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« Je dis souvent que si vous pouvez mesurer ce dont vous parlez 
et l’exprimer par un nombre, vous savez quelque chose de votre 
sujet ; mais si vous ne pouvez pas le mesurer, si vous ne pouvez 
pas l’exprimer en nombres, vos connaissances sont d’une pauvre 
espèce et bien peu satisfaisantes. » Lord Kelvin (1824–1907) 

On peut faire valoir que le seul langage véritablement unificateur de 
notre monde moderne est celui des un et des zéro de l’univers 
numérique, aujourd’hui omniprésent ; c’est dans cet écosystème que 
règne le concept des « big data » (ou « mégadonnées »). Toutefois, si 
l’on veut extraire des éléments exploitables à partir de ces données 
(collectées aujourd’hui par téraoctets), il reste indispensable de 
mobiliser des capacités d’analyse, d’évaluation et d’établissement des 
priorités – de même qu’il est nécessaire et essentiel de quantifier. 

Cela fait près de 30 ans que Hiatt et Goldman [1], tous deux professeurs 
de médecine à la faculté de Harvard, ont publié dans Nature un 
commentaire intitulé « Making medicine more scientific » [Pour une 
médecine plus scientifique]. L’article réfutait l’opinion largement 
répandue d’une médecine qui serait enfin entrée dans l’ère scientifique 
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grâce au nombre croissant de médecins ayant reçu une formation de 
base en biologie en plus de leur formation médicale. Hiatt et Goldman 
ne partageaient pas cette opinion car, d’après eux, si les médecins 
avaient effectivement intégré certaines connaissances en biologie, 
notamment moléculaire, la prise de décision médicale reposait toujours 
sur une base subjective tandis que les sciences cliniques fondées sur les 
méthodes d’évaluation (telles que la statistique, l’épidémiologie, 
l’analyse des décisions, l’économie, l’analyse coûts-avantages et les 
sciences de la donnée) étaient pour l’essentiel ignorées. Ils y voyaient 
deux conséquences : d’une part, les études fondées sur les populations 
et les travaux sur les retombées ou l’impact des diagnostics et des 
traitements étaient menés en marge de la recherche médicale 
universitaire ; d’autre part, les considérations quantitatives, d’efficacité, 
et d’éthique vis-à-vis des patients individuels, étaient toujours 
largement négligées, sinon inexistantes. 

L’année suivante, Wain-Hobson [2] publiait dans le même journal un 
article sur les avancées de la recherche sur le virus de 
l’immunodéficience humaine ; il y faisait observer que les résultats 
obtenus étaient le fruit de « biologistes, en l’occurrence 
d’immunologistes travaillant en équipe avec des mathématiciens ». 
Huit jours plus tard, l’éditorial de Nature reprenait cette observation, 
mais faisait aussi remarquer que si les biologistes moléculaires et les 
virologues étaient spécifiquement cités comme étant confrontés à un 
manque criant de données quantitatives, en réalité les besoins en la 
matière allaient bien au-delà de ces domaines de recherche. 

Il est difficile de croire qu’à la fin du XXe siècle, l’une des revues 
scientifiques les plus prestigieuses du monde alertait la communauté sur 
le déficit de quantification dans la recherche médicale fondamentale 
ainsi que dans la médecine clinique. S’agissant de la lutte contre les 
maladies, un tel déficit de la capacité de quantifier (pour reprendre 
l’appréciation de Kelvin) a été constaté dans deux des trois niveaux 
d’investigation qu’on peut reconnaître dans ce domaine, à savoir le 
niveau moléculaire, le niveau du patient et le niveau de la population. 
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À l’échelle d’une population, la santé publique et l’épidémiologie sont 
des disciplines qui depuis leur origine reposent fortement sur les 
capacités de calcul, du moins à des fins descriptives, et les concepts de 
l’épidémiologie moderne se sont ainsi imposés avec brio. Si la 
définition des facteurs de risque d’apparition des maladies et la 
recherche d’associations statistiques entre exposition et maladie sont 
des pratiques bien établies dans le domaine médical, en revanche les 
méthodes de modélisation mathématique, bien qu’appliquées depuis de 
nombreuses années, sont surtout l’apanage du secteur non clinique, en 
particulier la biologie des micro-parasites et des macro-parasites, 
l’écologie, et la biologie de l’évolution. C’est à Anderson et May, 
respectivement zoologiste et physicien et eux-mêmes dans une filiation 
rarement perçue avec les travaux de Bailey [3], que nous devons 
l’introduction des méthodes de modélisation des maladies infectieuses 
dans le monde plus large de la médecine humaine et vétérinaire [4]. 

