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Chapitre Premier

Présentation du laboratoire

e laboratoire d’informatique de I'Institut Gaspard-Monge (IGM) a été créé en
1992. 1l développe des recherches en informatique fondamentale et ses applica-
tions. Il a pu devenir productif tres rapidement et méme essaimer vers d’autres

laboratoires d’informatique grace a des transferts de travaux et de chercheurs opérés
notamment a partir de I'université Paris 7. Les themes de départ incluent I'informa-
tique théorique et le traitement de la langue naturelle. A ces themes originaux se sont
ajoutés I'imagerie, la géométrie discrete et, plus récemment, le traitement du signal.
Le lien commun entre tous ces themes est 1'utilisation de méthodes formalisées pour
atteindre un objectif de description exacte des phénomenes.

Du point de vue administratif, le laboratoire a été créé en 1992 comme équipe d’ac-
cueil de doctorants par la Direction de la Recherche et des Etudes Doctorales. 1l a
ensuite été équipe postulante du CNRS en 1994, renouvelée en 1996, puis confirmée
comme UPRES-A en 1998. Depuis 2002, le laboratoire a le statut d’"UMR.

Le laboratoire est constitué de cinq équipes identifiées par des themes de recherche
qui sont a la base des projets décrits plus loin. Ces équipes sont les suivantes :

— Algorithmique;

— Combinatoire algébrique et calcul symbolique;

— Informatique linguistique ;
Géométrie discrete et imagerie ;

— Signal et communications.

A celles-ci s’ajoute ’équipe « Simulacres, images, sons et arts relais » qui fait ac-
tuellement partie du laboratoire mais qui doit le quitter a la fin du contrat quadriennal

actuel (décembre 2005).

Les activités, projets, collaborations, et la production de chacune de ces équipes sont
décrits dans les chapitres suivants du rapport.
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1.1 Politique scientifique

Pendant la derniere période les thématiques de recherche du laboratoire se sont
affirmées pour donner la configuration actuelle en équipes. Hormis I’accueil récent d'une
équipe en traitement du signal, les themes des autres équipes étaient présents au début
du contrat précédent et la politique scientifique a eu pour but de les renforcer, sans
chercher a en ajouter de nouveaux.

L’orientation scientifique pour la nouvelle période confortera l'orientation retenue
et se traduira par un élargissement de la surface des themes de recherche des équipes
existantes. Le potentiel de croissance du laboratoire, du en particulier a son pouvoir
d’attraction, au déficit en enseignants-chercheurs en informatique a l'université et a
la politique de recrutement a I'ESIEE, sera utilisé pour des recrutements de qualité
capables de s’intégrer dans les équipes et de les enrichir. Une attention particuliere sera
portée aux chercheurs susceptibles d’impulser des recherches de nature appliquée.

A titre d’exemple, les postes universitaires en informatique qui sont destinés au
laboratoire ont pour profil les themes de recherche des équipes. Un fléchage sur l'in-
formatique linguistique a aussi été décidé pour aider au renforcement d'une équipe
possédant peu de permanents.

Par ailleurs, la politique de campus favorisée par le Polytechnicum de Marne-la-
Vallée encourage les discussions avec des établissements comme 'ENPC et pourrait étre
profitable au laboratoire. A terme on peut envisager un regroupement de la plupart des
chercheurs du campus ayant une activité dans le domaine des sciences et technologies
de I'information et de la communication.

La recherche du laboratoire comporte globalement deux grandes orientations dans
lesquelles s’inscrivent les travaux de toutes les équipes. La premiere est celle de 'in-
formatique théorique et de la combinatoire. Elle comprend l'activité ancienne sur la
combinatoire des mots et le codage qui alimente des travaux algorithmiques, la com-
binatoire algébrique en liaison avec des questions de calcul formel spécialisé, et la
géométrie discrete qui est utilisée en analyse d’images.

La seconde orientation porte sur le traitement symbolique et statistique de signaux.
En partant des signaux élémentaires jusqu’a des éléments plus complexes, elle comprend
I’algorithmique du texte avec ses aspects combinatoires, le traitement statistique du
signal et ses liens avec le codage de source ou de canal, le traitement d’images, I’analyse
algorithmique des séquences moléculaires et le traitement de la langue naturelle.

La volonté de combiner une recherche de nature fondamentale avec le développement
de logiciels prototypes trouve une traduction dans les activités des équipes. L’algorith-
mique de texte est étroitement associée a des études sur le traitement des séquences
biologiques moléculaires en amont de la bioinformatique (il n’y a pas d’exploitation
massive des données). L’activité en algorithmique est aussi associée a des travaux
sur la programmation générique. L’équipe de combinatoire algébrique est fortement
impliquée dans l’écriture de bibliotheques spécialisées de calcul formel pour le logi-
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ciel mupad. Le logiciel unitex inclut un vaste ensemble de connaissances précises sur
le lexique et la syntaxe de plusieurs langues naturelles. Les recherches en géométrie
discrete sont utilisées en traitement d’images. Enfin, le traitement du signal conduit
au développement de différents algorithmes d’estimation en vue d’améliorer les perfor-
mances des systemes de communication et de résoudre efficacement des problemes de
séparation et de restauration de signaux.

