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2 Présentation et obje
tifs généraux

L'avant-projet Adage a été 
réé au 1/1/2001 suite à la restru
turation du projet Polka.

L'obje
tif général d'Adage 
onsiste à mettre au point des algorithmes e�
a
es sur les stru
-

tures dis
rètes (telles que mots, arbres, graphes, 
artes, polyominos, ...). Cet obje
tif nous


onduit à étudier en profondeur des propriétés 
ombinatoires de 
es stru
tures, qui peuvent

être de nature exa
te ou probabiliste.

Nos re
her
hes sont stru
turées en trois a
tions. La première porte sur l'algorithmique et

la 
ombinatoire des mots. I
i, nous travaillons sur l'analyse de 
omplexité de problèmes sur

les mots (textes, ou séquen
es de 
ara
tères) et sur le développement d'algorithmes e�
a
es

d'analyse de mots. La deuxième a
tion de re
her
he relève du domaine de la géometrie dis
rète.

Les stru
tures étudiées i
i sont des objets géométriques dis
rétisés, dé
rits par un ensemble de

1

a�e
té à partir du 14 mai 2001 aux a
tivités syndi
ales à hauteur de 492 heures annuelles
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points dans Z

2

ou Z

3

. Comme dans le 
as pré
édent, nous 
her
hons à mettre au point des al-

gorithmes e�
a
es sur 
es stru
tures, qui véri�ent leurs propriétés ou 
al
ulent des paramètres

géométriques. La troisième a
tion 
onsidère les modèles dis
rets sous un angle probabiliste,

en supposant en général une distribution de probabilité sur l'espa
e de modèles possibles.

Nous nous intéressons don
 aux propriétés typiques des stru
tures en question, et nous nous

atta
hons en parti
ulier aux méthodes d'analyse de 
es propriétés.

Le 
hamp d'appli
ation privilégié de nos travaux est la bioinformatique, domaine dans le-

quel les modèles dis
rets apparaissent de façon naturelle et essentielle. I
i, nous poursuivons des


ollaborations a
tives ave
 des équipes de biologistes sur des problèmes d'analyse de séquen
es

d'ADN et de protéines.

Nous prêtons une attention parti
ulière à la mise en pla
e de logi
iels expérimentaux basés

sur des algorithmes issus de nos travaux. Deux logi
iels d'analyse de texte sont développés

dans l'avant-projet : le premier, grappe, permet de re
her
her très rapidement dans un texte

des motifs de 
ertains types (sous-
lasses d'expressions régulières) ; le deuxième, appelé mreps,

re
her
he des fragments répétés et ave
 la possibilité de variation entre les 
opies répétées. Les

deux logi
iels ont une version spé
ialisée pour le traitement de séquen
es d'ADN.

3 Fondements s
ienti�ques

Mots 
lés : algorithmique dis
rète, stru
tures dis
rètes, 
omplexité, algorithmique des

mots, re
her
he de motifs, géométrie dis
rète, aléa dis
ret, analyse d'algorithmes.

Si l'on voulait dé�nir la problématique de notre avant-projet par approximations su

es-

sives, il serait naturel de 
ommen
er par la pla
er dans le domaine de l'algorithmique dis
rète.

Construire un modèle dis
ret d'un problème ou d'un phénomène du monde réel fait appel, sur

le plan mathématique, aux stru
tures dis
rètes, telles que graphes, mots, arbres, ensembles de

points dans un espa
e, et
.

Pour pouvoir utiliser les modèles dis
rets, nous sommes don
 amenés à étudier les propriétés

des stru
tures impliquées. En tant qu'informati
iens, nous nous intéressons aux propriétés

algorithmiques, en parti
ulier à l'e�
a
ité (
omplexité) des 
al
uls impliqués, que 
e soit en

moyenne ou dans le 
as le pire.

Pour pouvoir développer des algorithmes e�
a
es sur les stru
tures dis
rètes, ainsi que

pour analyser et optimiser 
es algorithmes, il faut don
 
omprendre et maîtriser les propriétés

des stru
tures sous-ja
entes. Ces propriétés peuvent être de natures di�érentes : s'il s'agit de

propriétés de nature exa
te, on parle de propriétés 
ombinatoires ; si le modèle en question est

dé�ni en termes probabilistes, 
'est-à-dire via une distribution de probabilité dans un univers

de modèles possibles, on aura a�aire à des propriétés typiques (ou statistiques).

Nous allons maintenant brièvement présenter le domaine s
ienti�que de 
ha
une de nos a
tions

de re
her
he.

Algorithmique des mots L'algorithmique des mots (ou l'algorithmique des séquen
es)

est un domaine qui a vu un progrès 
onsidérable 
es dernières années, 
omme le témoigne



4 Rapport d'a
tivité INRIA 2001

la parution ré
ente de quelques monographies sur 
e sujet

[CR94,Ste94,Gus97℄

. Tout en étant

une partie intégrante de l'algorithmique dis
rète en général, l'algorithmique des mots forme

aujourd'hui un domaine de re
her
he en soi, de même que l'algorithmique des graphes par

exemple. Les progrès dans 
e domaine ont été largement alimentés par ses nombreux 
hamps

d'appli
ation, dont deux � la bioinformatique et la re
her
he d'information sur l'Internet � sont

parti
ulièrement d'a
tualité aujourd'hui.

Les algorithmes sur les mots ont également un grand intérêt du point de vue théorique.

À la base de 
ette théorie se trouvent quelques algorithmes et stru
tures de données qui font

partie du � trésor de l'algorithmique �. Le plus 
onnu est probablement l'algorithme de Knuth-

Morris-Pratt que l'on trouve dans tous les manuels d'enseignement d'algorithmique, mais qui,

par ailleurs, a eu beau
oup d'appli
ations à des problèmes divers (dont on 
ontinue à dé
ou-

vrir des exemples) et qui a fait l'objet d'une analyse mathématique intéressante et non-triviale

[KMP77℄

. D'autres algorithmes textuels jouent également un r�le fondamental, 
omme l'algo-

rithme de re
her
he par programmation dynamique d'une plus longue sous-séquen
e 
ommune

à deux séquen
es, dont les appli
ations sont diverses et variées (
omme l'utilitaire diff d'UNIX

par exemple ou en
ore l'algorithme bien 
onnu de Smith et Waterman d'alignement lo
al de sé-

quen
es biologiques). Parmi d'autres algorithmes, probablement moins 
onnus mais tout aussi

élégants, notons l'algorithme de re
her
he en temps linéaire de 
arrés dans un mot

[Cro83℄

ou


elui de re
her
he de palindromes, également en temps linéaire

[Man75℄

.

En outre, l'algorithmique des mots a développé des stru
tures de données très puissantes,

telles que l'arbre des su�xes (su�x tree) ou le DAWG (Dire
ted A
y
li
 Word Graph). Le

premier obje
tif de 
es stru
tures est de servir d'outils d'indexation de textes, 
'est-à-dire de

fournir une représentation spé
iale de textes permettant d'exé
uter e�
a
ement des requêtes

diverses. De plus, la transformation d'un texte en 
ette représentation se fait aussi très ef-

�
a
ement, à savoir en ligne et en temps linéaire. Une fois 
ette représentation obtenue, de

nombreuses tâ
hes peuvent être a

omplies très e�
a
ement. Sans essayer de les énumérer,

nous renvoyons au livre

[Gus97℄

dont une grande partie est 
onsa
rée aux diverses utilisations

de l'arbre des su�xes.

Un aspe
t très important pour nous de l'algorithmique des mots est qu'elle s'appuie d'une

façon essentielle sur les propriétés 
ombinatoires des mots. De nombreux algorithmes utilisent

dans leur fon
tionnement, ou dans leur analyse, des théorèmes de la 
ombinatoire des mots.

C'est pourquoi la 
ombinatoire des mots tient une pla
e importante dans nos études.

En résumé, notre obje
tif 
onsiste à mettre au point de nouveaux algorithmes e�
a
es

d'analyse de mots, en s'appuyant sur des propriétés 
ombinatoires des mots. L'appli
ation

dire
te de 
es algorithmes est l'analyse de séquen
es biologiques dont nous parlerons dans la

[CR94℄ M. Cro
hemore, W. Rytter, Text algorithms, Oxford University Press, 1994.

[Ste94℄ G. Stephen, String Sear
hing Algorithms, World S
ienti�
, Singapore, 1994.

[Gus97℄ D. Gusfield, Algorithms on Strings, Trees, and Sequen
es, Cambridge University Press, 1997.

[KMP77℄ D. Knuth, J. Morris, V. Pratt, � Fast pattern mat
hing in strings �, SIAM J. Comput. 6,

1977, p. 323�350.

[Cro83℄ M. Cro
hemore, � Re
her
he linéaire d'un 
arré dans un mot �, Comptes Rendus A
ad. S
i.

Paris Sér. I Math. 296, 1983, p. 781�784.

[Man75℄ G. Mana
her, � A new linear-time on-line algorithm for �nding the smallest initial palindrome

of the string �, J. ACM 22, 1975, p. 346�351.
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se
tion 4.1.

