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Les biostatistiques sont omniprésentes dans la littérature scien-
tifique et médicale et constituent une compétence indispensable
à tout étudiant en santé. Nous avons développé un outil de for-
mation par la pratique aux biostatistiques.
GMRC Shiny Stats est une application interactive spécifique-
ment dédiée aux analyses statistiques de données médicales.
L’application permet de réaliser une succession d’analyses qui
mime la démarche usuelle d’un statisticien expérimenté face
à un jeu de données. GMRC Shiny Stats permet de réaliser
les analyses les plus courantes (analyses descriptives, inférences
selon des méthodes fréquentistes, comparaison des caractéris-
tiques de populations, analyses de survie, corrélation, concor-
dance, etc.). La facilité d’utilisation et l’accompagnement de
l’utilisateur dans le choix des tests statistiques constituent les in-
térêts principaux de l’outil. Ces fonctionnalités permettent aux
étudiants de se former en réalisant des analyses statistiques de
manière autonome dans le cadre de travaux universitaires.
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Introduction
Les biostatistiques sont omniprésentes dans la littérature sci-
entifique et médicale ainsi que dans les rapports d’évaluation
et de recommandation émanant des agences de santé.
Les étudiants en santé (médecine, pharmacie, odontologie,
maïeutique,. . . ) se doivent d’acquérir des connaissances et
des compétences en biostatistiques qui leur permettent de
comprendre et analyser de façon critique ces sources docu-
mentaires (1, 2). Au cours de leur formation, les étudiants
bénéficient d’unités d’enseignements (en général de premier
cycle) dédiées à l’acquisition de ces compétences, le plus
souvent sous la forme de cours traditionnels d’introduction
aux biostatistiques. Mais ces enseignements sont souvent
considérés par les étudiants comme étant essentiellement
mathématiques et leur pertinence pour leur future activité
professionnelle n’apparaît pas toujours évidente (3).
Plus tardivement dans leur cursus, les étudiants sont amenés
à réaliser des travaux d’initiation à la recherche. Très sou-
vent il s’agit d’études (études cliniques rétrospectives, études
d’évaluation des pratiques,. . . ) qui requièrent de constituer
un recueil de données et de procéder à son analyse. Les
étudiants sont donc confrontés à la nécessité de réaliser des
analyses statistiques plus ou moins complexes. Leurs en-

cadrants leur recommandent souvent de faire appel à un
statisticien pour les guider dans cette tâche (4). Ce dernier
peut être amené à réaliser tout ou partie du travail d’analyse
des données, de sorte que les étapes d’analyse entre le re-
cueil des données et la rédaction des résultats peuvent de-
meurer mal maîtrisées en raison d’une implication limitée de
l’apprenant dans ces tâches. L’informatisation massive des
données médicales au cours de ces dernières années a conduit
à augmenter le volume des données analysables. Le temps de
collecte des ces données a quant à lui très largement diminué
et il devient en effet beaucoup moins fastidieux d’extraire des
informations fiables des dossiers médicaux informatisés ou
de questionnaires en ligne. Le temps économisé à l’étape
de la collecte peut donc en partie être reporté vers le travail
d’analyse statistique. Dans cette optique, la mise à dispo-
sition d’outils faciles à prendre en main peut permettre aux
étudiants de participer activement à cette étape en réalisant
par eux même un certain nombre d’analyses.
Nous avons développé GMRC Shiny Stats, une appli-
cation interactive et d’utilisation intuitive qui est spéci-
fiquement dédiée aux analyses de données médicales dans
le cadre de travaux universitaires (thèses, mémoires, ...).
GMRC Shiny Stats permet de réaliser des analyses de-
scriptives complètes ainsi que des analyses graphiques de
l’ensemble des variables, qu’elles soient de nature qualita-
tives ou quantitatives. L’inférence statistique est réalisée par
des méthodes fréquentistes sur la base de tests d’hypothèse
nulle de comparaison de groupes en terme de moyennes, de
distributions, proportions ou de survie. Il est également pos-
sible de réaliser des mesures de corrélation ou des mesures de
concordance. Enfin, il est possible de déterminer les perfor-
mances diagnostiques de tests. L’ensemble de ces fonction-
nalités sont accompagnées de fichiers d’aide et d’un ensem-
ble de vidéos tutorielles qui sont disponibles en ligne pour ac-
compagner les étudiants dans la réalisation et la compréhen-
sion de leurs travaux d’analyses statistiques.