Dans une tout autre école de pensée, mais toute aussi brillante, un 
épidémiologiste moderne citerait sans doute Popper [5], ainsi que 
Rothman et al. [6] parmi les auteurs ayant contribué de manière 
décisive à façonner de nouvelles approches quantitatives et à en 
rechercher les applications concrètes. Dans cette école, c’est l’inférence 
causale, l’approche statistique et la prise en compte des biais ainsi que 
des facteurs de confusion et de risques qui ont jeté les bases de travaux 
essentiels dans les domaines de la recherche médicale et vétérinaire. 

À l’autre extrémité du spectre – c’est-à-dire là où les données ont un 
impact sur le niveau de preuve susceptible d’avoir des conséquences 
pour un individu – le commentaire de Nature mentionné ci-dessus a été 
éclipsé par l’article publié deux ans auparavant par Guyatt et al. [7]. La 
médecine moderne fondée sur le niveau de preuve (en anglais, 
evidence-based medicine, EBM), est née de la nécessité de formaliser 
les méthodes d’évaluation des meilleures pratiques actuelles, tout en 
reconnaissant que les principes sous-jacents de ces méthodes sont aussi 
anciens que la médecine elle-même. Mais qu’est-ce qu’une preuve ? 
Quelle est vraiment la fréquence des maladies que nous traitons ? Nos 
techniques de diagnostic sont-elles vraiment efficaces ? Nos 
thérapeutiques sont-elles de qualité ? Et quel est le succès de nos 
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interventions ? Ces questions ont toute leur place dans un texte 
épidémiologique et il est clair que la pratique de l’EBM repose sur les 
théories et les principes de l’épidémiologie et de la biostatistique – d’où, 
ici encore, la nécessité prépondérante d’une quantification. Sackett et 
al. [8] ont proposé une hiérarchie des niveaux de preuve, modifiée 
ensuite par Yusuf et al. [9], qui recouvre en quatre étapes la méthode 
de l’EBM [10], à savoir : 

1) examens systématiques d’essais multiples, randomisés, en 
aveugle et contrôlés par placebo, conçus pour répondre à des 
questions cliniques spécifiques 

2) essais cliniques non randomisés, avec des contrôles historiques 

3) séries de cas non contrôlées 

4) opinion d’expert et/ou éléments probants extrapolés à partir de 
travaux de recherche publiés. 

Même si cette hiérarchie n’est pas universellement acceptée, ce qui 
importe c’est que l’abondance des données et l’existence de techniques 
quantitatives y soient déterminantes, et ce dans chacune des catégories 
de preuve. Le monde vétérinaire a suivi sur cette lancée [11]. 

Continuer le débat dans plusieurs perspectives 

Vingt années ont passé et nous disposons désormais d’une abondance 
de données tandis que les applications des mégadonnées se multiplient 
tant en médecine humaine qu’en médecine vétérinaire [12, 13, 14, 15] ; 
quant au champ d’investigation, il recouvre tout, des données 
météorologiques et spatiales à celles générées par le séquençage du 
génome entier et la bio-informatique. Les études et analyses 
rassemblées dans ce numéro de la Revue scientifique et technique de 
l’Organisation mondiale de la santé animale (OMSA), suivant un projet 
germé lors de la création du Centre collaborateur de l’OMSA pour 
l’analyse des risques et la modélisation (un consortium constitué par le 
Royal Veterinary College et l’Agence de la santé animale et végétale 
du Royaume-Uni), sont autant d’exemples montrant quand, pourquoi et 
comment utiliser les données et appliquer les méthodes quantitatives. 