Géométrie dis
rète Parmi les stru
tures dis
rètes que nous étudions �gurent les ensembles

dis
rets du plan ou de l'espa
e. La géométrie dis
rète, qui étudie 
es objets, est apparue dans

les années 70. Elle a pour obje
tif de dé�nir un 
adre théorique pour transposer dans Z

n

les

bases de la géométrie eu
lidienne, les notions dis
rètes dé�nies étant le plus pro
he possible des

notions 
ontinues que nous 
onnaissons (telles que distan
e, longueur, 
onvexité, ...). Plusieurs

façons d'aborder 
ette étude ont été développées

[CM91℄

:

� le point de vue topologique s'intéressant par exemple à l'équivalent dis
ret du théoréme

de Jordan (toute 
ourbe fermée simple sépare le plan en deux domaines : l'intérieur et

l'extérieur de la 
ourbe),

� le point de vue morphologique qui étudie les transformations de formes,

� le point de vue arithmétique, introduit par Jean-Pierre Reveillès en 1989

[Rev91℄

, qui

donne une dé�nition en 
ompréhension des droites et plans dis
rets.

C'est 
ette dernière appro
he que nous utilisons. Une droite dis
rète du plan est ainsi

l'ensemble des points de 
oordonnées (x; y) de Z

2

véri�ant une double inégalité de la forme

� � ax+ by < �+ !, ave
 a; b; �; ! entiers. Les propriétés des droites dis
rètes dé�nies de la

sorte sont en relation étroite ave
 les propriétés des nombres entiers et nous rappro
hent ainsi

de la 
ombinatoire des mots (utilisation des mots de Sturm par exemple). Les plans dis
rets

sont dé�nis de manière analogue.

Ces dé�nitions analytiques permettent de représenter de manière 
ompa
te des objets dis-


rets, d'étudier des objets intrinséquement dis
rets (pas uniquement des approximations d'ob-

jets 
ontinus), et de dé�nir des objets dis
rets in�nis.

De nombreux résultats fondés sur 
ette appro
he ont vu le jour 
es dix dernières années :

� dé�nition et étude de nouvelles 
lasses d'objets dis
rets (droites 3D, hyperplans, 
er
les,

sphères, simplexes, ...),

� re
onnaissan
e analytique permettant, non seulement de dire si une suite de points est ou

non un segment de droite, mais aussi de donner les 
oe�
ients des inéquations analytiques


orrespondantes,

� re
onstru
tion analytique visant à passer d'une représentation en 
ompréhension du dis-


ret à une représentation en 
ompréhension du 
ontinu,

� transformations dis
rètes : appli
ations quasi-a�nes, rotations, �ltres,

� visualisation, utilisant des propriétés des objets dis
rets telles que l'épaisseur optimale

des objets.

En 
e qui nous 
on
erne, nos travaux se rangent prin
ipalement parmi les trois premières

thématiques de 
ette liste.

Aléa dis
ret L'aléa dis
ret est le 
hamp d'étude 
onsa
ré aux propriétés typiques de stru
-

tures 
ombinatoires aléatoires. Il est maintenant 
lassique en informatique de 
onsidérer à 
�té

des analyses de pire 
as, des analyses en moyenne pour des modèles de données aléatoires ou

[CM91℄ J.-M. Chassery, A. Montanvert, Géométrie dis
rète en imagerie, Hermès, Paris, 1991.

[Rev91℄ J.-P. Reveillès, Géométrie dis
rète, 
al
uls en nombre entiers et algorithmique, Thèse d'état,

Université Louis Pasteur, Strasbourg, 1991.
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pour des algorithmes probabilistes. Ce type d'analyses, popularisées par Knuth dans The Art

of Computer Programming, se développe a
tivement pour traiter des modèles de plus en plus

réalistes, et don
 plus 
omplexes, en s'appuyant très largement sur le progrès des te
hniques

de 
ombinatoire énumérative (en parti
ulier analytique, mais aussi algébrique et bije
tive) et

des méthodes de génération aléatoire.

Du point de vue des outils mathématiques nous faisons appel et développons au premier


hef des méthodes d'énumération. Pour étudier le 
omportement d'un paramètre 
ombinatoire

(moyenne, varian
e, distribution), notre appro
he s'appuie sur le 
odage global de l'information

re
her
hée par des séries génératri
es, a

essibles au travers de dé
ompositions 
ombinatoires

et d'équations fon
tionnelles asso
iées. Cette appro
he, initiée en analyse d'algorithmes par

Knuth puis Flajolet, Odlyzko, Sedgewi
k et d'autres

[FO90,FS01℄

, permet de traiter de larges


lasses de problèmes qui 
orrespondent à des 
lasses d'équations et de séries génératri
es bien


omprises (telles que les 
lasses rationnelles ou algébriques

[Sta01℄

). La problématique évolue

ainsi de l'automatisation de l'analyse dans les 
as les plus favorables au traitement d'instan
es

parti
ulièrement pointues. Entre 
es deux extrêmes se situe par exemple l'analyse de modèles


ombinatoires qui 
onduisent à un type parti
ulier d'équations (dites aux variables 
ataly-

tiques), dont plusieurs instan
es sont résolues sans que le statut de la 
lasse entière soit en
ore

bien 
lair.

Une spé
i�
ité de notre appro
he est à 
her
her dans notre intérêt parti
ulier pour l'aspe
t

expérimental, au travers de la génération aléatoire. Il est peut-être utile de rappeler i
i que

la génération aléatoire peut être utilisée d'une manière très similaire à l'analyse en moyenne,

et la 
omplète notamment lorsqu'on atteint les limites des te
hniques a
tuelles d'analyses en

moyenne. L'utilisation d'un générateur aléatoire ne fournit 
erte que des résultats expérimen-

taux, mais permet d'observer des paramètres autrement ina

essibles et souvent de formuler

des 
onje
tures qui dirigent l'analyse.

Les méthodes de génération aléatoire se rangent en première analyse dans deux 
atégo-

ries : d'un 
�té les méthodes de mar
hes aléatoires markoviennes

2

, et de l'autre les méthodes


ombinatoires. Les premières réalisent une mar
he aléatoire dans l'espa
e des 
on�gurations

possibles jusqu'à avoir oublié tout de leur point de départ. Les se
ondes au 
ontraire 
her
hent à


onstruire dire
tement un objet aléatoire, en tirant partie d'informations stru
turelles

[FZVC94℄

.

Ces deux domaines sont en pleine expansion, en parti
ulier suite aux avan
ées spe
ta
ulaires

réalisées sur la maîtrise des temps de 
onvergen
e pour les appro
hes markoviennes, et à l'uti-

lisation d'algorithmes probabilistes dans les appro
hes 
ombinatoires. C'est dans 
ette se
onde

tendan
e que se situent nos travaux.

2


f. http://dbwilson.
om/exa
t/

[FO90℄ P. Flajolet, A. Odlyzko, � Singularity analysis of generating fun
tions. �, SIAM J. Dis
rete

Math. 3, 2, 1990, p. 216�240.

[FS01℄ P. Flajolet, R. Sedgewi
k, The average 
ase analysis of algorithms, 2001, Livre en prépara-

tion, 
ertaines parties disponibles 
omme rapports INRIA.

[Sta01℄ R. P. Stanley, Enumerative 
ombinatori
s. Volume 2. Paperba
k ed., Cambridge Studies in

Advan
ed Mathemati
s. 62. Cambridge: Cambridge University Press. xii, 585 p. , 2001.

[FZVC94℄ P. Flajolet, P. Zimmerman, B. Van Cutsem, � A Cal
ulus for the Random Generation of

Labelled Combinatorial Stru
tures �, Theoreti
al Computer S
ien
e 132, 1-2, 1994, p. 1�35.
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4 Domaines d'appli
ations

4.1 Bioinformatique

Mots 
lés : biologie, bioinformatique, séquen
e d'ADN, séquen
e de protéine, gène,

promoteur, alignement de séquen
es.

Les modèles dis
rets apparaissent dans tous les domaines d'appli
ations, mais il en est un

qui joue pour nous un r�le tout à fait parti
ulier. Il nous sert d'une part de sour
e de problèmes

et d'autre part de domaine privilégié pour tester et appliquer nos idées et méthodes. Il s'agit de

la biologie molé
ulaire, 
'est-à-dire de l'étude de ma
romolé
ules biologiques (ADN, ARN, pro-

téines). L'irruption de modèles dis
rets dans 
e domaine est due à la dé
ouverte de la stru
ture

de 
es molé
ules, laquelle s'est avérée être un en
haînement linéaire d'éléments 
onstituants

qui appartiennent à un petit nombre de types. Ce
i justi�e immédiatement l'adoption d'un

modèle dis
ret de 
es molé
ules : dans leur forme linéaire, 
es molé
ules sont représentées par

des 
haînes de lettres tirées d'un alphabet de petite taille. Bien que 
e modèle linéaire ne


apture pas, du moins d'une façon adéquate, toutes les propriétés des molé
ules biologiques, il

en 
apture une grande partie, et nos études portent en général sur des propriétés biologiques

re�étées au niveau des séquen
es. Autrement dit, nous nous intéressons aux � empreintes � de

phénomènes biologiques dans les séquen
es nu
léiques ou protéiques. Ces � empreintes � sont

dé
rites à l'aide de motifs, et une de nos motivations 
onsiste à faire pro�ter la bioinformatique

des te
hniques d'analyse et de re
her
he de motifs développées en algorithmique et en analyse

probabiliste.

