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Apport du logiciel libre  
en imagerie médicale

Contribution of free software to medical imaging 
Summary  : Medical research uses increasingly massive, 
complex and interdependent data, the analysis of which 
requires the use of specialized algorithms. In order to inde-
pendently reproduce and validate the results of a scienti-
fic study, it is no longer sufficient to share the text of the 
article as an open-access document, together with the raw 
research data according to the open-data approach. It is 
now also needed to share the algorithms used to analyze 
the data with other research teams. Free and open-source 
software precisely responds to this need to disseminate 
technical knowledge at a large scale. In this paper, we pre-
sent several examples of free software used in medicine, 
with a particular focus on medical imaging.
Keywords : Reproducibility - Free software - Open 
source - Medical Imaging

Résumé : La recherche médicale recourt à des données 
de plus en plus massives, complexes et interdépendantes 
dont l’analyse nécessite l’usage d’algorithmes spécialisés. 
Afin de reproduire et valider les résultats d’une étude scien-
tifique de manière indépendante, il n’est, dès lors, plus suf-
fisant de partager le texte de l’article en «open-access» 
complété avec les données brutes en «open-data». Il 
convient désormais d’également partager les algorithmes 
qui ont servi à l’analyse des données avec d’autres 
équipes de chercheurs. Le logiciel libre et «open-source» 
répond précisément à ce besoin de diffuser les connais-
sances techniques à grande échelle. Dans cet article, nous 
présentons plusieurs exemples de logiciels libres utilisés 
en médecine, avec une attention particulière portée à l’ima-
gerie médicale.
Mots-clés : Reproductibilité - Logiciel libre - Open- 
source - Imagerie médicale

(1) ICTEAM (Institute of Information and Communica-
tion Technologies, Electronics and Applied Mathematics), 
UCLouvain, Louvain-la-Neuve, Belgique.

essentielle dans une démarche scientifique car 
elle permet de vérifier la validité des résultats 
expérimentaux, renforçant ainsi la confiance 
dans la fiabilité des découvertes. La reproduc-
tibilité favorise également la collaboration entre 
chercheurs en permettant à d’autres équipes de 
s’appuyer sur des travaux antérieurs en toute 
confiance.

Afin de garantir cette reproductibilité, il 
convient de compléter l’open-access avec un 
accès aux données de recherche sous-jacentes. 
La mise à disposition des données brutes est 
généralement qualifiée de démarche d’open-
data. La gestion et le partage des données de 
recherche en open-data restent, bien entendu, 
un défi, singulièrement dans le domaine médi-
cal, en raison de la sensibilité des données per-
sonnelles des patients, ce qui nécessite la mise 
en place de protocoles de confidentialité et de 
consentement rigoureux. De plus, la diversité 
des formats de données et des pratiques de col-
lecte complexifient la standardisation et la mise 
à disposition de ces informations de manière 
cohérente à d’autres équipes.

Néanmoins, d’importantes initiatives d’open-
data existent dans la recherche médicale. Par 
exemple, «The Cancer Imaging Archive» (TCIA) 
est une archive en ligne de données d’imagerie 
médicale liées au cancer, offrant un accès libre 
et gratuit à des ensembles de données d’ima-
gerie pour la recherche en oncologie (1). Un 
autre exemple est «The Cancer Genome Atlas  
program» (TCGA), qui a rassemblé des cher-
cheurs et des institutions du monde entier 
dans le but de séquencer et de caractériser, de 
manière approfondie, des milliers de tumeurs 
cancéreuses provenant de patients, et qui a 

Introduction 

L’open-access est un modèle de diffusion de 
la recherche scientifique qui vise à rendre les 
résultats de la recherche librement accessibles 
en ligne. L’open-access permet notamment à 
quiconque, qu’il s’agisse d’un chercheur, d’un 
étudiant, d’un professionnel ou du grand public, 
d’accéder gratuitement aux publications scien-
tifiques. Cela élimine les barrières financières 
et garantit que la connaissance scientifique soit 
accessible à tous, quelle que soit leur situa-
tion géographique ou leur affiliation institution-
nelle. En rendant la recherche plus largement 
accessible, l’open-access favorise, en outre, 
la dissémination rapide des connaissances, la 
transparence et l’éthique. L’open-access s’est 
grandement popularisé au cours de la dernière 
décennie. Des revues en open-access de haute 
qualité ont été créées, et de nombreuses revues 
traditionnelles ont commencé à offrir des options 
d’open-access.

