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Résumé

Les études en santé impliquent généralement la collecte de variables mesurées de manière répétée 
au fil du temps. Cela inclut des expositions (e.g., traitement, pression artérielle, nutrition), des mar-
queurs de progression (e.g., volumes cérébraux, marqueurs sanguins, taille des tumeurs, score de 
qualité de vie) et des délais jusqu'à des événements cliniques (e.g., décès, diagnostic, rechute). L'ana-
lyse jointe de ces données longitudinales et de ces temps d'événement se fait par des modèles dits 
conjoints qui prennent en compte la corrélation entre les processus en jeu1. Les modèles conjoints 
sont devenus au fil des ans un outil essentiel en biostatistique car ils permettent d'aborder diverses  
questions prédictives, descriptives et analytiques. Cela inclut la prédiction du risque d'événement ba-
sée sur des marqueurs ou expositions mesurés de manière répétée au fil du temps, la modélisation 
de la progression de marqueurs tout en tenant compte d’une sortie d'étude informative, ou la des-
cription et compréhension de la structure d'interdépendance qui peut exister entre plusieurs proces-
sus.

Dans cette présentation, je vais introduire le principe de la modélisation jointe et décrire différentes  
approches proposées dans la littérature en m'appuyant sur les solutions R associées. Seront abordés 
les  modèles à  effets aléatoires partagés pour lesquels  divers  packages R existent  (e.g.,  JM 1,  JM-
bayes2 , INLAjoint2), les modèles à classes latentes avec le package lcmm3,4, ainsi qu'une alternative 
aux modèles conjoints via des forêts aléatoires de survie avec le package DynForest5,6.
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