Matériel et Méthodes
GGMRC Shiny Stats a été développé aux Hôpitaux Universi-
taires de Strasbourg par le Groupe Méthode en Recherche
Clinique (GMRC). GMRC Shiny Stats est une application
interactive basée sur le logiciel et langage de statistiques
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Fig. 1. Aperçu de la page d’accueil de GMRC Shiny Stats.
L’application s’exécute dans un navigateur internet. Un système d’onglets permet d’accéder aux pages dédiées aux différentes étapes d’une analyse statistique de données

R (https://cran.r-project.org) construite à partir du package
shiny (5).
L’application se présente sous forme d’une page html (Fig-
ure 1) qui s’ouvre dans n’importe quel navigateur internet
récent. R s’exécute en arrière-plan mais cette opération est
totalement transparente pour l’utilisateur.
Plusieurs solutions techniques sont proposées pour la dis-
tribution de l’application. Aux Hôpitaux Universitaires de
Strasbourg, l’application est disponible pour l’ensemble des
personnels (internes, cliniciens, etc.) ayant accès au serveur
intranet du CHRU.
Une version portable est également disponible sous forme
d’une application autonome sans fichier d’installation. Celle-
ci qui embarque une version portable de R et du naviga-
teur Google Chrome permettant de travailler sur une session
locale d’une machine non connectée à partir d’une simple
clé USB par exemple. Une version MacOS et une version
Windows ont été développées et sont téléchargeables gra-
tuitement. Une version en développement (nightly build) -
éventuellement moins stable mais qui qui inclut les dernières
contributions - est également disponible. Enfin, pour ceux
qui disposent déjà d’un ordinateur sur lequel R et Rstudio
sont installés, l’application existe également sous forme d’un
package R. Ce dernier peut s’installer directement à partir
de GitHub - ce qui rend l’application plate-forme indépen-
dante et permet donc également son utilisation sous environ-
nement Linux. Le code source est disponible sur GitHub
sous https://github.com/ jgodet/ GmrcShinyStats. Contrairement
aux version stables dont les nouvelles versions sont rendues
disponibles annuellement ou bi-annuellement, le package est
évolutif et les améliorations proposées par des développeurs

de la communauté peuvent être ajoutées régulièrement..
L’application est ouverte, libre (licence GPLv3) et gratuite.

Résultats

GMRC Shiny stats, une application spécifiquement dédiée
aux analyses de données médicales notamment dans le cadre
des travaux universitaires. C’est un application interactive
particulièrement simple à prendre en main.
L’application a été pensée pour proposer un workflow
d’analyse qui correspond à la démarche usuelle d’un statis-
ticien face à un jeu de données à analyser - à savoir charge-
ment des données ; description des données manquantes puis
des variables du jeu de donnée (permettant l’inspection des
données pour au besoin nettoyer ou recoder des variables) ;
enfin modélisation des données et éventuellement inférence à
partir de l’échantillonnage analysé.

Chargement des données.
Les bases de données saisies dans un tableur de type Excel
ou LibreOffice sous format de type texte (*.txt, *.csv) peu-
vent être importées directement dans l’application. La visu-
alisation de la base permet de vérifier que le chargement des
données s’est bien déroulé. Cela permet également de vérifier
que les données ont été préalablement bien préparées (saisie
homogène, recodage, changement d’échelle, etc.).

Analyse descriptive.
La description des données est généralement la première
étape de l’exploration des données (6). La description statis-
tique comprend des statistiques sur les tendances centrales
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Fig. 2. Aperçu de l’onglet permettant de construire le tableau des caractéristiques des patients de l’étude par groupe.