L’open-access est un pas important vers une 
diffusion plus large et équitable de la recherche, 
mais il ne résout pas tous les problèmes liés à 
la production scientifique. En effet, le fait de dis-
poser du texte d’un article scientifique ne per-
met pas, à lui seul, d’être en mesure de vérifier 
et de reproduire indépendamment les résultats 
décrits dans l’article. Or, la reproductibilité est 
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mené à la publication de données de type 
génomique, épigénomique, transcriptomique 
et protéomique en open-data (2). Sur le plan 
de la standardisation des données cliniques, 
il faut souligner l’existence de l’initiative de 
recherche collaborative OMOP («Observational  
Medical Outcomes Partnership») qui développe 
un modèle de données commun pour faciliter la 
recherche médicale basée sur des données de 
santé réelles. Le standard OMOP est de plus en 
plus largement utilisé en support à la recherche 
clinique dans les hôpitaux européens.

La recherche biologique et clinique s’appuie 
traditionnellement sur l’analyse qualitative ou 
quantitative de paramètres mesurables bien 
identifiés, à travers des méthodes statistiques 
établies. Comme ces méthodes statistiques sont 
acceptées par l’entièreté de la communauté 
scientifique, un accès en open-data aux données 
cliniques permet de garantir la reproductibilité 
des résultats. Néanmoins, l’évolution des tech-
nologies biomédicales et médicales conduit à 
une production de données de plus en plus mas-
sives, complexes et interdépendantes (images 
médicales, séquençages multi-omiques, textes 
médicaux, séries temporelles…) qui nécessitent 
le recours à des algorithmes spécialisés pour 
pouvoir les croiser et en extraire des paramètres 
mesurables en amont d’une analyse statistique.

De nos jours, ces algorithmes sont généra-
lement acquis par les chercheurs auprès d’en-
treprises, ce qui limite la reproductibilité des 
résultats aux équipes qui disposent du même 
logiciel d’analyse. En effet, contrairement aux 
méthodes statistiques, il n’y a généralement 
pas de consensus sur l’algorithme qu’il convient 
d’utiliser, et chaque fournisseur offre une solu-
tion propriétaire différente. Les détails sur le 
fonctionnement interne de ces algorithmes pro-
priétaires sont souvent gardés secrets par les 
entreprises qui les développent. L’émergence 
de l’intelligence artificielle (IA) en médecine 
complexifie encore cette situation, en ajoutant 
une variance très forte liée aux données et à 
l’architecture du modèle qui ont été utilisées lors 
de l’entraînement. L’acquisition d’un algorithme 
donné peut également représenter un obstacle 
financier important pour de nombreuses insti-
tutions, notamment dans les économies émer-
gentes, ce qui peut casser la dynamique de 
recherche collaborative. Par ailleurs, lorsqu’une 
institution de recherche clinique ou un établis-
sement de santé dépend d’algorithmes pro-
priétaires, ils peuvent devenir vulnérables aux 
modifications de tarification, aux changements 
des conditions de licence, ou même, à la ces-
sation du support technico-commercial, ce qui 
entraîne une dépendance forte du processus de 

recherche vis-à-vis de décisions du fournisseur, 
ainsi qu’un manque de durabilité. On observe 
également fréquemment des algorithmes pro-
priétaires qui sont conçus pour ne fonctionner 
qu’avec des systèmes spécifiques ou des équi-
pements médicaux commercialisés par la même 
firme. Il existe, enfin, un mouvement global de 
l’industrie pour déplacer les algorithmes dans le 
«cloud» afin de pouvoir facturer à l’analyse, ce 
qui peut soulever des inquiétudes concernant 
la confidentialité et la sécurisation des données 
qui sont traitées en-dehors des infrastructures 
de l’institution de recherche.

On le voit, du fait de la dépendance grandis-
sante de la recherche vis-à-vis des algorithmes, 
la combinaison de l’open-access avec l’open-
data n’est plus suffisante pour garantir une 
reproductibilité des résultats de recherche. Il 
convient, désormais, de partager aussi le code 
source des logiciels qui ont servi à analyser les 
données brutes avant de produire l’article final. 
En toute logique, cette démarche de publica-
tion du code source est fréquemment qualifiée 
d’open-source. Lorsque des chercheurs par-
tagent le code source de leurs analyses, cela 
permet à d’autres équipes de comprendre, en 
détail, comment les résultats ont été obtenus, 
de réutiliser le code pour effectuer des analyses 
similaires et de détecter d’éventuelles erreurs 
ou biais. La démarche d’open-source est deve-
nue essentielle pour la reproductibilité, car 
elle garantit que les méthodes et les analyses 
puissent être examinées, comprises et repro-
duites par d’autres chercheurs.