1.2 Activités communes

La fédération des équipes se réalise dans plusieurs activités et moyens communs :

— le séminaire hebdomadaire du laboratoire (actuellement le mardi apres-midi) qui
est 'occasion d’accueillir des chercheurs extérieurs au laboratoire ;

— le service de pré-publications qui sert pour la diffusion rapide des résultats des
chercheurs sous la forme de rapports de recherche;

— la politique d’équipement informatique du laboratoire concertée et commune aux
équipes, et qui s’appuie sur le réseau de I'université ;

— le serveur informatique de courrier monge.univ-mlv.fr qui a pour role principal
la communication entre chercheurs et accueille le serveur Web du laboratoire :
http://igm.univ-mlv.fr/LabInfo/.

1.3 Formation doctorale

Le laboratoire est une des équipes d’accueil principales du DEA « Informatique
Fondamentale et Applications ». Celui-ci constituera a partir de 2005 la deuxieme
année du master recherche « Informatique ».

Pendant la période considérée 25 membres du laboratoire ont obtenu leur doctorat,
et 5 autres ont été habilités a diriger des recherches.

Le DEA fait partie de I’Ecole doctorale « Information, Communication, Modélisation,
Simulation » (ICMS). Il accueille en moyenne une vingtaine d’étudiants chaque année.
Ceux-ci proviennent, pour plus de la moitié, de formations extérieures au campus.

Les établissements co-habilités a délivrer le diplome sont :

1. Ecole Nationale des Ponts et Chaussées (ENPC) (correspondant : Renaud Kériven) ;

2. Ecole Supérieure d’Ingénieurs en Electrotechnique et Electronique (ESIEE) (cor-
respondant : Gilles Bertrand) ;

3. Université de Marne-la-Vallée (Marie-Pierre Béal, directrice du DEA).


http://igm.univ-mlv.fr/LabInfo/
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Le DEA est composé d’un tronc commun qui se décline ensuite en six filicres. Ces
filieres sont les suivantes :
— Images et cinéma
Cette filiere est orientée vers la synthese d’images. Ses objectifs sont d’une part
la création d’images réalistes de grande qualité, et d’autre part la réalisation
d’images de synthese en mouvement. La nouvelle orientation de cette filiere en
fait une formation unique en région parisienne.
— Imagerie 3D et environnements virtuels
Cette filiere traite de l’ensemble des problemes intervenant dans ’analyse et le
traitement informatique des images réelles. Une attention particuliere est portée
aux modeles, aux algorithmes et aux architectures matérielles spécialisées.
— Logiciels des réseaux
Cette filiere embrasse ’ensemble des aspects logiciels, et notamment les applica-
tions réparties, la transmission multi-média, le routage, la conception de moteurs
de recherche ou la sécurité.
— Traitement des génomes
Cette filiere forme des chercheurs pour le traitement informatique des génomes, en
liaison avec des organismes de recherche des sciences de la vie. L’informatique, et
en particulier I’algorithmique est indispensable a ’analyse des génomes complets
qui sont en cours de séquengage. Notre équipe d’algorithmique est a la pointe de
ces développements.
— Langue naturelle et représentation des connaissances
Cette filiere forme des chercheurs dans le domaine de la documentation automa-
tique, du traitement de corpus et dans les applications vers le multimédia. Les
aspects linguistiques du Web, notamment pour les moteurs de recherche, sont
considérés. Le laboratoire a une position en pointe dans ces domaines.
— Automates et combinatoire
Cette filiere est a la poursuite de la formation dans le domaine fondamental qui
a fait le succes de 'école francaise d’informatique théorique. Elle traite des al-
gorithmes et systemes formels, des automates, qui sont liés au traitement de la
langue naturelle, des données textuelles, ainsi que le traitement du génome. La
formation dans le calcul symbolique est orientée vers les applications dans des
domaines variés comprenant le calcul scientifique.
Nous formons dans ces domaines des étudiants participant aux recherches conduites
dans le domaine fondamental et aussi dans le domaine industriel.

1.4 Recrutements et perspectives de croissance

Le laboratoire compte environ cent chercheurs dont a peu pres la moitié sont des
membres permanents. Apres une croissance initiale assez forte (le nombre de cher-
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cheurs a doublé entre 1997 et 2000) les effectifs du laboratoire continuent d’augmenter
régulierement de fagon mesurée.