Ci-dessous sont présentées trois a
tions de re
her
he que nous poursuivons en 
ollaboration

ave
 des biologistes. Les deux premières (se
tions 4.1.1 et 4.1.2) possèdent, entre autre, une


ara
téristique 
ommune : elles font intervenir une notion de signi�
ativité ou de pertinen
e

d'un événement observé. Cette notion apparaît dans la situation suivante, très générale en

bioinformatique.

Au 
ours du traitement informatique, des événements sont déte
tés (par exemple, des

événements au niveau des séquen
es, tels que similarités ou répétitions), dont la véritable

valeur biologique ne peut être déterminée automatiquement sans intervention des biologistes.

Cependant au vu de la quantité de données à traiter, il est né
essaire d'avoir un 
ritère pour

éliminer a priori un maximum d'événements. Pour 
ela on s'intéresse à la vraisemblan
e de

l'événement sous l'hypothèse où 
et événement n'aurait au
une 
ause biologique, mais serait

uniquement dû au hasard. Cette hypothèse est appelée l'hypothèse nulle et largement utilisée

en biologie pour e�e
tuer un prétraitement des données. L'idée sous-ja
ente de 
ette appro
he

est que si l'o

urren
e d'un événement peut s'expliquer par le hasard, il est peu probable qu'il

re�ète un mé
anisme biologique. A 
ontrario, seuls des événements � surprenants � peuvent être

biologiquement signi�
atifs. Un exemple devenu 
lassique

[MMP01℄

est l'abondan
e � anormale �

dans le génome de E.
oli du motif g
tggtgg dont la fon
tion biologique a été mise en éviden
e.

Pour 
haque type d'expérien
e, la mise en pratique de 
ette appro
he né
essite un modèle

probabiliste du phénomène étudié et le 
al
ul des probabilités 
orrespondantes. L'exemple le

[MMP01℄ F. Muri-Majoube, B. Prum, � Une appro
he statistique de l'analyse des génomes �, in :

Gazette des mathémati
iens, 89, 2001.
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plus 
onnu est sans doute le modèle de Karlin utilisé par blast, logi
iel de loin le plus utilisé

en bioinformatique, qui re
her
he des similarités lo
ales entre une protéine dite query et les

séquen
es d'une base de données. Cependant dans de nombreux 
as, il n'y a pas en
ore de

modèle mathématique satisfaisant et on se 
ontente d'utiliser des mesures empiriques de la

qualité des résultats trouvés qui, à la di�éren
e des arguments statistiques, posent de gros

problèmes de normalisation. De tels s
ores seront typiquement 
apables de 
lasser les résultats

d'une expérien
e donnée du plus au moins intéressant, mais ne permettent pas de 
omparer

des expérien
es di�érentes, 
omme le permet par exemple la fon
tion expe
t de blast. Par


onséquent, il est important de dé�nir un modèle probabiliste et de pouvoir 
al
uler la notion

de pertinen
e sous-ja
ente.

Du point de vue méthodologique, de nombreux travaux font appel à des modélisations

probabilistes asymptotiques (e.g. le modèle de Karlin). Cependant, les 
onditions pratiques

d'appli
ation sont très fréquemment largement en dessous des régimes asymptotiques et les

e�ets de taille �nie doivent être pris en 
ompte. Au 
ontraire, les modélisations issues des

méthodes de l'aléa dis
ret (voir la se
tion 6.3) travaillent dire
tement dans le régime �ni, 
e

qui donne des modèles plus adaptés. C'est 
e qui ratta
he 
es questions aux problématiques

fondamentales de notre avant-projet.

Un autre lien entre nos a
tions bioinformatiques et nos re
her
hes fondamentales passe

naturellement par l'algorithmique des mots (voir la se
tion 6.1). Cet aspe
t est présent dans

toutes nos a
tions, et surtout dans l'a
tion 4.1.3 qui est un � pur produit � de nos travaux théo-

riques en algorithmique. Notons que le modèle de répétitions, sous-ja
ent dans l'a
tion 4.1.3,

ne fait pas appel à un modèle probabiliste ; il est basé sur une dé�nition purement 
ombina-

toire et n'utilise pas la notion de pertinen
e. En revan
he, l'a
tion 4.1.1 
omporte à la fois

une 
omposante 
ombinatoire (extra
tion de motifs 
andidats) et probabiliste (estimation de

la pertinen
e de 
es motifs).

4.1.1 Analyse de promoteurs dans un génome ba
térien

Dans le 
adre du Thème � Bioinformatique et Appli
ations à la Génomique � du PRST

Intelligen
e Logi
ielle, nous travaillons sur l'identi�
ation et la 
lassi�
ation des promoteurs

dans un génome ba
térien, en 
ollaboration ave
 des 
her
heurs du Laboratoire de Génétique

et de Mi
robiologie de l'Université Henri Poin
aré de Nan
y (Pierre Leblond, Bertrand Aigle).

L'obje
tif de 
e travail est l'identi�
ation des sites de �xation dans les zones promotri
es du

génome de la ba
térie Streptomy
es 
÷li
olor. Notons que 
ette ba
térie a un intérêt é
ono-

mique 
ertain, en parti
ulier du fait que près de 70% des antibiotiques utilisés dans l'industrie

pharma
eutique 
ontiennent une substan
e produite par des ba
téries de 
e type.

Le problème 
onsiste à identi�er, dans les régions en amont des parties 
odantes du gé-

nome, les sites de �xation des fa
teurs �. Ces derniers sont des protéines faisant partie de

l'ARN polymérase � 
omplexe molé
ulaire qui assure la trans
ription de gènes, première étape

vers la produ
tion de protéines. Les fa
teurs � sont responsables de la �xation de l'ARN poly-

mérase sur la molé
ule d'ADN, 
e qui initialise le pro
essus de trans
ription et détermine, en

parti
ulier, le début de la séquen
e trans
rite, appelé la position +1 ou le TSS (Trans
ription

Start Site).

Il est 
onnu que dans les ba
téries (organismes pro
aryotes), les endroits de séquen
es
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re
onnus par un fa
teur � sont lo
alisés aux positions -10 et -35 par rapport au TSS. Cela

nous 
onduit à re
her
her des motifs 
omposés de deux boîtes, séparées par une distan
e de 25

nu
léotides environ.

Une première étape du travail a 
onsisté à observer le phénomène dans 150 séquen
es

étudiées biologiquement pour lesquelles les TSS sont 
onnus ainsi que quelques motifs de sites

de �xation. Ces résultats �gurent dans deux publi
ations

[BB95,Str92℄

. Ces 150 séquen
es furent

utilisées pour tester les di�érentes appro
hes envisagées. Pour élaborer la stratégie de re
her
he

des motifs des sites de �xation, nous sommes partis de l'idée qu'un motif de site de �xation

devait être � surprenant � par rapport à son environnement, 
'est-à-dire tel que le nombre

d'apparitions dans les séquen
es soit anormalement grand par rapport à 
elui prévu par � le

hasard �. Nous avons d'abord identi�é, à l'aide d'un algorithme purement 
ombinatoire, les

motifs qui véri�ent un 
ertain seuil d'apparition et sont don
 les premiers 
andidats pour


orrespondre aux sites de �xation. Pour déterminer le � taux de surprise � de 
es motifs, nous

avons utilisé le logi
iel R'MES

3

qui identi�e les motifs dont la fréquen
e d'apparition dans une

séquen
e d'ADN est inattendue. Ce logi
iel utilise des modèles de 
haînes de Markov d'ordre m

et 
al
ule le s
ore d'un motif en fon
tion de sa fréquen
e attendue et de sa fréquen
e observée.

Les résultats obtenus par 
e logi
iel ont été exploités et traités ; pour 
haque motif ayant obtenu

un s
ore remarquable, son alignement potentiel à une distan
e -35 ou -10 du point de départ

de la trans
ription d'un gène a été testé. Cette appro
he s'est révélée positive pour l'étude

des 150 séquen
es ; en e�et, 
ertains motifs des sites de �xation identi�és dans les publi
ations

d'une façon expérimentale ont été 
lairement re
onnus. En revan
he, 
ertains motifs présentés

dans les publi
ations 
omme pouvant 
orrespondre à des sites de �xation ont été réfutés par

notre méthode.

La se
onde étape a été de tester 
ette méthode sur le génome entier de Streptomy
es


÷li
olor 
ontenant environ 7000 gènes. Notons qu'i
i nous ne 
onnaissions pas les positions

des TSS et par 
onséquent nous ne pouvions don
 pas tester si les motifs trouvés se situent

dans les régions -35 ou -10. L'obje
tif est don
 de retrouver les sites � à l'aveugle �, sans

pouvoir les valider à l'aide d'alignements. Les premiers résultats obtenus sont très bruités.

D'autres 
ritères biologiques doivent don
 être 
onsidérés, l'analyse de signi�
ativité seule

n'étant probablement pas su�sante pour dis
riminer les sites. Nous poursuivons 
e travail

ave
 l'obje
tif d'in
lure dans l'analyse des 
ritères biologiques non en
ore testés, tels que,

par exemple, le niveau d'apparition de motifs identi�és dans les parties 
odantes, ou d'autres


ritères pouvant être mis en pla
e en 
ollaboration ave
 les biologistes.