telles que la moyenne et la médiane ; ainsi que sur la disper-
sion des variables avec des indicateurs comme l’écart-type ou
l’intervalle inter-quartile.
Une étape critique, pourtant souvent négligée, de l’analyse
descriptive consiste - avant même de décrire les variables
d’une base de données - à explorer les données manquantes
du recueil (7). Celles-ci peuvent être sources de biais et il
est important de décrire avec soin les données manquantes
pour pouvoir interpréter correctement les résultats qui seront
obtenus. Ceci est proposé dans le premier sous-onglet
dans lequel les données manquantes du jeu de données sont
décrites et représentées graphiquement. Cette étape permet
également de pointer d’éventuels manquements à l’étape de
saisie et compléter, si c’est envisageable, les données.
Le second sous-onglet permet à l’utilisateur de réaliser les
analyses descriptives univariées des variables. L’utilisateur
sélectionne dans un menu déroulant la variable à décrire et
précise si celle-ci est une variable quantitative ou qualitative.
Le descriptif complet correspondant à la nature de la variable
ainsi que des représentations graphiques de la variable sont
alors proposés. L’exploration descriptive attentive des don-
nées permet également de repérer les données extrêmes, pos-
siblement aberrantes, erronées ou mal renseignées (mauvais
encodage) appelant le cas échéant à un nouveau nettoyage
des données.

Inférence et croisement de variables.
L’inférence désigne les techniques statistiques qui permettent

d’utiliser les observations faites sur un échantillon pour les
extrapoler à une population. GMRC Shiny Stats permet de
réaliser de l’inférence selon des approches fréquentistes dont
l’interprétation repose en partie sur la notion de p-valeur.
Un certain nombre de tests courants sont disponibles dont
le test t de Student, le test de Mann-Whitney, le test
du χ2, le test exact de Fischer, l’analyse de la variance
(paramétrique et non- paramétrique), les tests de corrélation
(Pearson, Spearman), des tests de normalité, etc. La problé-
matique du choix du test pour comparer des groupes est sou-
vent source d’incertitudes et d’erreurs (8–11). L’application
GMRC Shiny Stats guide l’utilisateur dans ce choix. En effet,
ce dernier définit uniquement la nature des variables (quan-
titative ou qualitative) à comparer et un algorithme propose
et réalise le test qui semble le plus approprié pour décrire les
données. Le choix du test à réaliser répond à une algorith-
mique qui se base sur la nature des variables à comparer et
sur des résultats de tests préalables réalisés automatiquement
visant à vérifier que les conditions d’applications du test (nor-
malité, homoscédasticité, etc.) sont réunies.

Un second onglet (intitulé tableau croisement) (Figure 2)
permet de construire ce qui constitue souvent le tableau 1
dans les publications de recherche biomédicale, c’est-à-dire
le tableau des caractéristiques des patients de l’étude décrites
par groupe (par exemple par bras de traitement). Il suffit à
l’utilisateur de définir la variable qui définit les groupes, puis
de choisir les variables des caractéristiques à faire apparaître
dans le tableau. À noter que pour les variables quantitatives,
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Fig. 3. Aperçu de l’onglet permettant de réaliser des analyses de survie.

il est possible de les décrire soit par leur moyenne et écart-
type (si la variable est considérée comme distribuée normale-
ment – information donnée dans le sous onglet Croisement
2 à 2), sinon par leur médiane et intervalle inter-quartile. La
p-valeur et le type de test utilisé sont également mentionnés.
Ce tableau peut-être téléchargé sous forme csv pour faciliter
la préparation des rapports d’analyses ou des publications.

Survie.
L’analyse de survie permet l’étude de données telles que
des temps d’observation jusqu’à la survenue d’un évène-
ment. Dans ces analyses, tous les sujets ne présentent pas
nécessairement l’évènement d’intérêt (on parle de sujets cen-
surés). Pour ces derniers, il est possible de définir une durée
d’observation correspondant à la période de suivi. Ainsi,
l’analyse de survie correspond à l’analyse conjointe de ces
deux informations qui sont encodées par deux variables dis-
tinctes : une variable délai qui précise la durée d’observation
et une variable évènement qui indique la survenue ou non
de l’évènement (Figure 3). Dans GMRC Shiny Stats, les
courbes de survie sont construites selon l’estimation non-
paramétrique de Kaplan-Meier avec leurs intervalles de con-
fiances associés (package Survival (12)). Afin de comparer
les survies entre différents groupes, l’utilisateur saisit en plus
dans un menu déroulant la variable permettant de définir les
groupes à comparer. Le test du log-rank (13) ou sa générali-
sation à plus de deux groupes sont utilisés pour comparer les
courbes de survie.