Au cours de la période 2001-2004 le nombre de professeurs et directeurs de recherche
est passé de 12 a 17 et celui de maitres de conférences et chercheurs de 20 a 28. L’accueil
de I'équipe « Géométrie discrete et imagerie » de 'ESIEE en 1999, du « Laboratoire
d’automatique documentaire et linguistique » (LADL) en 2001 et de ’équipe « Signal et
communications » de I’Université en 2004 a largement contribué a cette augmentation.

Le départ programmé de 1’équipe « Simulacres, images, sons et arts relais » en-
trainera le départ d’un professeur, de trois maitres de conférences et de dix doctorants.

La disparition de Maurice Gross nous a tous affecté. Il avait participé a la création
de T'unité en 1992, participait régulierement a nos activités et venait juste de nous
rejoindre avec I'équipe qu’il animait a Jussieu.

Parmi d’autres départs on peut noter ceux d’Olivier Carton (MC), d’Anne Micheli
(PRAG) et Laurent Marsan (ATER) qui ont respectivement été nommés professeur a
I'université Paris 7, maitre de conférences a I'université Paris 7 et maitre de conférences
a l'université de Versailles. Celui de Marie-France Sagot qui a obtenu un poste de
chercheur a 'INRIA mais qui maintient des liens étroits avec I’équipe d’informatique
génomique. Ou encore celui de Cyril Allauzen (AMN) qui a obtenu un emploi chez
AT&T Research apres y étre entré en stage post-doctoral.

Les arrivées sur la période ont largement compensés les départs. Ils proviennent de
recrutements d’enseignants dans les établissements et au CNRS, du rattachement de
chercheurs, et du rattachement d’enseignants d’autres universités.

Plus précisément, les recrutements ont été :
— deux chargés de recherche CNRS :
— Julien Clément en 2001 dans I’équipe « Algorithmique » ;
— Yukiko Kenmochi en 2004 dans I’équipe « Géométrie discrete et imagerie » ;
— une ingénieure de recherche CNRS chargée du développement de logiciels scien-
tifiques pour 1’équipe « Combinatoire algébrique et calcul symbolique » : Teresa
Gomez-Diaz en 2002;
— huit maitres de conférences a 'université :
— Venceslas Biri en 2004 dans I'équipe « Simulacres, images, sons et arts relais » ;
— Julien Cervelle en 2002 dans I'équipe « Algorithmique » ;
— Rémi Forax en 2003 dans I’équipe « Algorithmique » ;
— Jean-Gabriel Luque en 2000 dans 1’équipe « Combinatoire algébrique et calcul
symbolique » ;
— Christophe Morvan en 2003 dans I’équipe « Algorithmique » ;
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— Cyril Nicaud en 2001 dans I’équipe « Algorithmique » ;
— un professeur assistant a ’'ESIEE :
— Lilian Buzer en 2004 dans I’équipe « Géométrie discrete et imagerie » ;
— deux professeurs associés a 'ESIEE :
— Laurent Najman en 2003 dans I’équipe « Géométrie discrete et imagerie ».
— Hugues Talbot en 2004 dans I’équipe « Géométrie discrete et imagerie » ;

Au cours de la période concernée, le laboratoire a également accueilli :

— I’équipe « Signal et communications » de l'université en 2004. Celle-ci était
constituée de :
— deux professeurs : Philippe Loubaton et Jean-Christophe Pesquet ;
— deux maitres de conférences : Antoine Chevreuil et Christophe Vignat ;

— un directeur de recherche CNRS : Michel Lassalle en 2002 dans 1’équipe « Com-
binatoire algébrique et calcul symbolique » ;

— un chargé de recherche CNRS : Jean-Christophe Novelli en 2002 dans ’équipe
« Combinatoire algébrique et calcul symbolique » ;

— un ingénieur d’études CNRS : Christian Leclere en 2001 dans I'équipe « Informa-
tique linguistique »

— une maitre de conférences dans I’équipe « Informatique linguistique » : Catherine
Gallardo de 'université Paris 10 en 2004.

Notons également la nomination en tant que professeur a I'université de Marie-Pierre

Béal en 2002 et de Gilles Roussel en 2004.

Le nombre de doctorants de 'ordre d’une quarantaine est en augmentation.

Enfin, ’équipe administrative et technique a recu le renfort de :

— de Nathalie Bély en 2001, ingénieur d’études CNRS ;

— de Nelly Muntz-Berger en 2004, technicienne d’administration contractuelle.

1.5 Conseil du laboratoire

Le conseil du laboratoire est représentatif des équipes constituant le laboratoire au
moment de son élection. L’équipe « Signal et communications » qui I’a rejoint depuis,
n’est donc pas représentée a I’heure actuelle.

