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La sclérose systémique (SSc) est une maladie auto-immune chronique hétérogène d'origine inconnue 

caractérisée par une fibrose, une inflammation, des lésions vasculaires et une atteinte des organes internes. 

L'atteinte des organes apparaît au stade précoce de la maladie [1]. La pneumopathie interstitielle diffuse 

(PID) est une complication fréquente de la SSc, responsable de la gravité de la maladie et entraînant une 

morbidité et une mortalité élevées. L'un des défis entourant la SSc reste le diagnostic précoce des patients 

présentant un risque élevé de progression de la maladie [2]. Il existe un besoin de marqueurs permettant 

d’évoluer vers un mode de médecine personnalisée, basée sur des méthodes simples, rapides, précises, 

non-invasives et peu couteuses.  

Dans ce cadre, nous travaillons sur le développement d’une méthode de suivi basée sur l’analyse d’air 

exhalé à l’aide de la chromatographie en phase gazeuse bidimensionnelle exhaustive couplée à la 

spectrométrie de masse (GC×GC-MS). La capacité de pics, dues à la combinaison de deux colonnes 

capillaires de phases stationnaires différentes, et le couplage MS permettent la séparation 

chromatographique et la détection de milliers de composés dans une matrice complexe, tel que l’air expiré 

[3].  

Nous avons, tout d’abord, réalisé une première étude exploratoire sur la SSc [4]. Les échantillons d'haleine 

ont été recueillis à l’aide de sacs Tedlar® de 5 L. Les volatiles contenus dans chaque sac ont ensuite été 

transférés sur des tubes à désorption thermique Tenax®GR/Carbopack™B (Markes International Ltd., 

Llantrisant, UK) et enfin injectés sur un Pegasus GC-HRT 4D (LECO Corporation, St Joseph, MI, USA) 

composé d’une colonne Rxi-624SilMS (30 m × 0,25 mm × 1,4 μm) comme première dimension et une 

colonne Stabilwax (2 m × 0,25 mm ×0,5μm) comme deuxième dimension.  L’air exhalé de 32 patients et 30 

sujets sains a ainsi été analysé. Le pouvoir de résolution élevé de cette approche et l'utilisation de modèles 

statistiques ont permis d'identifier 16 composés discriminant les patients SSC des sujets sains [4].  

La deuxième phase de l'étude s’est focalisée sur la stratification des patients. Cette étude se veut 

multicentrique puisque les échantillons ont été collectés au centre médical de Maastricht (MUMC) et au CHU 

de Liège. Tous les échantillons ont ensuite été analysés dans le laboratoire OBiAChem. Deux groupes ont 

été étudiés : 21 patients SSc et 21 patients PID-SSc. Sur cette base, un modèle statistique utilisant la PLS-

DA a été développé et testé sur ces patients. 9 biomarqueurs sont ressortis comme étant déterminant dans 

la classification de ces deux types de patients, permettant ainsi d’atteindre une sensibilité de 77% et une 

spécificité de 100%. Actuellement, une étude complémentaire est menée dans le but de relier ces 

biomarqueurs à de possibles voies métaboliques. De plus, ce modèle statistique sera testé sur une seconde 

cohorte de 26 patients (13 SSc & 13 PID-SSc) dans le but de juger de sa performance et sa robustesse. Il 

s’agit, à notre connaissance, de la première fois qu’une telle étude est réalisée. 
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