4.1.2 Cal
ul de s
ore pour l'alignement de séquen
es protéiques

Le problème de l'alignement des séquen
es de protéines et, partant, de la re
her
he de motif

dans 
es séquen
es est un domaine de 
ompéten
e re
onnu de l'équipe de bioinformatique de

3

http://www.inra.fr/bia/J/AB/genome/RMES2

[BB95℄ W. R. Bourn, B. Babb, � Computer assisted identi�
ation and 
lassi�
ation of streptomy
ete

promoters �, Nu
lei
 A
ids Resear
h 23, 18, 1995, p. 3696�3703.

[Str92℄ W. R. Strohl, � Compilation and analysis of DNA sequen
es asso
iated with apparent strep-

tomy
ete promoters �, Nu
lei
 A
ids Resear
h 20, 5, 1992, p. 961�974.
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l'IGBMC à Strasbourg, ave
 laquelle nous développons une 
ollaboration dans le 
adre du

génop�le Strasbourg-Alsa
e-Lorraine.

D'un point de vue informatique, les problèmes de re
her
he de motifs et d'alignement de

séquen
es de protéines semblent identiques aux problèmes 
orrespondants pour les séquen
es

nu
léotidiques : seule 
hange a priori la taille de l'alphabet. Pourtant au 
onta
t des biologistes

on dé
ouvre qu'il n'en est rien et que les problématiques sont très di�érentes : les taux de

similarité entre objets à 
omparer sont plus faibles et entrent en jeu les propriétés 
himiques

des a
ides aminés. Tout 
e
i 
onduit à des problèmes d'optimisation à 
ritères multiples qui

rendent les dé�nitions de s
ores parfois assez arbitraires.

Dans 
e 
adre, nous nous 
on
entrons sur des problèmes de s
ore dire
tement ren
ontrés

dans les logi
iels développés par l'équipe de l'IGBMC, en parti
ulier sur l'amélioration du s
ore

utilisé par le logi
iel Ballast

[PTP00℄

. Il s'agit de passer pour 
es appli
ations pré
ises d'une

appro
he de type s
ore, à une appro
he plus fondée statistiquement (voir la dis
ussion au début

de la se
tion 4.1).

Ce logi
iel traite un problème d'alignement lo
al de séquen
es de protéines. Il retraite

la sortie du logi
iel standard blast qui re
her
he dans une base de données les séquen
es

présentant une similarité ave
 une séquen
e query. Alors que blast utilise uniquement les

qualités propres de 
haque similarité pour 
al
uler son s
ore, Ballast se 
on
entre sur des

segments privilégiés (zones de la query ren
ontrant de nombreuses similarités dans la base)

et néglige les similarités isolées, jugées peu importantes. Le s
ore de Ballast est ainsi plus

signi�
atif que 
elui de blast mais, en l'absen
e de traitement statistique, n'est pas normalisé.

Nous 
ollaborons don
 à une nouvelle version de 
e logi
iel, au sein de laquelle la méthode

de s
ore est modi�ée de façon à permettre une évaluation statistique appro
hée, sous forme

de p-values asso
iées aux s
ores. Ce
i nous a 
onduit, ave
 Frédéri
 Plewniak et Olivier Po
h

de l'IGBMC, à redé�nir plusieurs étapes du traitement et en parti
ulier à traiter algorithmi-

quement et statistiquement le problème de la fragmentation des segments privilégiés et de leur

redondan
e. Le nouvel algorithme ainsi dé�ni est en 
ours d'implantation et de test au sein de

l'IGBMC.

4.1.3 Re
her
he de répétitions dans les séquen
es d'ADN

La séquen
e d'un génome peut être vue 
omme une 
ombinaison de motifs qui s'entrela
ent

pour former une mosaïque extrêmement 
omplexe. Mis à part re
onnaître des motifs tels que

les séquen
es promotri
es (voir la se
tion 4.1.1), il est intéressant de mettre en éviden
e les

répétitions de 
ertains mots. En e�et, même s'il paraît plus � raisonnable � pour un génome

de ne posséder au
une redondan
e, dans la réalité 
e n'est pas 
e que l'on observe et dans


ertains 
as les répétitions peuvent être fortement séle
tionnées au 
ours de l'évolution. Plus

parti
ulièrement, les répétitions en tandem (répétitions su

essives) qui ont la parti
ularité

de varier en nombre de 
opies (répétitions polymorphes), peuvent être impliquées dans des

maladies génétiques humaines 
omme le diabète insulino-dépendant. Dans 
ette maladie, 
'est

une variation dans le nombre de répétitions d'une séquen
e en tandem, située à quelque distan
e

du gène de l'insuline, qui est responsable de la sus
eptibilité à la maladie.

[PTP00℄ F. Plewniak, J. Thompson, O. Po
h, � Ballast: Blast post-pro
essing based on lo
ally 
onser-

ved segments �, Bioinformati
s 16, 2000, p. 750�759.
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Chez la ba
térie, l'instabilité de répétitions en tandem permet de modi�er l'expression

des gènes intervenant dire
tement dans la virulen
e ba
térienne. En e�et, les répétitions en

tandem se trouvent asso
iées aux gènes en faisant partie de leurs régions 
odantes ou bien de

leurs régions régulatri
es. L'étude des répétitions peut nous renseigner également sur d'autres

phénomènes 
ellulaires et évolutifs 
omme 
hez 
ertaines ba
téries où la présen
e de répétitions

est probablement liée à l'existen
e d'éléments transférés horizontalement (les transposons). Par


e mé
anisme, les ba
téries a
quièrent de nouvelles fon
tions. De telles répétitions peuvent

par ailleurs avoir un intérêt pratique 
omme l'établissement de pro�ls génétiques. Il su�t

d'identi�er les répétitions en tandem et de s'assurer de leurs polymorphismes dans l'espè
e


onsidérée.

Il est don
 très important de pouvoir re
her
her les répétitions de façon rapide et exhaustive,

et le logi
iel mreps dé
rit dans la se
tion 5.2 fournit un moyen puissant pour 
ette tâ
he. Cet

outil pourrait venir en aide aux biologistes dans l'analyse exploratoire des génomes mais aussi

dans leurs travaux de 
artographie des génomes ba
tériens déjà séquen
és. L'e�
a
ité de mreps

est telle que l'on peut lui soumettre une séquen
e de plusieurs dizaines de mégabases mais

surtout qu'il repère des motifs ayant des périodes (la taille de l'élément répété) importantes,

allant jusqu'à plusieurs dizaines de kilobases, que d'autres outils ne mettent pas en éviden
e.

Nous avons appliqué mreps à plusieurs organismes mais notre intérêt s'est porté sur la ba
térie

Neisseria meningitidis MC58, qui est un agent ba
térien de la méningite dont le génome fait

2,27 mégabases. L'appli
ation de mreps a permis de révéler la répétition exa
te d'une région


odante de 32 kilobases environ. En parallèle ave
 les tests de mreps sur plusieurs génomes et

l'analyse de 
es résultats, nous 
her
hons a
tuellement à identi�er de nouveaux 
as de �gure

non répertoriés dans la littérature.

5 Logi
iels

5.1 grappe

Mots 
lés : analyse de texte, séquen
es d'ADN, re
her
he de motifs, motif multiple,

motif ave
 espa
e.

grappe est un logi
iel qui re
her
he dans un texte plusieurs motifs simultanément, 
ha
un

étant 
omposé d'une suite de fragments (mots) séparés par des espa
es de longueur a priori

non-bornée. Ce logi
iel, déposé à l'APP l'année dernière, est di�usé par plusieurs voies :

� à partir de la page des logi
iels développés à l'INRIA http://www.inria.fr/valorisation/

logi
iels/index.fr.html, ainsi que sur le CD ROM des logi
iels libres de l'INRIA,

� à l'adresse http://www.loria.fr/~ku
herov/SOFTWARE/grappe-3.0/grappe-3.0-en.

html,

� à partir de 
ette année, depuis la page de la plateforme Qualité et sûreté des logi
iels

http://qsl.loria.fr/ dont grappe fait partie.

Notons qu'il existe une version spé
ialisée de grappe pour le traitement de séquen
es d'ADN/ARN.

Notons en outre que nous utilisons grappe dans le travail sur l'analyse de promoteurs, dé
rit

dans la se
tion 4.1.1.
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5.2 mreps

Mots 
lés : séquen
e d'ADN, re
her
he de répétitions, répétition maximale, répétition

en tandem.

mreps est un logi
iel de re
her
he de répétitions dites maximales dans un �
hier texte en

général et dans une séquen
e d'ADN en parti
ulier. Les répétitions maximales sont des répéti-

tions su

essives, appelées parfois périodi
ités dans la littérature informatique et répétitions en

tandem dans la littérature génomique. La naissan
e de mreps, il y a deux ans, a suivi les tra-

vaux théoriques

[KK99℄

dans lesquels nous avons proposé un algorithme très e�
a
e (en temps

linéaire) pour re
her
her toutes les répétitions maximales exa
tes dans un texte.

Depuis, nous poursuivons le développement de 
e logi
iel à la fois sur le plan théorique (voir

la se
tion 6.1) et appliqué. Cette année, 
e développement a vu un progrès très 
onsidérable.