Rev Sci Tech, 41 (2) 5 

41_2_02_Introduction_FR_preprint  5/10 

Les études vont du niveau macro (population) au niveau 
microbiologique et moléculaire ; à chaque résolution, l’examen de la 
question des données et l’approche quantitative adoptée sont ce qui 
donne au discours et aux déductions scientifiques leur solidité. 

Ce numéro aborde plusieurs aspects importants, depuis les 
considérations de gouvernance, les questions spécifiquement liées à des 
espèces particulières, les exemples tirés de domaines différents, jusqu’à 
la pertinence et le leadership de l’OMSA concernant les aspects 
essentiels des données utilisées à des fins de surveillance, de lutte contre 
les maladies et d’élaboration des politiques. Les études réunies ici 
émanent du secteur des productions animales destinées à l’alimentation 
humaine ou des programmes sur la faune sauvage ou les animaux de 
compagnie, et couvrent des thèmes allant du séquençage du génome 
entier aux systèmes d’information géographique, en faisant appel aux 
sciences statistiques, mathématiques, de l’information et de la donnée ; 
pour toutes ces raisons, il y aura des enseignements à tirer de la 
comparaison, voire la confrontation, entre ces nombreuses 
contributions. 

La véritable beauté de l’approche suivie dans ce numéro réside dans le 
fait qu’elle contient l’ingrédient indispensable pour qu’une recherche 
devienne un récit cohérent : dans toutes les études publiées ici, si la 
motivation scientifique fournit l’intrigue et que les observations 
biologiques constituent les substantifs et les verbes, alors les éléments 
quantitatifs sont les adverbes, les adjectifs, les pronoms et les nuances 
grammaticales qui ensemble configurent un énoncé accompli et 
compréhensible. 

Chacune de ces études illustre la place centrale des données et de la 
quantification en santé animale et, malgré les nombreuses maximes 
« quantitatives » bien peu élogieuses faisant surface dans la littérature, 
depuis l’observation selon laquelle « tous les modèles sont faux, mais 
certains sont utiles » [16] ou l’affirmation que « les erreurs liées à des 
données inadéquates sont moindres que celles liées à l’absence de 
données » (Babbage, 1792–1871), jusqu’à la citation sur « les trois 
types de mensonges : les mensonges, les maudits mensonges et les 
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statistiques » (attribuée à Mark Twain et à Benjamin Disraeli), le fait 
est que s’il est effectivement possible de faire des déductions fausses 
ou erronées à partir des données en appliquant des techniques 
quantitatives [17], il est beaucoup plus facile de tirer des conclusions 
inappropriées lorsqu’on n’applique pas ces techniques ni ne recourt aux 
données. 

Le défi devant nous 

Le prochain défi pour le secteur sera de procéder à la synthèse des 
données dans un contexte qui soit véritablement « Une seule santé » : 
ceux d’entre nous qui travaillons dans le domaine de la santé animale, 
comment procéderons-nous pour combiner efficacement nos données 
avec celles d’autres secteurs et organisations, en particulier 
l’Organisation des Nations unies pour l’alimentation et l’agriculture et 
l’Organisation mondiale de la santé [18], dont les motivations pour 
mener leurs enquêtes et collecter des données sont probablement 
différentes des nôtres, mais avec lesquelles le recoupement des jeux de 
données constituerait une réelle valeur et se traduirait par une véritable 
synergie ? La collaboration mise en place sur le thème de la résistance 
aux antimicrobiens [19] en est un exemple, qui a mis en avant la 
nécessité d’exploiter un grand nombre de sources afin d’accomplir des 
progrès substantiels et de s’assurer que nous allons de l’avant en 
fondant nos processus décisionnaires sur les données et sur des 
éléments probants. Cette question fera d’ailleurs l’objet d’un autre 
numéro de la Revue de l’OMSA. 

Après cette plaidoirie en faveur des données et de la quantification, une 
précision importante s’impose car, bien que nécessaires, à elles seules 
ces données et cette quantification ne suffisent pas ; une telle approche 
réductionniste serait tout aussi détestable pour faire passer un message 
scientifique complexe. Les mots, eux aussi, importent [20], comme en 
témoignent, nous l’espérons, les articles réunis ici. 

__________ 
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