Dans cet article, après une définition plus 
précise du logiciel libre, nous présentons plu-
sieurs exemples de logiciels libres utilisés en 
médecine, avec une attention particulière por-
tée à l’imagerie médicale. Ce texte ne se veut 
en aucune manière exhaustif, car l’écosystème 
de ces logiciels est très riche et en constante 
évolution.

Logiciel libre et open-source

Historiquement, jusque dans les années 
1970, la vente de matériel informatique était 
couplée à la vente des logiciels qui tournaient 
sur ces machines. En effet, dans les premiers 
jours de l’informatique, le matériel et le logiciel 
étaient souvent conçus de manière intégrée, car 
l’architecture matérielle imposait des contraintes 
spécifiques sur le logiciel. Par la suite, la stan-
dardisation des composants matériels et la 
démocratisation de leur production ont ouvert 
la voie à un modèle où le matériel était vendu 
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séparément du logiciel. Cette évolution techno-
logique a donné naissance à l’industrie du logi-
ciel telle que nous la connaissons aujourd’hui, 
basée sur des modèles économiques comme la 
vente de licences, la vente de services associés 
ou, plus récemment, les formules d’abonnement 
et de tarification à l’utilisation.

L’exploitation commerciale de logiciels est 
souvent associée à l’idée de restreindre les 
libertés des utilisateurs de manière à créer une 
dépendance vis-à-vis des fournisseurs et ainsi 
maximiser les profits de ces derniers. On parle 
alors de logiciels propriétaires, voire de logi-
ciels privateurs. Les restrictions pratiquées se 
matérialisent au niveau des licences logicielles. 
Celles-ci peuvent typiquement interdire l’utilisa-
tion du logiciel à des fins commerciales, limiter 
le nombre d’utilisateurs autorisés, ou proscrire 
la redistribution du logiciel à d’autres personnes 
ou organisations. En règle générale, dans le 
modèle propriétaire, le code source du logiciel 
est gardé secret, ce qui signifie que les utili-
sateurs n’ont pas accès au code informatique 
sous-jacent. Cela limite leur capacité à com-
prendre comment fonctionne le logiciel ou à 
identifier des problèmes de sécurité potentiels. 
Dans de nombreux cas, les utilisateurs ne sont 
pas autorisés à apporter eux-mêmes des chan-
gements au programme pour le personnaliser 
ou l’adapter à leurs besoins spécifiques. Ces 
restrictions associées au logiciel propriétaire 
peuvent être problématiques, notamment dans 
un contexte scientifique.

En réaction aux restrictions imposées par les 
logiciels propriétaires et à la perte de libertés 
qu’elles entraînent pour les utilisateurs, l’idée 
de logiciel libre a été formalisée dans un cadre 
académique dès le début des années 1980 par 
Richard Stallman (3). Un logiciel est dit «libre» 
si, et seulement si, sa licence associée garan-
tit les quatre libertés fondamentales d’utiliser le 
logiciel pour tout usage, d’étudier et adapter le 
fonctionnement du logiciel, d’en distribuer des 
copies, et de distribuer des versions améliorées 
du logiciel. Il est important de constater que les 
deuxième et quatrième libertés de cette liste 
imposent un accès complet au code source du 
logiciel, d’où le vocable «logiciel libre et open-
source». Cette formalisation a donné naissance 
au «GNU Project», dès 1983, dont le but est 
de développer un système d’exploitation com-
plet composé exclusivement de logiciels libres, 
puis à la «Free Software Foundation» (FSF), 
en 1985, pour soutenir le mouvement global du 
logiciel libre.