Évaluation des performances diagnostiques.
La valeur informationnelle d’un test diagnostique corre-
spond à son aptitude à discriminer le statut de sujets vis-
à-vis d’une pathologie (malade ou non-malade). Dans
GMRC Shiny Stats, plusieurs indicateurs sont calculés pour
étudier la performance d’un test. La courbe ROC permet de
déterminer le meilleur seuil de dichotomie de la mesure quan-
titative sur la variable à prédire et le pouvoir discriminant du
test (mesure de l’aire sous la courbe ROC ou AUC – pack-
age pROC (14)). Les nombres de vrais positifs (VP), de vrais

négatifs (VN), de faux positifs (FP) et de faux négatifs (FN)
sont déterminés. Les paramètres de sensibilité, de spécificité,
les valeurs prédictives et un taux d’exactitude sont calculés.

Mesure de concordance.
L’analyse de l’accord entre observateurs constitue souvent
un moyen utile pour évaluer la fiabilité d’un système de co-
tation. Des mesures concordantes indiqueraient l’existence
d’un consensus dans le diagnostic et suggère que les mesures
d’intérêt sont reproductibles. Le coefficient kappa (κ) est
un indice pour mesurer l’accord entre des valeurs binaires
ou nominales entre deux (15) ou plus de deux (16) évalua-
teurs. GMRC Shiny Stats propose uniquement le calcul du κ
de Cohen (package irr ). Une table d’ordre de grandeur des
valeurs de κ (17) est proposée pour aider à l’interprétation
de ce paramètre mais celle-ci reste délicate notamment parce
que le nombre de catégories influe sur l’estimation obtenue
(18).

Cas des analyses en sous-groupes.
Les analyses en sous-groupes ont pour but d’explorer un ef-
fet dans une sous-population de patients d’une étude. Il s’agit
souvent d’évaluations post hoc. Ceci peut être réalisé facile-
ment dans GMRC Shiny Stats en ajoutant un/des filtre(s) sur
la base de donnée dans l’onglet « Base de donnée ». Les fil-
tres se combinent à l’aide de l’opérateur logique ET (AND
en anglais) et conservent toutes les lignes du tableau de don-
nées qui répondent à l’ensemble des conditions sélection-
nées. L’ensemble des analyses descriptives ou inférentielles
réalisées dans les onglets suivants ne portent alors plus que
sur le sous-groupe sélectionné. Il est important de rappeler
que les résultats des analyses en sous-groupe ne doivent pas
être envisagés comme preuve de démonstration (19, 20). Au
contraire, ces analyses doivent rester à vocation exploratoires
puisque l’analyse en sous-groupes vise à générer des hy-
pothèses pour des recherches futures. Les résultats obtenus
peuvent être alors considérés comme un préalable à d’autres
études cliniques. En ce sens il reste intéressant dans un cadre
réflectif de pouvoir réaliser ces explorations facilement.

Cas des données appariées.
Les données appariées sont des données qui ne sont pas in-
dépendantes. L’absence d’indépendance résulte souvent de
la répétition d’une même mesure sur un même individu.
L’illustration classique est celle de mesures faites avant et
après l’application d’un traitement chez un malade. La plu-
part des tests proposés par GMRC Shiny Stats supposent
l’indépendance des données. Pour ne pas créer de confusion,
le choix a volontairement été fait de ne pas ajouter la pos-
sibilité de choisir entre données indépendantes et appariées
lors de la réalisation des tests. Dans la plupart des cas, il est
quand même possible de réaliser des tests de données quanti-
tatives appariées. Pour cela, l’utilisateur doit faire lui-même
la démarche d’encoder une nouvelle variable qui correspond
à des différences intra-sujets (par exemple une nouvelle vari-
able qui vaudrait la différence entre les valeurs avant et après
traitement). Il nous a semblé que cette approche permet une
meilleur prise de conscience de ce que sont les données ap-
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pariées, de la démarche qui peut être utilisée pour les ren-
dre indépendantes et donc de l’interprétation des résultats qui
peut en être faite.

