
Disposition :

Astuce : Pour renseigner le pied de page : Onglet « Insertion » / « En-tête/Pied » - Renseigner les champ souhaités puis « Appliquer partout »

Titre

ACCOUNTING FOR CONFOUNDING 
VARIATION IN MULTI-OMICS DATA 
INTEGRATION
APPLICATION TO THE STUDY OF LOW-DOSE RADIATION 
EFFECTS IN CHORNOBYL TREE FROGS
Elen Goujon1,2, Olivier Armant3, Arthur Tenenhaus2, Imène Garali1

1. ASNR-IRSN, Laboratoire de radiobiologie des expositions accidentelles (LRAcc) 

2. CentraleSupélec, CNRS, Université Paris-Saclay, Laboratoire des Signaux et Systèmes (L2S)

3. ASNR-IRSN, Laboratoire de recherche sur les effets des radionucléides sur les écosystèmes (LECO)

BIOPUCES SEMINAR 12/06/2025



Disposition :

Astuce : Pour renseigner le pied de page : Onglet « Insertion » / « En-tête/Pied » - Renseigner les champ souhaités puis « Appliquer partout »

Deux contenus

How to integrate several omics datasets in

a joint analysis?

Genomic

METHODOLOGICAL CHALLENGES

E. GOUJON - BIOPUCES 2

Epigenetic

Transcriptomic

Proteomic

Metabolomic

How to manage the effect of undesirable or

confounding variables?

←
in

d
iv

id
u
a
ls

variables →

Comp 1

C
o
m

p
 2

Group 1

Moderate

Group

Exposure

Low

Group 2

High

Variation due to 

technical or biological 

bias

12/06/2025



Disposition :

Astuce : Pour renseigner le pied de page : Onglet « Insertion » / « En-tête/Pied » - Renseigner les champ souhaités puis « Appliquer partout »

Deux contenus

How to integrate several omics datasets in

a joint analysis?

Genomic

METHODOLOGICAL CHALLENGES

E. GOUJON - BIOPUCES 2

Epigenetic

Transcriptomic

Proteomic

Metabolomic

How to manage the effect of undesirable or

confounding variables?

←
in

d
iv

id
u
a
ls

variables →

Comp 1

C
o
m

p
 2

Group 1

Moderate

Group

Exposure

Low

Group 2

High

Variation due to 

technical or biological 

bias

12/06/2025



Disposition :

Astuce : Pour renseigner le pied de page : Onglet « Insertion » / « En-tête/Pied » - Renseigner les champ souhaités puis « Appliquer partout »

Deux contenus

CONTEXT OF THE RADIOPROTECTION STUDY
CHORNOBYL TREE FROGS

E. GOUJON - BIOPUCES 3

Collection sites inside and outside the Chornobyl

Exclusion Zone (CEZ: , ChNPP = Chornobyl
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Types of data collected:

Dosimetry (ITDR = Individual Total Dose Rate, 

including internal and external contributions from  
137Cs and 90Sr)

Age, phenotype (mass, dimensions) 
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2018: sampling of Hyla orientalis tree frog

populations [Burraco 2021, Car 2022, Car 2023]

Can we identify molecular signatures of chronic exposure to low doses?
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Advance our understanding of 
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Batch effect assessment:

▪ principal components analysis (PCA) visualization

quantification
Batch effect correction:

▪ BECAs: residualization, ComBat-seq, SVA

➢both with and without preservation of radiocontamination effects

Performance evaluation:

▪ visualization and summary statistics

▪ biological interpretation
➢sparse PCA followed by functional enrichment analysis
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2 ≤ 1

• dataset 𝐗 ∈ ℳ𝑛,𝑝
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• kernel matrix 𝐊 = 𝐘𝐘⊤

• parameter 𝜆 > 0
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Include the constraint in the multi-block RGCCA framework
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12/06/2025
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Iterative algorithm based on block relaxation and Lagragian method

Implementation in R on the GitHub of package RGCCA
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