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Objectif : Prédire le risque de développer un VTE en partant sur 'analyse de I'exome et les informations cliniques (age,
genre, IMC, traitement ; aspirine, amiodarone, warfarine) chez les individus afro-américains.

Résultats & conclusions : Thrombo inCode® (d’aprés le model de Soria et al.1) montre une capacité prédictive avec un
AUC de 0,71 prouvant son utilité clinique dans la population afro-américaine.

% Thrombo inCode® est considéré comme la méthode de référence pour I’évaluation du risque de VTE dans cette étude.

Thrombo inCode® possede des résultats reproductibles dans différentes populations avec des taux d’incidence de VTE

variable. Cette publication confirme une nouvelle fois la performance du test Thrombo inCode® par rapport a I'approche
par 'exome.

Thrombo inCode® consolide son utilité dans les études cliniques et est considéré comme la référence par les meilleures
equipes de recherche.
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