Deux avan
ées majeures ont eu lieu. Le module de fa
torisation a été reprogrammé, par
e qu'il


onstituait un � goulot d'étranglement � du logi
iel quant à la taille de mémoire requise. Cela a

permis de passer à une é
helle de taille beau
oup plus grande, à savoir de traiter des séquen
es

entières de dizaines de millions de 
ara
tères, sans utiliser de fenêtre glissante. Une autre

amélioration importante a 
onsisté en l'intégration d'un module de re
her
he de répétitions

appro
hées, selon l'algorithme que nous avons ré
emment mis au point (voir la se
tion 6.1).

En plus de 
es deux modi�
ations, d'autres 
hangements ont été apportés au logi
iel dans le

but d'étendre ses fon
tionnalités ou d'améliorer la 
onvivialité, tels que la possibilité de sortie

au format xml ou en
ore l'ajout de nombreux paramètres permettant de spé
i�er le type des

répétitions re
her
hées.

Ces développements ont donné lieu à une nouvelle version de mreps, spé
ialisée pour le trai-

tement de séquen
es d'ADN. La possibilité de re
her
her, de façon instantanée, dans des gé-

nomes entiers (rappelons que la taille typique d'un génome ba
térien est de l'ordre de quelques

millions de 
ara
tères) toutes les répétitions en tandem ave
 un taux d'erreurs donné, fait en

e�et de mreps un logi
iel très intéressant pour les bioinformati
iens. Il n'a pas de 
on
urrent

en Fran
e, et son seul 
on
urrent sur le plan international, 
réé à la Mount Sinai S
hool of

Medi
ine à New-York, est fondé sur un algorithme probabiliste et possède une limitation forte

sur la période des répétitions (500 dans la version di�usée a
tuellement). Or, il existe des ré-

pétitions dans les séquen
es d'ADN dont l'élément répété a une taille bien plus grande (voir

la se
tion 4.1.3).

La version 2.0 de mreps in
luant 
es nouvelles fon
tionnalités est di�usée à l'adresse http:

//www.loria.fr/~ku
herov/SOFTWARE/mreps/. Une interfa
e Web de mreps est également

a

essible à 
ette adresse. En�n, d'autres améliorations de mreps sont envisagées.

[KK99℄ R. Kolpakov, G. Ku
herov, � Finding Maximal Repetitions in a Word in Linear Time �,

in : 1999 Symposium on Foundations of Computer S
ien
e , FOCS'99, New-York , USA, IEEE

Computer So
iety, IEEE Computer So
iety, p. 596�604, 1999.
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6 Résultats nouveaux

6.1 Algorithmique des mots

Les travaux sur la re
her
he de répétitions maximales ont été poursuivis 
ette année. L'ob-

je
tif général de 
es travaux est de développer des algorithmes e�
a
es d'identi�
ation de répé-

titions dans les mots, en parti
ulier de répétitions su

essives (périodi
ités). Dans 
e domaine,

que nous étudions déjà depuis quelques années, nous avons obtenu des résultats importants :

dans nos travaux de 1998-1999, nous avons mis au point un algorithme de re
her
he de toutes

les répétitons maximales exa
tes dans un mot en temps O(n) (n étant la longueur du mot).

Comme 
'est souvent le 
as dans l'algorithmique des mots, 
et algorithme et la preuve de sa

linéarité sont fondés sur des propriétés 
ombinatoires profondes. L'année dernière, nous avons

étendu 
ette te
hnique à la re
her
he de répétitions à espa
e �xe, 
'est-à-dire à la re
her
he

de toutes les paires d'o

urren
es d'un même fa
teur séparées par une distan
e 
onstante d

spé
i�ée par avan
e. Pour 
e problème, nous avons élaboré un algorithme en O(n log d + S),

où S est le nombre de répétitions trouvées.

Une suite logique de 
ette re
her
he a 
onsisté à admettre une 
ertaine variation entre les


opies d'un fa
teur répété. Autrement dit, il s'agit de l'identi�
ation de répétitions appro
hées

et non plus de répétitions exa
tes uniquement. Ce problème est 
ru
ial pour les appli
ations

bioinformatiques, où il est né
essaire de 
onsidérer l'identité de séquen
es à un 
ertain taux

d'erreur près. C'est don
 
e problème que nous avons abordé 
ette année.

Nous nous sommes fo
alisés sur le 
as où les erreurs ne peuvent être que des rempla
ements

de lettres (
as de distan
e de Hamming) dont le nombre est borné par K. À la di�éren
e du


as exa
t, une première di�
ulté i
i 
onsiste à donner une dé�nition adéquate de la notion de

répétition appro
hée. Nous avons étudié plusieurs dé�nitions et en parti
ulier nous en avons


hoisi deux qui sont d'une importan
e parti
ulière, 
ar elles représentent les 
as le plus fort

et le plus faible, et par 
onséquent, � englobent � toutes les répétitions appro
hées possibles.

Pour 
ha
une de 
es dé�nitions nous avons proposé un algorithme re
her
hant toutes les ré-

pétitions en question en temps O(nK logK + S) où S est le nombre de répétitions trouvées.

En parti
ulier, si K est 
onsidéré 
omme 
onstant, nous obtenons des algorithmes linéaires

de re
her
he. Ces résultats améliorent en parti
ulier l'algorithme proposé par G. Landau et

J. S
hmidt

[LS93℄

pour le 
as de la distan
e de Hamming, resté jusqu'à maintenant l'algorithme

de référen
e pour le problème. Nous avons également étudié d'autres dé�nitions possibles de

répétitions appro
hées et nous avons é
lair
i leurs rapports ave
 les deux dé�nitions étudiées

pré
édemment.

Ces résultats ont été publiés dans un rapport de re
her
he INRIA [10℄ et, dans une forme

abrégée, ont été présentés à l'European Symposium on Algorithms à Århus, Danemark [7℄. Un

arti
le dé
rivant 
es résultats est également soumis à la revue Theoreti
al Computer S
ien
e.

Notons que les algorithmes proposés ont été implantés dans le logi
iel mreps dé
rit dans la

se
tion 5.2.

[LS93℄ G. Landau, J. S
hmidt, � An algorithm for approximate tandem repeats �, in : Pro
eedings of

the 4th Annual Symposium on Combinatorial Pattern Mat
hing, A. Apostoli
o, M. Cro
hemore,

Z. Galil, U. Manber (éditeurs), Le
ture Notes in Computer S
ien
e, 684, Springer-Verlag, Berlin,

p. 120�133, Padova, Italy, 1993.
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6.2 Géométrie dis
rète

Convexité dis
rète L'étude de la 
onvexité d'une région dis
rète du plan se ramenant à 
elle

de �gures parti
ulières appelées polyominos hv-
onvexes, nous avons développé l'année passée

un algorithme in
rémental et linéaire de déte
tion de la 
onvexité de tels polyominos

[DRRRD00℄

.

Cet algorithme par
ourt les points du bord du polyomino et dé
ide pour 
haque point ajouté si

le bord déjà par
ouru est 
onvexe ou non. Cette année, notre travail a porté essentiellement sur

la réda
tion de la preuve de la linéarité de notre algorithme. Il a donné lieu à une publi
ation

a

eptée dans la revue Dis
rete Applied Mathemati
s [3℄.

Cette preuve nous a 
onduits à ré�é
hir à des aspe
ts théoriques inattendus de l'algorithme

de re
onnaissan
e in
rémentale d'un segment dis
ret. Dans 
ette étude, la notion de motif géo-

métrique reproduit périodiquement joue un r�le important. Ainsi, pour prouver la linéarité de

l'algorithme, nous avons montré que, bien que nous e�e
tuions des retours en arrière, nous

ne passions le plus souvent pas plus de deux fois sur un même point, le nombre de passages

multiples (au-delà de deux fois) étant lui-même majoré par le nombre de points du 
ontour

étudié. En retour, 
es 
onsidérations pourront donner lieu à quelques améliorations de l'algo-

rithme. Par exemple, en 
as de retour en arrière, il est possible de limiter l'ampleur de 
elui-
i,

à 
ondition de retenir au 
ours du premier passage quelques informations 
omplémentaires.

Nous développons a
tuellement une interfa
e graphique permettant de visualiser le fon
-

tionnement de l'algorithme, interfa
e qui pourra être aussi utilisée pour tester des notions

nouvelles de � quasi-
onvexité �.

Droites dis
rètes 3D et mesure de la longueur d'une 
ourbe dis
rète En 
ollabora-

tion ave
 David Coeurjolly (Equipe de Re
her
he en Ingénieurie des Connaissan
es, Lyon II)

et Olivier Teytaud (Institut des S
ien
es Cognitives, Bron), un algorithme de 
al
ul de la lon-

gueur de 
ourbes dis
rètes 3D a été élaboré. Il repose sur une dé�nition arithmétique de droites

dis
rètes 3D et sur l'algorithme linéaire de segmentation de 
ourbes 3D donné dans

[DR95℄

. Le

prin
ipe de l'algorithme est le suivant : la 
ourbe 3D est dé
oupée en segments de droites de

longueurs maximales et la longueur de la 
ourbe est 
al
ulée en fon
tion de la longueur de la

ligne polygonale obtenue. La 
onvergen
e de 
ette te
hnique d'estimation de longueur a été

prouvée en démontrant que l'erreur entre la longueur d'une 
ourbe, notée C, et la longueur de


ette 
ourbe dis
rétisée, notée C

d

, dans une grille de taille Æ est telle que :

jl(C) � l(C

d

)j � O(Æ)

Ces travaux ont donné lieu à une publi
ation dans Le
ture Notes in Computer S
ien
e [6℄.