De nombreuses licences logicielles compa-
tibles avec la définition des logiciels libres ont 
ensuite été créées. On peut distinguer deux 

grandes catégories de telles licences : celles 
dites «copyleft» et celles dites «permissives». 
Les premières imposent une forme de récipro-
cité, à savoir que les versions dérivées d’un logi-
ciel libre doivent être publiées sous une licence 
au moins aussi forte que le logiciel original. Pour 
cette raison, les licences copyleft interdisent 
certaines formes de réutilisation du code source 
dans des logiciels propriétaires. L’objectif est 
ici d’instaurer un cercle vertueux qui permet de 
faire grandir un logiciel libre grâce aux contribu-
tions d’une communauté de développeurs, tout 
en préservant la liberté du code source initial. 
L’exemple proéminent de licence copyleft est 
la «GNU General Public License» (GPL), qui a 
été proposée par Richard Stallman dès 1989 en 
support au GNU Project et qui est, notamment, 
utilisée par le noyau Linux. Quant aux licences 
permissives, elles permettent une réutilisation 
plus flexible du code source, y compris dans des 
logiciels propriétaires, c’est-à-dire sans l’obli-
gation de rendre le code source dérivé ouvert. 
Plutôt qu’une réciprocité, les licences permis-
sives visent une dissémination maximale des 
logiciels libres, y compris au sein de l’industrie. 
Des exemples de licences permissives incluent 
les licences Apache, MIT et BSD.

Le choix d’une licence plutôt qu’une autre 
reflète la stratégie des auteurs d’un logiciel 
libre. Dans les prochaines sections, différents 
logiciels libres créés spécifiquement pour un 
contexte médical vont être présentés.

Librairies logicielles

Dans le domaine logiciel, il convient, avant 
toute chose, de distinguer les librairies et les 
applications. Les librairies logicielles sont des 
composants de code réutilisables conçus pour 
être intégrés dans d’autres logiciels, tandis que 
les applications sont des logiciels autonomes 
destinés à des tâches spécifiques.

Les librairies logicielles sont souvent considé-
rées comme la «matière noire» de l’informatique 
parce qu’elles sont essentielles au fonctionne-
ment des logiciels, mais sont généralement invi-
sibles pour l’utilisateur final. En d’autres termes, 
elles fournissent des fonctionnalités de base et 
des outils pour le développement de logiciels, 
mais elles ne sont pas directement visibles dans 
l’interface utilisateur. À l’image de la matière 
noire en astronomie, les librairies sont omni-
présentes, mais souvent peu comprises par les 
personnes qui ne développent pas des logiciels 
elles-mêmes.
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Standards d’interopérabilité

De nombreuses librairies libres et open-source 
focalisées sur le domaine médical ont été déve-
loppées. Cela s’explique, notamment, par l’exis-
tence de standards d’interopérabilité technique 
dédiés à la gestion de l’information médicale et 
adoptés à l’échelle internationale, tels que le 
HL7 (Health Level 7) et le FHIR («Fast Health-
care Interoperability Resources») (4). Le logiciel 
libre offre, en effet, l’avantage de mutualiser le 
développement d’implémentations de référence 
de ces standards, et de créer ainsi des infras-
tructures informatiques partagées, résilientes et 
peu onéreuses. En rassemblant une commu-
nauté de développeurs issus d’horizons diffé-
rents autour d’un même standard, la création 
d’une implémentation mutualisée permet de 
réduire les coûts de développement et de dimi-
nuer la barrière à l’entrée, tout en augmentant la 
fiabilité, la couverture et la pérennité par rapport 
à une implémentation qui serait créée isolément 
par une firme unique. Une externalité capitale 
de l’existence d’une implémentation libre et 
open-source d’un standard d’interopérabilité 
médicale est qu’elle permet à la communauté 
scientifique de bénéficier des mêmes outils que 
ceux utilisés dans le milieu industriel, et ainsi de 
rapprocher la recherche médicale des systèmes 
d’information hospitaliers.

Concrètement, le logiciel Mirth Connect offre 
ainsi une implémentation libre et reconnue du 
standard HL7, qui vise à faciliter la communi-
cation entre les différents systèmes d’informa-
tion de santé, notamment les dossiers médicaux 
électroniques, les systèmes de gestion adminis-
trative des patients, ou encore les systèmes de 
facturation. Mirth Connect est rédigé dans le lan-
gage Java. Les développeurs HL7 qui utilisent 
le langage Python recourent, quant à eux, fré-
quemment à la librairie python-hl7. Le plus récent 
standard FHIR est, pour sa part, souvent décrit 
comme une évolution du HL7 qui modernise et 
simplifie l’échange d’informations de santé. Le 
FHIR repose sur les technologies Web (plus 
précisément, des API de type REST) et définit 
des «ressources» comme étant des éléments 
de données normalisés qui représentent diffé-
rentes entités ou concepts dans le domaine des 
soins de santé. L’implémentation libre et open-
source actuellement la plus connue du FHIR est 
dénommée HAPI et est rédigée en Java.