Le conseil du laboratoire est constitué de :

— Julien Allali (élu);

— Frédérique Bassino (élue) ;

— Gilles Bertrand (nommé);

— Julien Cervelle (élu);

— Maxime Crochemore, directeur (membre de droit) ;

— Jacques Désarménien, directeur de I'Institut Gaspard-Monge (membre de droit) ;
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Teresa Gomez-Diaz (élue) ;

Eric Laporte (élu);

Sylvain Michelin (nommé);
Jean-Christophe Novelli (nommsé) ;
Gilles Roussel, directeur adjoint (élu);
Jean-Yves Thibon (nommé);

Marc Zipstein (élu).

1.6 Liste des membres permanents du laboratoire

Chercheurs et enseignants-chercheurs :

Frédérique Bassino, maitre de conférences ;
Marie-Pierre Béal, professeur ;

Nicolas Bedon, maitre de conférences;

Jean Berstel, professeur ;

Gilles Bertrand, professeur ESIEE ;

Lilian Buzer, professeur assistant ESIEE ;
Julien Cervelle, maitre de conférences;

Antoine Chevreuil, maitre de conférences;
Julien Clément, chargé de recherche CNRS;
Michel Couprie, professeur associé ESIEE ;
Maxime Crochemore, professeur ;

Jacques Désarménien, professeur ;

Etienne Duris, maitre de conférences ;

Isabelle Fagnot, maitre de conférences, Université Paris VII;
Rémi Forax, maitre de conférences;

Catherine Gallardo, maitre de conférences, Université Paris X ;
Florent Hivert, maitre de conférences;

Yukiko Kenmochi, chargée de recherche CNRS;
Tita Kyriacopoulou, PAST;

Eric Laporte, professeur ;

Alain Lascoux, directeur de recherche CNRS;
Michel Lassalle, directeur de recherche CNRS;
Christian Leclere, ingénieur d’études CNRS;;
Philippe Loubaton, professeur ;

Jean-Gabriel Luque, maitre de conférences ;
Serge Midonnet, PAST;

Christophe Morvan, maitre de conférences;
Laurent Najman, professeur associé ESIEE ;
Cyril Nicaud, maitre de conférences;
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— Jean-Christophe Novelli, chargé de recherche CNRS;
— Dominique Perrin, professeur ;
— Laurent Perroton, professeur associé ESIEE ;
— Jean-Christophe Pesquet, professeur ;
— Pierre-André Picon, professeur ;
— Christiane Rayssiguier, professeur ;
Giuseppina Rindone, maitre de conférences;
Gilles Roussel, professeur ;
Hugues Talbot, professeur associé ESIEE ;
Jean-Yves Thibon, professeur ;
Christophe Vignat, maitre de conférences.
Personnels administratifs et techniques :

— Nathalie Bely ;

— Andrée Impérial ;

— Eric Llorens ;

— Nelly Muntz-berger ;

— Teresa Gomez-Diaz;

— Patrice Hérault.



2

Algorithmique

2.1 Composition

Membres
— Frédérique Bassino, maitre de conférences
— Marie-Pierre Béal, professeur
— Nicolas Bedon, maitre de conférences
— Jean Berstel, professeur, responsable
— Julien Cervelle, maitre de conférences
— Julien Clément, chargé de recherche CNRS
— Maxime Crochemore, professeur
— Etienne Duris, maitre de conférences
— Isabelle Fagnot, maitre de conférences, Université Paris VII
— Rémi Forax, maitre de conférences
— Serge Midonnet, PAST
— Christophe Morvan, maitre de conférences
— Cyril Nicaud, maitre de conférences
— Dominique Perrin, professeur
Christiane Rayssiguier, professeur
Giuseppina Rindone, maitre de conférences
Gilles Roussel, professeur

Membres associés
— Marie-France Sagot, DR INRIA, UMR 5558 Biométrie et Biologie Evolutive
— Dominique Revuz, maitre de conférences
— Marc Zipstein, maitre de conférences
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Doctorants, ATER et post-doctorants

Julien Allali, ATER

Pirro Bracka, ATER

Julien Carcenac, doctorant CIFRE

Christophe Deleray, ATER

Gabriele Fici, boursier, doctorant en co-tutelle
Francesca Fiorenzi, post-doctorante depuis mars 2003, bourse CNR puis bourse
Marie-Curie

Gautier Loyauté, allocataire de recherche
Edouardo Moreno, boursier, doctorant en co-tutelle
Benoit Olivieri, allocataire de recherche

Jérome Petazzoni, allocataire de recherche

Pierre Peterlongo, allocataire de recherche

Chloé Rispal, ATER

Anciens membres

Cyril Allauzen, doctorant jusqu’en janvier 2002

Philippe Blayo, doctorant jusqu’en janvier 2003

Olivier Carton, maitre de conférences jusqu’en septembre 2002
Vincent Le Maout, doctorant jusqu’en juillet 2003

Laurent Marsan, doctorant jusqu’en avril 2002

Marie-France Sagot, jusqu’en septembre 2001

Marina Zelwer, doctorante jusqu’en 2003

Michel Nguyen The, ATER jusqu’en 2003

2.2 Themes de recherche

L’équipe travaille dans les domaines principaux suivants :

1.
2.
3.
4.

