone -0,12

Nom de famille -0,20 Prénom -0,06

Année -0,19 Nom de la rue -0,05

Jour -0,17 Mois -0,04



Prédiction de l’appariement au moyen 
de la régression logistique

• L’exactitude pour la prédiction de l’appariement (au moyen 
d’une probabilité estimée supérieure à 0,6) est de 92 %.

• Toutes les variables comportent 2 niveaux statistiquement 
significatifs ou plus pour prédire l’appariement.

• Répercussions du non-appariement sur une échelle linéaire…

3/23/16 SSC 2016, Larsen et coll. 21

SSN -5,86 Nom de la rue -2,63

Année -4,34 Mois -2,61

Nom de famille -3,55 État -1,94

Jour -3,50 Prénom -1,76

Numéro de téléphone -2,74 Deuxième prénom -1,00



Limites
• LinkPlus a été réglé pour produire uniquement le 

meilleur appariement
– Un deuxième ou un troisième enregistrement peut 

représenter un quasi-appariement et ainsi aider à 
décider d’accepter ou non le meilleur appariement

• Vous devez procéder à votre propre comparaison 
de champs séparément pour intégrer ces données

• L’examen des enregistrements ne s’est pas fait à 
l’aveugle – les réviseurs savaient quels 
enregistrements de lot étaient présents et 
connaissaient le score de couplage – ceci est 
difficile à éviter
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Sommaire
• Le couplage d’enregistrements a permis de déterminer 

efficacement la plupart des paires entre les cas de cancer du 
sein du SEER et la base de données Oncotype DX de GHI.

• LinkPlus comporte certaines limites qui ont été notées : 
– Limité à 10 variables d’appariement
– Limite de mémoire

• La variabilité selon le registre du SEER sera étudiée
• La qualité des variables et la façon dont elles sont traitées de 

façon préliminaire sont considérées comme des facteurs clés 
de la réussite du couplage d’enregistrements.

• Certains résultats intéressants notés au chapitre du score de 
prédiction et de l’appariement, mais on doit poursuivre les 
travaux.
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Avenir

• Travaux en cours pour établir des normes de 
rendement et de rapport pour les projets de 
couplage d’enregistrements du NCI.

• Comparaison d’autres logiciels de couplage 
d’enregistrements et méthodes de traitement des 
accords inexacts sur les champs d’information.

• Efforts de modélisation – quelles sont les 
répercussions du couplage d’enregistrements sur 
les analyses subséquentes.
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Merci!

• Merci aux organisateurs et au FCSM, ainsi qu’au 
président et au commentateur de cette séance.

• Merci à mes co-auteurs et collaborateurs (NCI, 
IMS)

• Financement en vertu d’un contrat avec le NCI

• Merci à tous ceux qui ont procédé à la revue 
manuelle dans plusieurs bureaux de registre du 
SEER!

mlarsen@bsc.gwu.edu
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