Imagerie médicale

Le DICOM («Digital Imaging and Communi-
cations in Medicine») est le standard internatio-
nal de facto pour l’imagerie médicale numérique 
(5). Utilisé à l’échelle mondiale depuis plusieurs 

décennies, le DICOM autorise la gestion, le 
stockage et la transmission des images médi-
cales et des informations associées. Il a été 
conçu pour garantir l’interopérabilité des sys-
tèmes d’imagerie médicale, permettant aux pro-
fessionnels de la santé de partager facilement 
des images et des données, quels que soient 
le fabricant du matériel ou le logiciel utilisé. 
Le DICOM supporte non seulement toutes les 
modalités d’imagerie traditionnelles (radiogra-
phie, mammographie, échographie, CT-scanner, 
PET-scanner, IRM…), mais aussi les données 
utilisées en radiothérapie et protonthérapie  
(RT-STRUCT, RT-DOSE et RT-PLAN), les 
résultats d’algorithmes d’intelligence artificielle 
(DICOM-SR et DICOM-SEG), l’anatomopatho-
logie, les signaux neurophysiologiques (EEG 
et ECG), ou encore les modèles 3D pour les 
implants ou la bio-impression (encapsulation de 
fichiers STL).

En fonction du langage de programmation uti-
lisé, les développeurs informatiques pourront se 
tourner vers différentes implémentations libres 
et open-source du DICOM, telles que dcm4che 
pour le Java (6), pydicom pour le Python (7), 
ou bien DCMTK et GDCM pour le C++ (8). 
De nombreuses librairies logicielles dédiées à 
l’affichage, à la manipulation et à l’analyse des 
images médicales ont également été dévelop-
pées, au premier rang desquelles VTK (9) et ITK 
(10), qui se retrouvent au cœur de nombreux 
logiciels. L’alignement d’images médicales est 
un domaine de recherche à part entière qui a 
mené au développement de nombreuses librai-
ries, particulièrement Plastimatch (11). Dans le 
domaine de la radiothérapie, dicompyler offre 
une plateforme de recherche dédiée à l’analyse 
des fichiers DICOM RT (12).

Terminons cette section en mentionnant le 
fait que la recherche en neuroimagerie recourt 
fréquemment au standard NIfTI («Neuroima-
ging Informatics Technology Initiative») (13). 
En effet, même si la neuroimagerie est par-
faitement intégrée au DICOM, les équipes de 
recherche ne bénéficient pas toutes de la pré-
sence d’informaticiens capables de gérer la 
complexité du DICOM. Le NIfTI a, dès lors, été 
développé comme une alternative très simplifiée 
au DICOM, qui permet aux scientifiques de se 
focaliser uniquement sur le contenu des pixels 
ou voxels, sans devoir gérer les informations 
liées au patient ou à l’acquisition. Le standard 
émergent BIDS («Brain Imaging Data Struc-
ture») spécifie, quant à lui, comment organiser 
et documenter l’ensemble des données d’une 
étude en neuroimagerie (14). BIDS utilise le for-
mat NIfTI pour stocker les images, mais il va au-
delà en normalisant la structure de répertoire et 
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les métadonnées. Des librairies libres et open-
source en Python, telles que NiBabel, offrent 
une prise en charge rapide du NIfTI.

Intelligence artificielle (IA)

Le logiciel libre et open-source a joué un rôle 
crucial dans l’avancement de l’IA, en particulier 
dans les domaines de l’apprentissage automa-
tique («machine learning») et de l’apprentissage 
profond («deep learning»). La mise à disposition 
de librairies puissantes pour l’IA a, en effet, per-
mis de réduire les barrières à l’entrée pour de 
nombreux chercheurs et développeurs. Cette 
dynamique d’ouverture a également favorisé 
la collaboration et le partage de modèles, de 
données et d’algorithmes entre chercheurs du 
monde entier, accélérant ainsi grandement le 
progrès scientifique ces dernières années.