Algorithmique du texte
Automates, codage et dynamique symbolique
Informatique génomique

Programmation générique

Les deux premiers domaines sont reliés entre eux par la nature des méthodes utilisées
qui relevent de la théorie des automates et de la combinatoire des mots. Ils forment
ce que l'on peut appeler le traitement symbolique du signal. Les applications liées
a ce domaine sont la compression de texte, le codage de canaux contraints et, plus
généralement, les questions qui touchent a I’algorithmique des suites de symboles.

Les problemes qui sont traités comportent une part d’algorithmique classique : des-
cription de nouveaux algorithmes, avec analyse asymptotique de leurs performances,
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et amélioration d’algorithmes existants. Leur description utilise les modeles standards
de machines, a savoir le modele « Random Access Machine » (RAM) pour le calcul
séquentiel, et le modele « Parallel Random Access Machine » (PRAM) pour le calcul
parallele. Les problemes comportent aussi une partie plus formelle proche de I'algebre
qui est relative a la description par automates de langages particuliers.

L’étude structurelle du codage de I'information est complétée par une étude asymp-
totique fine de la complexité des algorithmes, notamment en prenant comme référence
les mots de Lyndon. Les travaux sur la localisation de motifs et la compression se sont
appuyés sur des structures d’automates développées dans 1’équipe et sur la notion de
mots interdits dans les textes.

Les recherches de I’équipe d’informatique génomique portent de facon générale sur le
traitement algorithmique et statistique des séquences moléculaires considérées comme
suites de symboles. Les sujets traités portent sur :

— l’identification de motifs,

— la localisation de motifs connus, régularités,

— la comparaison de séquences,

— lindexation de séquences.

Les questions abordées comprennent :

— le développement de nouveaux algorithmes et d’applications,

— l'analyse de leur complexité.

Les traitements des génomes ont permis la mise au point d’algorithmes d’alignement
dans leurs aspects théoriques et pratiques, le développement du logiciel UTOPIA pour
la prédiction de genes chez les eucaryotes et du logiciel SMILE pour l'inférence de
motifs structurés, la modélisation et la comparaison des structures secondaires d’ARN
au moyen d’une structure de multi-graphe appelée RNA-MI1GAL.

Le premier axe de recherche de 1’équipe de programmation générique concerne le
développement d’outils et d’algorithmes pour la programmation générique, c’est-a-
dire facilitant la réutilisation de code sans modification. En particulier, nous nous
intéressons aux multi-méthodes et a la programmation par aspects en vue de leur mise
en ceuvre autour du langage Java. Pour cela, deux approches sont développées : 1'une
purement applicative permettant de conserver ’environnement standard de program-
mation Java et I'autre par paramétrage d’'une machine virtuelle. Une implémentation
en Java d’une machine virtuelle Java est achevée. Son architecture par composants per-
met de modifier simplement son comportement. Ces changements peuvent s’opérer au
démarrage mais également au cours de 'exécution grace a une API réflexive étendue.

L’autre theme émergeant dans I’équipe concerne le développement de logiciels pour
les réseaux. Deux sujets sont actuellement étudiés : la cohérence des données réparties
sur le Web dans le contexte des applications pair-a-pair et 'utilisation, pour le routage,
du déplacement des éléments mobiles d'un réseau. Un algorithme d’ordonnancement et
de routage pour la communication dans un réseau de robots épars a été implanté dans
un réseau de robots Lego MindStorm. Un protocole pour le déploiement multicast de
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fichiers de grande taille et a grande échelle a été développé.
La période écoulée a vu la parution de nombreux livres écrits par des membres de
’équipe, a la fois au niveau licence qu’au niveau maitrise (recherche).

Perspectives L’étude structurelle des codages de l'information va étre poursuivie.
Elle va s’orienter vers des aspects plus algorithmiques, en renforgant la recherche de la
programmation effective pour les algorithmes et les descriptions structurelles.

Les techniques de compression conservative porteront davantage sur les structures
de données que sur les textes.

Concernant les thématiques en algorithmique génomique deux axes principaux peu-
vent étre dégagés : une approche « multiple » de I'inférence de la structure secondaire
des ARN et du filtrage des séquences biologiques pour leur alignement, et une recherche
de structures de données adéquates afin de diminuer les complexités de leur utilisation
dans les questions de comparaison de séquences.

La machine virtuelle Java va permettre une étude pratique simple du multi-polymor-
phisme, de la programmation par aspects, ou des éléments de vérification. Les problemes
de performance rencontrés amenent a étudier une recherche plus fondamentale autour
de modeles de plaquage de composants.

