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1 Introduction

Les ¢études qui consistent a caractériser un ensemble d’échantillons selon différents procédés :
chimiques, physiques, structuraux (plusieurs techniques spectroscopiques par exemple, infrarouge,
fluorescence, etc...) sont nombreuses. Ces acquisitions multiples traduisent une volonté de
I’expérimentateur de prendre en compte le mieux possible la complexité des échantillons étudiés dans
le but de mieux cerner leurs propriétés a différentes échelles. Les acquisitions multiples conduisent &
des données multivariées consignées dans différents tableaux (données multiblocs) qui se trouvent
appariés par les individus (Fig. 1.1), par les variables (Fig. 1.2), ou par les deux a la fois (Fig. 1.3).
On entend ici par appariement de deux tableaux par les individus (ou par les variables) le fait que les
entrées représentantes des lignes c¢’est-a-dire les individus (ou que les entrées des variables) des deux
tableaux sont identiques en nombre et en nature.
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Figure 1. Polymorphismes des données multi-blocs versus réseaux entre tableaux de données.

2 Motivation

Les travaux en chimiométrie relatifs a I’analyse des données représentées dans la Figure 1 se sont
développés d’une maniére significative lors des trente dernieres années conduisant a un paysage de
methodes a la fois riche et varié.

Ces méthodes supposent un appariement total de I’ensemble des tableaux a analyser. Cette condition
peut s’avérer tres restrictive et rendre 1I’application de ces méthodes impossible dans de nombreuses
situations. On cite a titre d’exemple, les données structurées en groupes d’individus et en groupes de
variables (Fig. 1.4), et les données organisées sous d’autres formes (Fig. 1.5 et 1.6).
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Contrairement aux tableaux représentés dans la Figure 1 (1, 2 et 3), les tableaux représentés dans la
Figure 1 (4, 5 et 6) ne sont pas totalement appariées (ne se partagent pas tous la méme entrée), ces
tableaux sont dit partiellement appariés.

3. Contribution

Pour décrire une collection de tableaux appariés partiellement ou totalement par les lignes ou par les
colonnes, la présente communication introduit la notion de réseaux de tableaux [1,2]. Il s’agit d’une
collection de tableaux dont la relation d’appariement entre tableaux est modélisée par des graphes.
Comme illustrée dans la figure 1, la notion de réseaux entre tableaux semble convenir a décrire
differentes formes de de données multi-blocs. Ainsi, cette notion est générique, elle hérite cette
généricité de la notion de graphe qui constitue son fondement. La notion de modéle d’un réseau
entre tableaux de données consiste en une décomposition de chaque bloc (sommets) formant le réseau
entre tableaux (figure 2). Cette décomposition rappelle la Décomposition en Valeurs Singuliéres
d’une matrice qui est au cceur de I’ Analyse en Composantes Principales.
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Figure 2. Modeéle d’analyse d’un réseau entre tableaux

L’estimation du modé¢le de réseaux entre tableaux peut se faire par la minimisation des sommes des
carrées des résidus. Ce probléme peut étre résolu par un algorithme de type moindres carrés alternés:
NetPCA. L’application de 1’approche en réseaux est illustrée sur des données métabolomiques
acquises dans le cadre d’une étude sur la déficience rénale chronique [1] Les données exploitables
se présentent sous forme d’un tableau structuré en trois groupes d’individus (Stade de la maladie) et
deux groupes de variables (métabolites identifiées ou annotés). En plus de la double partition du
tableau de données, les blocs ne sont pas du méme ordre. Le nombre d’entrée des blocs associé€s au
troisieme groupe d’individus est de 3 alors que pour tous les autres blocs le nombre d’entrée est de 2.
Cette hétérogénéité d’ordre des blocs confére aux données a analyser le statut de donnees complexes
dont une modélisation en réseaux entre tableaux est nécessaire pour pouvoir envisager sa réduction
de la dimensionnalité.
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