De nos jours, le langage de programmation le 
plus couramment utilisé pour l’intelligence arti-
ficielle, et plus largement pour la science des 
données, est le Python. Ceci s’explique par la 
grande variété de librairies libres et open-source 
disponibles à cet usage dans l’environnement 
Python. Par exemple, les librairies NumPy et 
SciPy permettent de manipuler efficacement 
des matrices et des algorithmes statistiques ou 
numériques (15). Le logiciel Pandas offre une 
solution très populaire pour rassembler diffé-
rentes sources de données, et l’affichage de 
données est rendu possible par Matplotlib (16). 
Les chercheurs actifs en IA apprécient tout par-
ticulièrement la possibilité de créer des «note-
books» grâce à l’outil JupyterLab qui permet 
d’exécuter de manière interactive des analyses 
de données, puis de les partager avec d’autres 
chercheurs (17).

La réputation du Python découle également 
du fait que les trois librairies les plus populaires 
dédiées à l’apprentissage profond sont immédia-
tement accessibles depuis ce langage. Il s’agit 
de TensorFlow (18), PyTorch (19) et Scikit-learn 
(20), qui sont toutes trois des librairies libres 
et open-source. La librairie Scikit-learn se dis-
tingue des deux autres car elle offre également 
des primitives pour l’apprentissage automatique 
classique. Le langage Python offre également 
un accès aisé à des librairies spécialisées pour 
certaines catégories d’applications, telles que 
OpenCV pour la vision par ordinateur, ou SpaCy 
pour le traitement naturel du langage. En pra-
tique, toutes ces possibilités sont, bien entendu, 
combinées avec les librairies Python présentées 
plus haut pour créer de nombreuses applica-
tions innovantes dans le secteur médical.

Applications

Le chapitre précédent a présenté une vue 
de haut niveau de quelques librairies libres et 
open-source disponibles pour le secteur de la 
santé. Ces librairies logicielles sont, avant tout, 
dédiées aux techniciens et restent, en général, 
invisibles pour l’utilisateur final. Mais à l’image 
des briques Lego, ces librairies peuvent être 
combinées pour créer des applications de plus 
haut niveau accessibles à une audience médi-
cale. Dans cette section, nous donnerons trois 
exemples de telles applications.

Orthanc

Orthanc est une application libre et open-
source qui est directement issue des recherches 
du Département de Physique médicale du 
CHU de Liège (21, 22). Il s’agit d’un serveur 
PACS («Picture Archiving and Communication  
System») qui permet de stocker, d’indexer et 
de communiquer les images médicales selon le 
standard DICOM. En interne, Orthanc est écrit 
en C++ et combine la librairie DCMTK avec 
une base de données et avec un serveur Web 
embarqué.

Les trois principales spécificités d’Orthanc 
sont de publier une interface de programmation 
permettant d’automatiser des flux d’imagerie de 
manière sécurisée, y compris entre plusieurs 
sites, de proposer une architecture très légère 
qui permet le déploiement d’un grand nombre 
de serveurs Orthanc pour gérer de multiples 
flux au sein d’un même hôpital (on parle de 
micro-service), et d’offrir un système de plu-
gins qui autorise l’extension du logiciel de base 
à de nouveaux usages. Grâce à ce système 
d’extensions, Orthanc a, notamment, intégré 
une des premières implémentations du stan-
dard DICOMweb, qui gouverne l’échange de 
données d’imagerie médicale à travers l’infras-
tructure d’Internet, ainsi que du DICOM pour 
l’anatomopathologie (23).

De nombreuses applications ont été dévelop-
pées sur base d’Orthanc, telles que des solu-
tions de télédermatologie, des plateformes de 
routage automatisé avec anonymisation pour 
les études cliniques en lien avec l’industrie phar-
maceutique, des outils d’enseignement de la 
radiologie, ou encore des passerelles vers des 
solutions d’IA hébergées dans le «cloud». Le 
projet Orthanc est un projet de grande ampleur 
qui porte une attention toute particulière à la 
qualité de son code. Orthanc a été récompensé, 
dès 2015, par la Free Software Foundation et 
son impact sociétal a récemment été reconnu 
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par le label «Digital Public Good» de l’Alliance 
pour les biens publics numériques (DPGA), une 
initiative multipartite approuvée par les Nations 
Unies qui «facilite la découverte et le déploie-
ment de technologies ouvertes, afin de créer 
un écosystème mondial prospère pour les com-
muns numériques et ainsi contribuer à la réali-
sation des objectifs de développement durable».  
(https://digitalpublicgoods.net/). Orthanc a ainsi 
été reconnu comme contribuant aux objectifs de 
développement durable numéros 3 (santé) et 9 
(infrastructure et innovation).

Pour conclure, remarquons que des PACS 
libres et open-source autres que Orthanc 
existent, tels que Conquest, Dicoogle (24) et 
dcm4chee (6).