Le controle des mouvements sera utilisé pour la simplification d’autres protocoles de
communication dans les réseaux ad-hoc. Une architecture générique pour le développe-
ment rapide de serveurs performants utilisant une architecture par événements est a
I’étude.

2.3 Résultats

2.3.1 Algorithmique du texte

Les activités en algorithmique du texte portent sur plusieurs sujets. Le premier, et
le plus classique, concerne le probleme de la localisation de motifs. Les résultats sont
décrits en partie dans cette section pour ceux qui abordent des questions génériques
ou des applications au traitement des séquences musicales. Pour l'autre partie des
recherches sur ce sujet qui sont issues de questions de bioinformatique les résultats
sont décrits dans la partie « Informatique génomique ». Le second sujet sur lequel
nous avons continué a travailler est celui de la compression conservative de données.

L’algorithmique du texte est un domaine vivant pour lequel existent deux conférences
internationales annuelles, Combinatorial Pattern Matching (CPM) depuis 1990 et String
Processing and Information Retrieval (SPIRE) créée plus récemment. Les méthodes
algorithmiques qui y sont développées sont spécifiques et reposent a la fois sur des pro-
priétés combinatoires des mots et des structures de données adéquates. Les recherches
en combinatoire et algorithmique au sein de I’équipe se renforcent donc I'une et 'autre.
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Plusieurs publications de synthese ont été réalisées pendant la période concernée.
Tout d’abord, le livre Algorithmique du texte de M. Crochemore, C. Hancart et T.
Lecroq [131] qui est une introduction aux méthodes et problémes de base du domaine
et qui est destiné a des étudiants avancés. Sa traduction en anglais est en cours. Ensuite
le livre Jewels of Stringology de M. Crochemore et W. Rytter [133] qui est une version
profondément modifiée d’un livre précédent devenu épuisé. D’autres syntheses ont paru
comme chapitres d’ouvrages collectifs : la premiere de A. Apostolico et M. Crochemore
[123] porte sur la recherche de motifs simples et structurés tout en abordant des themes
classiques en bioinformatique; la seconde, due & M. Crochemore et T. Lecroq [132],
combine des méthodes simples pour la localisation de motifs et pour la compression
de textes; enfin la troisitme de M. Crochemore [129] se concentre sur les structures de
données pour la réalisation d’index complets et constitue un chapitre du livre Applied
Combinatorics on Words édité par J. Berstel et D. Perrin et qui est mentionné par
ailleurs.

Localisation de motifs La localisation d’'un mot donné est un sujet qui fait partie
du domaine d’expertise de I’équipe et sur lequel les résultats nouveaux se font rares.
Néanmoins, suite a une évaluation fine de I'algorithme diu a Apostolico et Giancarlo
que nous avions obtenue précédemment, nous avons pu décrire cette approche dans un
cadre intégré (M. Crochemore, C. Hancart et T. Lecroq [36]).

Utilisant la modélisation par automate de méthodes de localisation de mot, M.
Crochemore et V. Stefanov ont obtenu un procédé pour calculer de fagon exacte le
temps moyen d’apparition d’'un mot dans un texte aléatoire.

C. Allauzen, M. Crochemore et M. Raffinot [61] ont continué d’explorer les possi-
bilités offertes par la structure dite d’oracle des facteurs (ou oracle des suffixes) pour
décrire un algorithme de localisation de mot a la « Boyer-Moore ». La structure per-
met une description simple sans que l'efficacité de la méthode en patisse. Le langage
reconnu par un oracle de suffixes vient récemment d’étre caractérisé par A. Mancheron
et C. Moan (laboratoire LINA, 2004).

La localisation de motifs bidimensionnels dans des images discrétisées, qui a fait
I'objet de recherches antérieures dans 1’équipe, a été poursuivie en considérant la pos-
sibilité de rotation du motif. A. Amir, A. Butman, M. Crochemore, G. Landau et M.
Schaps [62, 1] ont obtenu un algorithme qui prolonge et améliore des travaux récents
de Fredriksson et al.; il a un temps d’exécution de O(m?3n?) et ils ont montré qu’il
existe O(m?) rotations différentes qu’il semble nécessaire de considérer pour faire la
recherche.

Structures pour I'indexation En dehors de 'utilisation de la structure d’oracle des
facteurs, les travaux sur les structures de données pour 'algorithmique du texte ont
porté sur leur encombrement mémoire. Les principes généraux utilisés pour réduire
I’espace qu’elles occupent reposent sur l'identification de sous-structures et sur un as-
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pect plus technique de compaction introduit par McCreight en 1976 pour les arbres de
suffixes. En fait, lorsque les structures sont vues comme des automates, la réduction
revient a la minimisation des automates en plus de leur compaction. Cet vision est
décrite par M. Crochemore [34] ol il est montré en particulier que les deux opérations
de compaction et minimisation, non seulement peuvent étre appliquées simultanément,
mais aussi commutent.

