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Contexte 

Tout commence avec l’Exposome. Un concept assez récent proposé par Christopher Paul Wild en 2005 (Wild 

2005). Que nous le voulions ou non nous sommes exposé.e.s à toutes sortes de choses. Des polluants et autre 

produits chimiques, dans l’air, l’eau, les aliments… Mais pas seulement. Vous vivez peut-être dans une belle 

maison avec un grand jardin ou dans une petite passoire thermique toute humide. Vous êtes peut-être du genre 

sport, eau, salade verte ou plutôt canapé, sodas, fast-food. Travail chille ou burn-out en approche. Tout cela a un 

impact sur vous, sur votre risque de développer des pathologies. C’est cela l’Exposome, l’ensemble des 

expositions que nous subissons au cours de notre vie. 

Il est donc intéressant de se pencher, sans tomber dans la paranoïa, sur les effets que ces expositions ont sur la 

santé. Mais étudier expositions et santé ne suffit pas, il y a un intermédiaire. Oui, tout le monde a son petit 

intérieur propre, personne n’est fait pareil, et cela influe sur nos réactions aux expositions. Ce bloc de 

l’organisme, dit « omique » (car il rassemble les molécules de groupes en « omique », épigénomique, 

transcriptomique, protéomique, métabolomique…), peut donc nous donner des informations sur la façon dont les 

expositions agissent sur la santé, les voies d’action biologique. 

Mais comment prendre en compte ces 3 blocs, exposition, organisme et santé ? C’est ici que j’interviens, moi un 

petit statisticien, venant des mathématiques fondamentales, je tente, aidé de mes encadrant.e.s, de trouver les 

meilleurs outils pour comprendre les voies d’action de l’exposition sur la santé humaine par l’intermédiaire de 

notre organisme. Pour cela, je m’intéresse en particulier à ce que l’on appelle des modèles multibloc. Comme 

leur nom l’indique plutôt bien, ils servent à modéliser les données regroupées en plusieurs blocs, en plusieurs 

groupes de variables. 

Étude des méthodologies classiquement employées 

L’idée de la première partie de la thèse était de faire l’état de l’art des méthodes statistiques utilisées dans le 

cadre de nos 3 blocs susnommés. Nous avons procédé à une bibliographie méticuleuse, écumants Pubmed, armés 

de critères précis dont je vous épargne le détail, pour rassembler les articles traitant de notre sujet d’intérêt et 

observer quelles analyses statistiques été effectuées. 

Nous avons ressorti de cette revue (je ne résiste pas à une petite auto citation (Babin et al. 2023)) que la plupart 

des articles utilisaient des méthodes ne prenant pas en compte la structure en bloc et traitant les variables 

individuellement, voir en les considérants comme indépendantes.  

Évaluation de modèles 

Pour considérer cette structure en bloc nous avons étudié des modèles multibloc basés sur la Partial Least 

Squares (PLS). Son principe est de résumer un grand nombre de variables en quelques variables synthétiques 

permettant à la fois de capter le maximum d’information dans les blocs dit explicatifs, dans notre cas ceux 

d’exposition et omique, mais aussi donnant le maximum d’informations sur la ou les variables à expliquer, dans 

notre cas caractérisant la santé. Nous avons comparé la PLS à sa version multibloc la plus classique, la 

Multiblock Partial Least Squares (MB-PLS) et à un modèle fonctionnant davantage par étape sur les différents 

blocs explicatifs afin de récupérer des informations complémentaires, la Sequential and Orthogonalized Partial 

Least Squares (SO-PLS). Nous avons également étudié des versions dîtes sparse de ces modèles, permettant 

d’obtenir des coefficients d’importance des variables un petit peu différent apportant entre autre une sélection de 

variables plus stricte. 

Nous avons utilisé comme données pour nos évaluations, à la fois des données réelles provenant d’un article 

publié (Aung et al. 2020), et des données simulées par nos soins afin de maîtriser la structure des données et 

ainsi voir si nos modèles la retrouve. 

Conclusion 

Après 3 années de thèse, nous avons pu mettre en évidence l’intérêt de l’utilisation de modèles basés sur la PLS 

pour l’étude de données d’épidémiologie environnementale. Bien que nos résultats doivent être confirmés et 

affinés davantage, et que chaque méthode ai des avantages et inconvénients selon la situation, la plus grande 

utilisation de ce type de modèles dans ce domaine est une recommandation que nous pouvons faire. 
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