Visualisateurs pour l’imagerie médicale

Les visualisateurs d’images médicales au for-
mat DICOM forment une catégorie très impor-
tante d’applications. Il faut distinguer, d’une 
part, les visualisateurs «desktop» qui prennent 
la forme de logiciels de bureau et, d’autre part, 
les visualisateurs Web qui sont accessibles à 
travers un navigateur Internet. Dans les deux 
cas, des logiciels libres et open-source sont dis-
ponibles.

Un visualisateur desktop très populaire est 
3D Slicer (25). Il est largement utilisé dans le 
domaine de la recherche médicale et offre des 
fonctionnalités avancées de visualisation, de 
segmentation et de traitement d’images volu-
miques. Tout comme Orthanc, 3D Slicer béné-
ficie d’un système d’extensions qui ajoutent 

des fonctionnalités supplémentaires à l’appli-
cation. Parmi ces extensions, on peut, par 
exemple, trouver SlicerRT qui est conçu pour 
la radiothérapie et qui peut prendre en charge 
la segmentation des structures anatomiques 
et la visualisation des plans de traitement 
(26). Une autre extension récente, dénommée  
TotalSegmentator, permet de segmenter auto-
matiquement 104 structures anatomiques dif-
férentes grâce à l’apprentissage profond (27). 
Parmi les autres visualisateurs desktop libres 
et open-source disponibles, on peut également 
citer Horos et MedInria. La plupart de ces visua-
lisateurs desktop s’appuient sur les librairies 
VTK et ITK mentionnées plus haut.

En ce qui concerne les visualisateurs Web, 
ceux-ci sont actuellement en plein essor. Le 
plus connu est sans doute OHIF («Open Health 
Imaging Foundation»), qui offre des fonctionna-
lités comme les annotations, la segmentation du 
signal SUV pour la médecine nucléaire et les 
«hanging protocols», avec une focalisation sur 
l’oncologie (28). OHIF s’appuie sur la librairie 
d’affichage d’images médicales pour le Web, 
dénommée Cornerstone3D, qui est rédigée en 
JavaScript. Kitware VolView est un autre visuali-
sateur Web, qui est destiné à l’affichage interactif 
et cinématique de volumes 3D (29). Un troisième 
visualisateur Web s’appelle Stone Web Viewer, 
qui est directement issu des recherches autour 
d’Orthanc (30). Stone Web Viewer se distingue 
de OHIF et Kitware VolView par son approche 
adaptée à la téléradiologie en 2D plutôt qu’au 
rendu volumique (Figure 1). D’un point de vue 
technologique, Stone Web Viewer est presque 

Figure 1. Stone Web Viewer affichant une IRM cérébrale (30) 
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entièrement développé en C++, grâce à la tech-
nologie émergente du WebAssembly, ce qui lui 
permet de partager une quantité importante de 
code source avec Orthanc. Il a aussi récemment 
été démontré que des algorithmes d’apprentis-
sage profond peuvent être exécutés directe-
ment sur un navigateur Internet à travers Stone 
Web Viewer (Figure 2). La librairie libre Stone 
qui forme le cœur de Stone Web Viewer a, par 
ailleurs, été utilisée pour la création d’une appli-
cation pour l’éducation thérapeutique du patient 
en radiothérapie (31).

Tous ces visualisateurs Web peuvent être 
utilisés à travers des navigateurs Internet libres 
et open-source comme Mozilla Firefox et Chro-
mium. Remarquons, enfin, que les trois visua-
lisateurs Web précités (OHIF, Kitware VolView 
et Stone Web Viewer) sont disponibles comme 
plugins pour Orthanc, ce qui facilite grandement 
leur installation par une audience non technique.

Dossiers patients informatisés

Outre les applications en imagerie médicale 
et les implémentations de standards d’inter
opérabilité, des dossiers patients informatisés 
(DPI) libres et open-source sont également 
disponibles (32). Le projet GNU Health est un 
exemple d’un tel DPI. Ce projet vise à fournir 
un système de gestion hospitalière complet et 
intégré, ainsi qu’un système d’information pour 
les établissements et les professionnels de la 
santé. GNU Health est rédigé dans le langage 
Python, sur base de la plateforme applicative 
Tryton qui a été créée en Belgique. La vision de 