Re
onnaissan
e de mor
eaux de plans dis
rets Le problème i
i 
onsiste à déterminer

si un sous-ensemble 
onnexe, borné, de Z

3

est ou non un mor
eau de plan dis
ret naïf. Un

plan dis
ret naïf est dé�ni par quatre entiers �, a, b et 
 et ses points (x; y; z) de Z

3

véri�ent

[DRRRD00℄ I. Debled-Rennesson, J.-L. Rémy, J. Rouyer-Degli, � Dete
tion of the Dis
rete Convexity

of Polyominoes �, in : DGCI'2000, Uppsala, Suède, Le
ture Notes in Computer S
ien
e, 1953,

Springer-Verlag, p. 491�504, dé
embre 2000.

[DR95℄ I. Debled-Rennesson, Étude et re
onnaissan
e de droites et plans dis
rets, Thèse de do
torat,

Université Louis Pasteur, Strasbourg, Dé
embre 1995.
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� � ax + by + 
z < � + max(jaj; jbj; j
j), le ve
teur (a; b; 
) est le ve
teur normal du plan.

L'algorithme de re
onnaissan
e existant

[DR96℄

est in
rémental et re
onnaît des mor
eaux de

plans de formes re
tangulaires : les se
tions du mor
eau à re
onnaître, parallèles à un plan de


oordonnées, sont par
ourues en ajoutant les voxels un à un et en dé
idant par des 
onstru
tions

géométriques simples si l'ensemble déjà par
ouru plus le point ajouté est ou non un mor
eau

de plan dis
ret.

L'année passée, à l'o

asion de la visite de Mostefa Mesmoudi, 
her
heur algérien de l'Uni-

versité de Mostaganem, un travail de re
her
he a été initié sur la mise au point d'un algorithme

de re
onnaissan
e de mor
eaux de plans de formes quel
onques. Ce travail s'est poursuivi 
ette

année en 
ollaboration ave
 Paul Zimmermann (projet Spa
es), de nouvelles te
hniques de


onstru
tion sont en phase d'élaboration. La réda
tion de 
es travaux est en 
ours.

6.3 Aléa dis
ret

Combinatoire analytique et analyse d'algorithmes Le travail entamé ave
 Cyril Ban-

derier, Philippe Flajolet, Bruno Salvy et Mi
hèle Soria sur l'analyse du phénomène d'Airy en


ombinatoire analytique s'est 
ontinué 
ette année. Il s'agit là de 
omprendre l'apparition ré-


urrente, dans l'analyse en moyenne de di�érents algorithmes ou stru
tures aléatoires dis
rètes,

de 
ertaines familles de lois limites non gaussiennes liées à la fon
tion spé
iale d'Airy : alors

que la loi des grands nombres 
onduit en général à attendre des �u
tuations gaussiennes au-

tour des valeurs moyennes, nous mettons en éviden
e le mé
anisme mathématique sous-ja
ent

à l'apparition de 
es autres lois. Un arti
le reprenant et étendant les résultats présentés à

ICALP'00

[BFSS00℄

est à paraître dans la revue Random Stru
ture and Algorithms [1℄. Un autre

arti
le sur l'énumération des graphes 
onnexes est en préparation.

Les te
hniques de 
ombinatoire analytique dis
utées 
i-dessus ont été mises à pro�t pour

l'étude d'une famille 
lassique de la théorie des n÷uds, les entrela
s alternants, dans la 
onti-

nuation du stage de DEA de Sébastien Kunz-Ja
ques sous la dire
tion de G. S
hae�er. Les

résultats de 
es travaux ont été présentés à la 
onféren
e internationale FPSAC'01 à Phoenix,

Arizona [8℄. (Formal Power Series and Algebrai
 Combinatori
s est la 
onféren
e annuelle du

domaine, et réunit environ 200 personnes 
haque année.) Un arti
le de journal est en prépara-

tion.

L'ensemble de 
es travaux ont fait l'objet d'une présentation invitée aux ren
ontres in-

ternationales, 7th Seminar of Analysis of Algorithms, dont le synopsis est disponible sur le

Web

4

http://www.loria.fr/~s
haeffe/Pub/Diameter.

4

http://www.loria.fr/~s
haeffe/Pub/Diameter

[DR96℄ I. Debled-Rennesson, J.-P. Reveillès, � In
remental algorithm for re
ognizing pie
es of

digital planes �, in : Spie's International Symposium on Opti
al S
ien
e, Engineering, and Ins-

trumentation, Te
hni
al Conferen
e, Vision Geometry 5, Denver, USA, 1996.

[BFSS00℄ C. Banderier, P. Flajolet, G. S
haeffer, M. Soria, � Planar maps and Airy phenomena �,

in : Automata, Languages, and Programming - ICALP'2000, Genève, Suisse, E. W. U. Montanari,

J. Rolim (éditeur), Le
ture Notes in Computer S
ien
e, 1853, Springer, p. 388�402, juillet 2000.
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Combinatoire algébrique Dans 
e domaine, la 
ollaboration suivie ave
 Alain Goupil (Uni-

versité du Québe
 à Montréal) et Dominique Poulalhon (Laboratoire d'Informatique de l'X)

s'est poursuivie 
ette année ave
 la parti
ipation de Sylvie Corteel (CNRS, PRISM, Versailles).

À l'o

asion de l'invitation de G. S
hae�er à Montréal nous avons ainsi pu mettre à jour les

relations de nos pré
édents travaux sur les produits de 
lasses de 
onjugaison dans le groupe

symétrique ave
 les travaux de l'é
ole russe sur les fon
tions symétriques dé
alées (shifted shur

fun
tions) et ave
 les 
onje
tures de Kerov. Ces 
onje
tures font a
tuellement l'objet d'un

intérêt tout parti
ulier (voir les travaux ré
ents de Philippe Biane de ENS Paris et de Ri
hard

Stanley du MIT). Deux textes sont en préparation ; l'un ave
 Alain Goupil et Dominique Pou-

lalhon sur les produits de petites 
lasses de 
onjugaison fait suite aux travaux que nous avions

présentés à la 
onféren
e internationale FPSAC'00 à Mos
ou

[GPS00℄

, l'autre ave
 Alain Gou-

pil et Sylvie Corteel traite des liens entre une base de fon
tions symétriques que nous avons

introduite, les 
ontent power sums, et les 
onje
tures de Kerov.

En�n notons que l'arti
le Fa
torisations of a n-
y
le into m permutations de Dominique

Poulalhon et G. S
hae�er a été a

epté pour publi
ation dans la revue Dis
rete Mathemati
s

[5℄.

Topologie des surfa
es aléatoires Les 
artes planaires et triangulations aléatoires sont

un modèle 
ombinatoire 
lassique sur lequel nous travaillons depuis plusieurs années. Nous

avons d'une part 
ontinué nos progrès dans la 
ompréhension de 
es stru
tures et d'autre part,


ommen
é l'exploration plus systématique des liens entre notre point de vue et les travaux


onduits sur 
es mêmes modèles en physique quantique.

Ave
 Philippe Chassaing (professeur à l'IECN), nous avons entrepris de démontrer une


onje
ture sur le diamètre des 
artes aléatoires, formulée il y a déjà plusieurs années par

G. S
hae�er. Nos résultats s'appuient sur un 
odage de 
es objets par des arbres étiquetés

et sur un passage à la limite 
ontinue inspiré des travaux du probabiliste D. Aldous. Nous

travaillons plus généralement à la réda
tion d'un arti
le sur les propriétés des distan
es dans

les 
artes aléatoires. Remarquons en
ore que le 
odage pré
édemment mentionné a été étendu

ave
 Mi
hel Mar
us en genre supérieur, 
e qui a donné lieu à la réda
tion d'un rapport de

re
her
he ([11℄).

Un aspe
t di�érent de la topologie de 
es surfa
es, à savoir la présen
e de petits sépara-

teurs, fait l'objet d'une 
ollaboration ave
 Jason Gao (Professeur à Carlton University). Cette


ollaboration, entamée l'an dernier, s'est poursuivie par la visite de G. S
hae�er à Ottawa.

Nous avons à 
ette o

asion obtenu quelques premiers résultats tangibles sur la distribution

du nombre de séparateurs minimaux, qui devraient faire l'objet d'un arti
le.

