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Dans cette présentation, nous détaillerons d'abord deux méthodes permettant la 

présélection de composés en amont d'un criblage phénotypique que nous avons 

élaborées grâce à l'essai de cell painting et à l'apprentissage multimodal. Ensuite, nous 

présenterons un pipeline d'analyse de données HCS générique et totalement 

automatisé, qui ne nécessite pas la mise au point d'une étape d'analyse d'image, 

permettant l'identification de hits pour un essai quelconque avec ou sans contrôle 

positif. Enfin, nous exposerons un travail plus exploratoire où nous utilisons des 

modèles génératifs profonds pour rendre visibles et interprétables des changements 

de phénotypiques subtiles cachés par la variabilité naturelle des cellules.  
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