GNU Health dépasse une dimension purement 
technologique, car ce projet porte une attention 
à la «médecine sociale», ce qui inclut, notam-
ment, la promotion de la santé et la prévention 
médicale dans les régions rurales. GNU Health 
est développé par l’organisation non gouver-
nementale GNU Solidario et a, lui aussi, été 
reconnu comme  Digital Public Good, à l’image 
d’Orthanc, en lien avec les objectifs de dévelop-
pement durable 3 (santé) et 11 (villes et com-
munautés durables). Au niveau de l’imagerie 
médicale, GNU Health propose un module per-
mettant de créer des liens entre le dossier médi-
cal d’un patient et les examens stockés dans un 
serveur Orthanc, avec un accès immédiat aux 
visualisateurs Web. D’autres DPI libres et open-
source sont disponibles, tels que OpenEMR, 
GNUmed et FreeMedForms.

Autres exemples

Cet article ne se veut nullement exhaus-
tif. Il faut souligner qu’un très grand nombre 
de librairies et d’applications libres et open-
source sont disponibles de nos jours dans tous 
les domaines de la médecine. Prenons, par 
exemple, Debian, qui est un système d’exploi-
tation libre et open-source, célèbre pour sa 
stabilité et son engagement envers le logiciel 
libre, basé sur le noyau Linux et sur le GNU Pro-
ject. Au sein de Debian, on retrouve le groupe 
Debian Med, qui se consacre à la distribution 
de nombreux logiciels liés au domaine de la 
santé, par exemple pour la biologie, l’épidémio-
logie, la pharmacologie ou encore l’oncologie.  

Figure 2. Segmentation automatisée du poumon par un modèle de deep learning  
à travers Stone Web Viewer (30) 
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L’équipe Debian Med gère plus de mille paquets  
(https://blends.debian.org/med/tasks/), dont une 
centaine rien que pour l’imagerie médicale. 
Même si la qualité des logiciels sous-jacents 
peut être variable et même si tous les logi-
ciels existants sont loin d’être distribués dans 
Debian, ces chiffres illustrent l’impressionnante 
dynamique des logiciels libres dans le domaine 
médical.

Comme autres exemples d’applications libres 
et open-source, nous pouvons citer Cytomine 
qui est focalisé sur l’enseignement de l’ana-
tomopathologie ainsi que sur l’analyse des 
images à très haute résolution par apprentis-
sage automatique (33). Le projet OpenTPS est 
un «Treatment Planning System» (TPS) adapté 
à la recherche en radiothérapie et en proton-
thérapie par méthodes de Monte-Carlo (34). 
Bioconductor s’attache, quant à lui, à l’analyse 
statistique de données génomiques (35). Termi-
nons en mentionnant MONAI, qui propose un 
environnement pour l’annotation d’images médi-
cales et l’entraînement de modèles d’apprentis-
sage automatique associés (36).

Conclusion

Du fait de la dépendance grandissante de 
la recherche scientifique vis-à-vis des algo-
rithmes, il devient de plus en plus nécessaire de 
combiner les trois principes de l’open-access, 
de l’open-data et de l’open-source. Comme 
nous l’avons démontré, de nombreux logiciels 
libres et open-source sont aujourd’hui dispo-
nibles dans le secteur de la médecine, à la fois 
comme librairies pour développeurs ou comme 
applications pour utilisateurs finaux. Au-delà de 
leur importance pour la recherche, les logiciels 
libres s’inscrivent dans une éthique de partage 
des connaissances techniques à une échelle 
internationale, ainsi que dans une optique de 
réduction des barrières technologiques, non 
seulement pour des applications industrielles et 
hospitalières, mais aussi vis-à-vis des écono-
mies émergentes dans une logique de coopéra-
tion au développement.

Les logiciels libres vont très probablement 
jouer un rôle de plus en plus important pour 
l’implémentation de standards d’interopérabi-
lité toujours plus évolués, pour la formation du 
personnel soignant en-dehors d’un hôpital, ainsi 
que pour l’empowerment du patient. La distribu-
tion à grande échelle de modèles d’intelligence 
artificielle robustes dédiés à une tâche médicale 
et accessibles à une audience généraliste sous 
une forme de logiciels libres est désormais un 

enjeu essentiel dans le domaine de l’informa-
tique médicale. En particulier, dans le contexte 
de l’imagerie médicale, le projet Orthanc sous-
crit pleinement à ces objectifs depuis sa créa-
tion en 2011 grâce à l’impulsion du Département 
de Physique médicale du CHU de Liège.
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