Le lien de 
es travaux ave
 la physique quantique peut sembler surprenant, mais l'expli-


ation suivante, quoique très simpli�ée, permet d'en appréhender l'origine. De même qu'en

informatique on est naturellement amené par des 
ontraintes matérielles à 
onsidérer des géo-

métries dis
rètes (
f. la se
tion 6.2), la re
her
he de modèles mathématiques adaptés à la

physique débou
he sur des modèles dis
rets. Ainsi, pour la physique statistique 
lassique, la

[GPS00℄ A. Goupil, D. Poulalhon, G. S
haeffer, � Central Chara
ters and Conjuga
y Classes in

the Symmetri
 Group �, in : Formal Power Series and Algebrai
 Combinatori
s, Mos
ou, Russia,

D. Krob, A. Mikhalev, A. Mikhalev (éditeurs), Springer, p. 238�249, juillet 2000.
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dis
rétisation de l'espa
e eu
lidien usuel à deux dimensions 
onduit naturellement à l'étude de

modèles sur une grille régulière, tandis que, pour la physique quantique qui rempla
e l'univers

�xe par une distribution de probabilité sur tous les univers possibles, la dis
rétisation 
onduit

à une distribution de probabilité sur tous les univers dis
rets possibles, qui se trouve 
oïn
ider

ave
 le modèle de surfa
es aléatoires étudié en 
ombinatoire. La 
onféren
e Dis
rete Random

Geometry and Quantum Gravity

5

illustre bien 
e 
ourant de la physique quantique.

Alors que les aspe
ts géométriques des surfa
es aléatoires ont été largement étudiés aussi

bien en 
ombinatoire qu'en physique par des méthodes et ave
 des résultats 
omplémen-

taires, les modèles sur 
artes ont plus spé
i�quement été 
onsidérés en physique. Ave
 Mireille

Bousquet-Mélou, nous travaillons à 
omprendre 
omment les outils de l'appro
he 
ombina-

toire (dé
ompositions des stru
tures, séries génératri
es et équations fon
tionnelles) s'étendent

et s'adaptent à 
es problèmes. Ce travail est aussi motivé par le fait que les équations que

nous avons mises à jour sont des équations aux variables 
atalytiques. Ces équations sont des

équations algébriques en des séries algébriques in
onnues faisant intervenir des évaluations de


es séries en des points parti
uliers des variables dites 
atalytiques. Leur étude, et en parti-


ulier l'étude de leurs solutions proprement algébriques, est au 
entre de nos travaux de 
es

dernières années. Remarquons sur 
e dernier point que notre arti
le, dans lequel une 
lasse

de telles équations est traitée, vient d'être a

epté pour publi
ation dans la revue Probability

Theory and Related Fields [2℄.

L'ensemble de 
es travaux sur la topologie des surfa
es aléatoires a fait l'objet d'exposés

invités auMSRI hot topi
 workshop : Criti
al Per
olation and Conformally Invariant Pro
esses,

au séminaire du groupe Theory de Mi
rosoft Resear
h et au First Montreal-Ottawa Analysis

of Algorithms Day à Carlton University.

Algorithmes de génération aléatoire Les algorithmes de génération aléatoire restent au


entre de nos intérêts. Nous travaillons d'une part au développement de nouveaux algorithmes

dédiés à des familles de graphes parti
ulièrement intéressantes. Ainsi ave
 Dominique Poulalhon

(LIX), nous avons pu étendre le paradigme de génération aléatoire par 
onjugaison d'arbres

développé par G. S
hae�er à la 
lasse importante des triangulations ave
 bords. Le nouvel

algorithme, de 
omplexité linéaire, uni�e ainsi le 
as 
lassique des triangulations de polygones

et 
elui des triangulations de la sphère. Un arti
le dé
rivant 
es résultats est en 
ours de

réda
tion.

D'autre part, nous nous intéressons à la 
ompréhension des mé
anismes généraux qui per-

mettent le développement d'un algorithme e�
a
e de la génération aléatoire. Dans 
ette dire
-

tion, nous travaillons plus parti
ulièrement à l'utilisation d'algorithmes probabilistes 
ombina-

toires : 
es algorithmes 
ombinent les avantages de l'appro
he 
ombinatoire (essentiellement la

garantie de respe
ter parfaitement la distribution probabiliste visée) ave
 la simpli
ité d'im-

plantation des méthodes probabilistes. L'originalité de notre appro
he est de ne pas relâ
her

la 
ontrainte d'uniformité (
ontrairement aux 
haînes de Markov dont la 
onvergen
e vers la

distribution uniforme ne peut être 
ontrolée que par des méthodes 
omplexes de 
ouplage par

le passé), mais plut�t de travailler sur la taille des objets 
onsidérés, en autorisant de légères

�u
tuations de 
e paramètre. L'arti
le é
rit sur 
e sujet en 
ollaboration ave
 Philippe Du
hon,

5

http://www1.phys.uu.nl/Symposion/EUWORKLOLL/EUWorkshop.htm



18 Rapport d'a
tivité INRIA 2001

Philippe Flajolet et Guy Lou
hard est soumis à la 
onféren
e STOC'2002 [9℄.

En�n nous avons entrepris de mettre à pro�t nos algorithmes de génération aléatoire pour

étudier expérimentalement les propriétés des surfa
es aléatoires. Ces travaux sont menés en


ollaboration ave
 David B. Wilson (Mi
rosoft Resear
h, Seattle) pour l'étude des modèles

de physique statistique sur surfa
es aléatoires gelées, et ave
 Igor Rivin (Prin
eton) sur les

propriétés spe
trales des triangulations aléatoires.

Combinatoire des suites arithmétiques L'année 2001 a par ailleurs 
orrespondu à l'a
hè-

vement d'un arti
le sur les suites arithmétiques autodé
rites, à paraître dans la revue Advan
es

in Applied Mathemati
s [4℄.

7 A
tions régionales, nationales et internationales

7.1 A
tions régionales

Au niveau du Contrat de Plan Etat-Région 2000-2006, nous sommes impliqués dans le P�le

de Re
her
he S
ienti�que et Te
hnologique (PRST) Intelligen
e Logi
ielle.

L'équipe Adage parti
ipe au

� Génop�le Strasbourg Alsa
e-Lorraine

� Thème � Bioinformatique et Appli
ations à la Génomique � du PRST Intelligen
e Logi-


ielle

� Thème � Qualité et sûreté des logi
iels et systèmes informatiques � du PRST Intelligen
e

Logi
ielle

En outre, nous avons des 
ollaborations soutenues ave
 des mathémati
iens de l'Institut

Elie Cartan de Nan
y : Ph. Chassaing sur le thème de l'aléa dis
ret (voir la se
tion 6.3) et

P. Vallois et M.-P. Etienne sur le thème de la bioinformatique.

7.2 A
tions nationales

L'équipe parti
ipe a
tivement au groupe Aléa, 
omposante du GDR CNRS ALP. Nous

avons aussi parti
ipé à la réponse à l'appel d'o�re Math-STIC du CNRS au sein du groupe


oordonné par Brigitte Chauvin et Brigitte Vallée.

Nous parti
ipons au projet GénoGRID, mis en pla
e 
ette année dans le 
adre de l'A
tion

Con
ertée In
itative Globalisation des ressour
es informatiques et des données (ACI GRID).

Le projet est 
oordonné à l'IRISA par Dominique Lavenier, les autres laboratoires parti
ipants

sont LAMIH, ABISS, LIH, LIFL.

Adage parti
ipe à l'a
tion CNRS Algorithmes pour la bioinformatique (ALBIO) qui vient

de se 
réer. G. Ku
herov est 
o-responsable du thème Séquen
es répétées dans le 
adre de 
ette

a
tion.

Nous avons parti
ipé au projet � Appro
hes multi
ritères pour la modélisation et l'analyse

in sili
o des génomes �, qui s'est 
onstitué en 2001 en réponse à l'appel d'o�res 
ommun CNRS

- INRA - INRIA - INSERM (9 laboratoires français d'informatique et de biologie impliqués,

projet a

epté pour un an).
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7.3 A
tions internationales

Des membres d'Adage parti
ipent au projet INTAS Methods, algorithms and software for

fun
tional and stru
tural annotation of 
omplete genomes (projet ave
 la Russie, in
luant des

laboratoires d'Allemagne, de Fran
e et d'Autri
he).

G. S
hae�er 
ollabore ave
 David B. Wilson de Mi
rosoft Resear
h à Seattle, Jason Gao à

l'université Carlton d'Ottawa et Alain Goupil de l'université du Québe
 à Montréal. Ces liens

se sont 
on
rétisés par des séjours dans 
es universités et la préparation d'arti
les en 
ommun.

Bien que notre projet dans le 
adre de l'Institut Liapunov fran
o-russe d'Informatique

et de Mathématiques appliquées soit arrivé à son terme l'année dernière, nous gardons des


onta
ts étroits ave
 les 
her
heurs mos
ovites, 
e qui s'est 
on
rétisé 
ette année par le séjour

de R. Kolpakov dans l'équipe et notre travail 
ommun.

7.4 Visites, et invitations de 
her
heurs

Roman Kolpakov, 
her
heur de l'Université de Mos
ou et 
ollaborateur de l'Institut Lia-

punov fran
o-russe d'Informatique et Mathématiques Appliquées, a travaillé au sein d'Adage

huit mois en 2001, dans le 
adre de son 
ontrat INRIA d'a

ueil de spé
ialistes.

Mohammed Tajine, professeur d'informatique à Strasbourg, a fait une visite de deux jours


hez Adage au mois d'avril.

Jean-Pierre Reveillès, professeur à Clermont-Ferrand et dire
teur du LLAIC, est venu en

visite trois jours dans l'équipe en juin et a fait un exposé au séminaire d'informatique fonda-

mentale du LORIA, intitulé Courbure dis
rète.