Discussion et Conclusions
Si la problématique de l’accessibilité des outils informa-
tiques pour les analyses statistiques à pu être limitant dans
le passé, il existe maintenant un certain nombre d’excellents
logiciels ou applications qui permettent d’effectuer de nom-
breux tests statistiques dans un temps très court et qui
sont disponibles gratuitement. On peut citer par exem-
ple le projet BiostaTGVhttps://biostatgv.sentiweb.fr/ ou en-
core pvalue.io www.pvalue.io qui proposent des solutions
en ligne pour réaliser facilement des analyses statistiques.
Ces derniers sont cependant très focalisés sur la réalisa-
tion de tests d’hypothèse qui ne constituent qu’une partie de
l’analyse des données. Dans GMRC Shiny Stats, la mise en
page sous forme d’onglets définit une progression logique qui
permet à l’utilisateur de réaliser et de comprendre l’intérêt
des analyses descriptives dans le processus d’analyse et de
(re)-situer le test d’hypothèse comme une composante parmi
d’autres permettant de mener à des conclusions sur les ques-
tions à résoudre. Ce repositionnement imposé par la forme
est également facilité par la disparition de l’angoisse du choix
du « bon » test puisque l’application guide l’utilisateur vers
l’utilisation du test le mieux adapté en fonction des don-
nées. Ainsi, en comparaison à d’autres solutions logicielles
disponibles qui ne permettent pas de sélectionner le test
statistique à utiliser dans une situation donnée et où c’est à
l’utilisateur de réaliser ce choix, GMRC Shiny Stats apporte
un vrai bénéfice pour les utilisateurs qui ne se sentent pas à
l’aise avec cette étape de l’analyse.
Un autre avantage de GMRC Shiny Stats porte sur la confi-
dentialité des données. Les données personnelles de santé
sont des données sensibles. Même pseudonymisées, ces
données restent relativement sensibles car il est difficile
d’assurer que les étapes d’anonymisation ou de pseudonymi-
sation soient totalement irréversibles (21–23). Contrairement
à des serveurs web qui ne bénéficient pas nécessairement de
l’agrément hébergeur de santé, la sécurité des données est
totalement assurée dans GMRC Shiny Stats car les données
restent uniquement à leur emplacement initial et aucun enreg-
istrement des données n’est réalisé. Le prix à payer est qu’il
n’est pas possible d’enregistrer sa session GMRC Shiny Stats
- il est donc nécessaire de recharger la base de données à
chaque fois que l’on reprend une session de travail.
Une des limites des analyses faites à l’aide de
GMRC Shiny Stats et qui résulte de la nature entière-
ment cliquable de l’application est relative aux bonnes
pratiques en terme de reproductibilité des analyses. La
recherche reproductible repose sur l’idée que les analyses de
données, et plus généralement les allégations scientifiques,
sont publiées avec leurs données et leur code logiciel afin
que d’autres puissent vérifier les résultats et les exploiter
(24). Bien que le code du logiciel soit ouvert, l’absence
d’instructions sous forme de lignes de commandes limite
la reproductibilité des analyses. L’application ne permet

donc pas de satisfaire aux bonnes pratiques en termes de
reproductibilité puisque les actions des utilisateurs ne sont
pas tracées. Le choix de proposer une application didactique
s’est faite au détriment de la reproductibilité des analyses.
Nous avons également fait le choix de ne pas aborder les
analyses de dimensionnalités supérieures et l’outil ne permet
donc pas de réaliser d’analyses multivariées. Il s’agit d’un
choix délibéré qui repose sur l’idée que l’utilisation de
modèles multivariés devient très rapidement complexe et
dépasse souvent le niveau correspondant à la formation de
base des étudiants. L’utilisateur novice qui serait tenté par
ce genre d’approches gagne à bénéficier de l’expertise d’un
statisticien confirmé. La proposition de réaliser des analyses
statistiques uniquement selon des approches fréquentistes est
également discutable puisque les enseignements qui abordent
les statistiques bayésiennes sont de plus en plus nombreux
et l’inférence bayésienne est possiblement conceptuellement
plus simple à comprendre pour les étudiants (25, 26). Une
version permettant de réaliser des analyses de données
médicales à l’aide de méthodes bayésiennes est actuellement
en cours de développement.
En conclusion, GMRC Shiny Stats permet aux étudiants de
participer de manière active et de manière autonome à la réal-
isation d’analyses de données médicales, notamment dans
le cadre des travaux universitaires. Notre expérience dans
l’accompagnement de ces étudiants nous montre que c’est
pour eux un moyen facile de comprendre un certain nombre
de concepts statistiques. Se confronter aux problématiques et
aux éventuelles limites de l’analyse statistique des données
dans les processus de recherche - même à l’aide d’un outil
simplifiant très largement la démarche - permet l’acquisition
de compétences visant à mieux comprendre, communiquer
et vulgariser les concepts biostatistiques utilisés dans le do-
maine médical.
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