Nous avons aussi considéré I'implantation réelle de ces automates, et plus précisément
du plus réduit d’entre eux, 'automate compact des suffixes. J. Holub et M. Crochemore
[108] ont montré qu’il est possible d’en obtenir une représentation qui n’utilise que 4 ou
5 mots-mémoire par lettre du texte suivant les informations que 1’on souhaite conser-
ver pour l'utilisation ultérieure de 'automate. Ce résultat est équivalent a celui obtenu
pour I'implantation d’un tableau de suffixes considéré a juste titre comme la structure
la plus économique en espace mémoire. A titre de comparaison, les meilleures implan-
tations d’arbres de suffixes, telles que celles décrites par S. Kurtz, utilisent couramment
7 a 8 mots-mémoire par lettre du texte.

Enfin, M. Crochemore, B. Melichar et Z. Tronicek [102, 44] ont décrit des algorithmes
de construction de 'automate des sous-mots de plusieurs textes et considéré le cas des
langages rationnels. Ils ont en particulier rectifié un résultat de R. Baeza-Yates sur
I’évaluation de son algorithme.

Traitement de données musicales Les travaux sur ce sujet sont 'objet d’une colla-
boration principalement avec T. Lecroq du laboratoire LIFAR de Rouen et de ’équipe
de C. lliopoulos de King’s College London. De plus, ils bénéficient de I'expertise de deux
musiciens, E. Cambouropoulos (Université de Thessalonique) et T. Crawford (City Uni-
versity, London). C’est un sujet prometteur car il touche aussi bien a 'analyse de la
musique qu’a des questions de production automatique et de plagiat.

La recherche d’information et de régularités dans les données musicales fait appel
a des algorithmes de localisation de motifs et a des structures d’indexation. De fagon
élémentaire, la musique est supposée étre représentée comme une suite de symboles au
moyen du codage MIDI. La musique polyphonique est, elle, représentée par plusieurs
suites dont les symboles respectifs sont synchronisés. Les symboles sont en réalité des
entiers (de 0 a 127) et on considere usuellement que la distance entre deux d’entre eux
est leur différence (en valeur absolue). On peut alors considérer des motifs approchés,
pour lesquels chaque distance entre des symboles alignés est bornée par une constante,
en ajoutant éventuellement une borne supplémentaire sur la somme totale de toutes
ces distances. On en déduit alors une notion d’occurrence d’un motif dans une séquence
musicale selon ces deux criteres (0-matching et y-matching).

Divers algorithmes reposant sur les notions ci-dessus ont été obtenus par M. Croche-
more, C. [liopoulos et Y.J. Pinzon avec I’aide d’autres collegues. Apres les premiers algo-
rithmes décrits avec T. Lecroq [92], nous avons considéré la détection de répétitions avec
E. Cambouropoulos et L. Mouchard [28], puis I’enchainement de répétitions évolutives
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[38]. D’un point de vue technique, nous avons évalué des heuristiques pour réduire
les temps de calcul des algorithmes précédents avec T. Lecroq, W. Plandowski et W.
Rytter [38], et utilisé des mots-mémoire pour réaliser une implantation efficace avec G.
Navarro [95].

Compression de données Les travaux en compression de données ont porté sur la
compression de texte, la compression d’automates et une étude combinatoire sous-
jacente a un algorithme de compression populaire.

Les résultats obtenus sur la compression de texte suivent la méthode de compression
par anti-dictionnaire (DCA) introduite par M. Crochemore, F. Mignosi, A. Restivo et
S. Salemi en 1999. Cette méthode repose sur la détection de mots qui n’apparaissent
pas dans le texte a compresser et qui sont minimaux sous cette condition au sens de
I'ordre facteur : ce sont des anti-facteurs et leur ensemble constitue un anti-dictionnaire.
Des travaux de nature plus combinatoire sur les mots interdits sont décrits par ailleurs.

M. Crochemore et G. Navarro [101] ont modifié la méthode en utilisant une notion
d’anti-facteur approché. Celle-ci nécessite la mémorisation d’informations supplémen-
taires pendant le codage du texte pour en permettre une décompression exacte, mais
le résultat global est que le taux de compression tend a étre un peu plus faible qu’avec
la compression originelle. La taille du texte compressé est de 1'ordre de 30 a 50% de la
taille du texte initial sur des données standards.

Une autre extension de la méthode de compression DCA a été considérée par M.
Crochemore, C. Epifanio, R. Grossi et F. Mignosi [90] pour compresser des automates.
La technique initiale a du étre 1égerement étendue pour ce faire. Le codage s’apparente
a une auto-compression de I'automate, et l'utilisation de I'automate (existence d'un
mot dans le langage reconnu) se réalise directement sur la structure compressée sans
perte de temps.