Alain Daurat est venu deux jours en mars et a fait un exposé au séminaire d'Adage intitulé

Re
onstru
tion des parties 
onvexes du plan dis
ret à partir de leurs proje
tions.

Ania Gambin, professeur de l'Université de Varsovie (Pologne), a été invitée pour un mois

pour travailler sur le thème de l'alignement de protéines. Elle a fait un exposé au séminaire de

bioinformatique du Loria.

Mireille Bousquet-Mélou, CR CNRS du LaBRI, a séjourné au LORIA une dizaine de jours

�n septembre.

8 Di�usion de résultats

8.1 Animation de la Communauté s
ienti�que

Tous les membres d'Adage se sont réunis le 2 mars pour une � journée au vert � lors de la-

quelle ils ont fait une présentation de leurs travaux, suivie d'une dis
ussion sur les perspe
tives.

D'autres membres du Loria y ont été invités.

I. Debled-Rennesson est membre de la 
ommission de spé
ialistes de l'IUFM de Lorraine.

L'année passée, G. Ku
herov a fait partie des 
omités de programme des 
onféren
es Jour-

nées Ouvertes : Biologie, Informatique et Mathématiques (JOBIM'2001) et Perspe
tives of

System Informati
s (PSI'2001). Il fait a
tuellement partie des 
omités de programme de JO-

BIM'2002 et des Journées d'Arithmétiques Faibles (JAF'2002).

J. Rouyer est membre du bureau de la 
ommission de spé
ialistes 27ème se
tion de l'Uni-

versité Henri Poin
aré.
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G. S
hae�er a organisé ave
 Philippe Chassaing de l'IECN les ren
ontres ALÉA 2001 au

CIRM à Marseille. Il est également responsable du séminaire d'informatique fondamentale du

LORIA.

8.2 Enseignement universitaire

G. Ku
herov a soutenu son mémoire d'habilitation à diriger les re
her
hes

[Ku
00℄

.

G. Ku
herov, en 
ommun ave
 D. Krats
h (Université de Metz), enseigne le module Al-

gorithmique des stru
tures dis
rètes du DEA d'Informatique à Nan
y (�lière Algorithmique

Numérique et Symbolique). Il dispense également des 
ours en DESS Ressour
es Génomiques

et Traitements Informatiques à l'Université Henri Poin
aré de Nan
y.

G. Ku
herov, I. Debled-Rennesson et G. S
hae�er ont en
adré le stage d'Alexeï Stanger

(stage de deuxième année du Magistère d'informatique de l'Universite de Paris 6) pendant

mai-septembre 2001.

G. Ku
herov a en
adré le stage de 6 semaines d'Emmanuelle Be
ker (stage de première an-

née du Magistère d'informatique de l'ENS de Lyon), le stage de Ralph Rabbat (Massa
husetts

Institut of Te
hnology), et le projet tutoré d'Émilie Testa (DESS de Ressour
es Génomiques

et Traitements Informatiques, Université Henri Poin
aré Nan
y 1)

J. Rouyer a en
adré un projet de dé
ouverte de la re
her
he de l'E
ole Supérieure d'Informa-

tique et Appli
ations de Lorraine d'o
tobre à dé
embre 2001. Elle est par ailleurs responsable

de la spé
ialisation Ingénierie du Logi
iel de l'ESIAL.

G. S
hae�er a fait deux enseignements à l'É
ole Normale Supérieure de Ca
han : il a

donné début janvier une journée de 
onféren
es (6 heures) dans le 
adre des 
onféren
es du

département d'informatique ; il a également été invité à intervenir dans le 
ursus d'informatique

de l'É
ole Normale Supérieure de Ca
han (une journée de 
onféren
e et un 
ours (32h) sur le

thème Combinatoire et théorie des graphes).

8.3 Parti
ipation à des 
olloques, séminaires, invitations

8.3.1 Colloques, tutoriels, 
onféren
es et séminaires invités

I. Debled-Rennesson a parti
ipé à l'é
ole d'hiver "Digital and Image Geometry" qui s'est

déroulée pendant une semaine au 
hâteau de Dagstuhl en Allemagne.

I. Debled-Rennesson a fait un exposé, en 
ollaboration ave
 B. Aigle (Laboratoire de Gé-

nétique et de Mi
robiologie, UHP), en novembre, à la journée Bioinformatique et Appli
ations

à la Génomique, organisée au LORIA dans le 
adre du PRST Intelligen
e Logi
ielle.

Au mois de février, G. Ku
herov s'est rendu aux États-Unis pour visiter le groupe de

bioinformatique de la so
iété GlaxoSmithKline près de Philadelphie, où il a fait un exposé.

Pendant 
e voyage il a également visité la so
iété Compugene In
. dans l'état de New Jersey.

G. Ku
herov a fait un séminaire invité au LIFAR (Laboratoire d'Informatique Fondamen-

tale et Appliquée de Rouen) au mois d'avril. Il a également fait un exposé à la 
onféren
e Logi


[Ku
00℄ G. Ku
herov, Motifs dans les mots et les arbres, Habilitation à diriger des re
her
hes, Université

Nan
y 1 Henri Poin
aré, De
embre 2000.
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and Complexity in Computer S
ien
e (LCCS'2001) à Créteil en septembre 2001, et un exposé

au groupe de travail de bioinformatique AMASIG réuni au LRI à Orsay en novembre.

G. Ku
herov et R. Kolpakov ont présenté leur travail à l'European Symposium on Algo-

rithms (ESA'2001), qui a eu lieu au Danemark au mois d'août dans le 
adre de la fédération de


onféren
es ALGO'2001. Ils ont également parti
ipé, dans le 
adre d'ALGO'2001, auWorkshop

on Algorithms in Bioinformati
s (WABI).

G. Ku
herov a parti
ipé aux manifestations s
ienti�ques suivantes :

� journée de la génomique organisée au mois de mars par l'Institut Elie Cartan de Nan
y,

� 
onféren
e RECOMB'01 à Montréal au mois d'avril,

� 
onféren
e JOBIM'01 à Toulouse au mois de mai,

� 
onféren
e Perspe
tives of System Informati
s (PSI'01) à Novossibirsk (Russie) au mois

de juillet

J.-L. Rémy a parti
ipé à la ren
ontre ALEA au CIRM à Marseille-Luminy.

J. Rouyer et R. Kolpakov ont parti
ipé à la 
onféren
e JOBIM'01 à Toulouse au mois de

mai.

G. S
hae�er a fait les exposés invités suivants :

� exposé à la 
onféren
eMSRI Hot Topi
s workshop : Criti
al Per
olation and Conformally

Invariant Pro
esses en mai 2001 à Berkeley,

� exposé aux ren
ontres First Montreal-Ottawa Analysis of Algorithms Day en juin 2001

à Ottawa,

� exposé long (1h15) au 
olloque international 7th Seminar on Analysis of Algorithm en

juillet 2001 à Tatihou,

� exposé au séminaire du laboratoire d'informatique de l'Université Marne-la-Vallée,

� exposé au séminaire de l'équipe Theory des laboratoires Mi
rosoft Resear
h à Seattle.

Il a également fait un exposé aux ateliers GASCOM'2001 à Sienne en novembre 2001.

Les résultats de G. S
hae�er et Sébastien Kunz-Ja
ques ont donné lieu à un exposé à la


onféren
e 13th International Conferen
e on Formal Power Series and Algebrai
 Combinatori
s

(FPSAC'01) à Phoenix, Arizona en juin 2001.

G. S
hae�er a parti
ipé au 
olloque international RECOMB'01 à Montréal et aux ren-


ontres Dis
rete Random Geometries and Quantum Gravity à Utre
ht.

8.3.2 Séjours de 
her
heurs

G. S
hae�er a été invité une semaine en mai dans les laboratoires de Mi
rosoft Resear
h

à Seattle, au sein de l'équipe Theory, où il 
ollabore ave
 David B. Wilson, et une semaine

en juin à l'Université Carlton d'Ottawa, à l'initiative du professeur Jason Gao. Il a séjourné

deux mois au printemps au sein du LaCIM à l'université du Québe
 à Montréal à l'invitation

d'Alain Goupil.

En Fran
e, G. S
hae�er s'est rendu à Bordeaux en juillet pendant deux semaines pour y

travailler au LaBRI ave
 Mireille Bousquet-Mélou, ainsi qu'à plusieurs reprises à l'IGBMC

à Strasbourg, dans le 
adre de notre 
ollaboration au sein du Génopole, pour y travailler

parti
ulièrement ave
 Frédéri
 Plewniak et Olivier Po
h. G. Ku
herov s'est également rendu à

Strasbourg dans le même 
adre au mois d'o
tobre.
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8.4 Jurys de thèses et jurys divers

I. Debled-Rennesson a été membre du jury de magister de Mlle Boukhatem, étudiante

au département de mathématiques de la fa
ulté des s
ien
es de l'Université de Mostaganem

(Algérie).

G. Ku
herov a été rapporteur de la thèse de do
torat de Cyril Allauzen (Université Marne-

la-Vallée).

G. S
hae�er fait partie du jury du prix de thèse annuel de l'asso
iation SPECIF, après

avoir reçu 
e prix pour l'année 1999.
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