M. Crochemore, J. Désarménien et D. Perrin [35] ont exploré les propriétés combina-
toires des permutations qui interviennent dans la transformation de Burrows et Wheeler
(1994) qui est a la base du logiciel de compression bzip. Les permutations sont aussi
voisines de celles qui apparaissent dans les tableaux de suffixes utilisés en indexation.
Les propriétés mises en évidence et qui s’appuient sur un résultat de Gessel et Reute-
nauer (1993) ont en particulier comme conséquence l'existence d’algorithmes linéaires
immeédiats pour le calcul de la transformation et de son inverse ou celui des permuta-
tions intermédiaires. Certains de ces résultats font appel aux algorithmes découverts
en 2003 pour le classement en temps linéaire des suffixes d'un mot (quand ’alphabet
est un intervalle entier de longueur bornée).

Analyse dynamique des arbres digitaux Un arbre digital (souvent appelé « trie »)
est une structure d’arbre permettant de stocker des chaines de caracteres de fagon
efficace et donc par exemple adaptée a la représentation de dictionnaires.

En collaboration avec Brigitte Vallée et Philippe Flajolet, Julien Clément a mené
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a bien I’étude de deux généralisations [33]. La premiere concerne la structure d’arbre
elle-méme et considere qu’'un nceud de I'arbre n’a pas un acces direct a chacun de ses
fils.

La deuxieme généralisation concerne le cadre de I'analyse en moyenne lui-méme.
En effet toute analyse en moyenne nécessite de définir un modele probabiliste sur les
données. Ici on est amené a considérer, pour produire les chaines de caracteres a stocker
dans le trie, une source de caracteres. Les sources prises en compte pour 'analyse des
tries étaient essentiellement des sources dites « sans mémoire », ol chaque caractere est
produit indépendamment des précédents, et les sources Markoviennes qui, pour émettre
un caractere, tiennent comptent d’un nombre fini de caracteres précédents. L’introduc-
tion de sources dynamiques issues de la physique statistique permet d’englober de telles
sources ainsi que bien d’autres (comme la source en fraction continue).

2.3.2 Automates, codage et dynamique symbolique
Codes

Groupes syntaxiques d’un code préfixe fini Un nouveau résultat combinatoire a
permis de résoudre une question posée depuis longtemps concernant les codes finis. Le
résultat principal démontré dans [57] est le suivant : les groupes syntaxiques d'un code
préfixe a k mots sont, soit cycliques, soit inclus dans un groupe symétrique de degré au
plus k& — 1. Tl s’agit d’une amélioration du résultat obtenu par Schiitzenberger (en utili-
sant le théoreme du point critique de Césari-Vincent et Duval) qui donne une borne k au
lieu de k — 1. Une conséquence est le fait que les groupes syntaxiques d’un code préfixe
a trois mots sont tous cycliques, ce qui était conjecturé depuis longtemps (sur cette
conjecture, voir http://www.liafa. jussieu.fr/~jep/Problemes/Schreier.html).

Automates et dynamique symbolique

Apres de nombreuses années de gestation, le livre « Infinite Words : automata, semi-
groups, logic and games » de D. Perrin et J ~E. Pin est finalement sorti [140]. C’est un
volume qui a 'ambition de rester comme une référence des résultats de la théorie des
automates sur les mots infinis crée par Biichi dans les années 60 et considérablement
développée depuis, avec des applications dans les domaines de la vérification notam-
ment. Le livre constitue aussi une présentation de 1’école francaise de théorie des auto-
mates. En particulier I'utilisation de semigroupes finis, introduits par Schiitzenberger,
en est un élément central. Les travaux plus récents portant sur les variétés de semi-
groupes, les liens avec la logique ou les jeux sont traités en détail. Le livre a pour but de
servir de guide pour les jeunes chercheurs abordant ce domaine ainsi que de référence
des travaux les plus pointus difficilement accessibles dans les publications éparpillées
dans la littérature.
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Dynamique symbolique et codage Ce domaine concerne 1’'étude des propriétés de
suites bi-infinies de symboles acceptées par un graphe étiqueté, ou automate, ou tous les
états sont terminaux et initiaux (on parle alors d'un systeme sofique). Ces systemes sont
utilisés comme modele de canaux contraints (suites de bits sur un disque magnétique
ou optique par exemple) et beaucoup de systemes de codage pour canaux contraints
sont traduits en circuits permettant de passer efficacement d’un canal a I'autre.

Les invariants de conjugaison permettent de différencier les systemes. Il existe beau-
coup d’invariants, souvent algébriques, pour des systemes sofiques particuliers, dits de
type fini, mais peu pour les systemes sofiques généraux. De nouveaux invariants com-
binatoires ont été obtenus pour les systemes sofiques [70, 71] en étudiant des propriétés
du monoide syntaxique ou sofique. Ces invariants sont également des invariants pour
I’équivalence faible des systemes sofiques. Ces résultats ont été obtenus par Marie-Pierre
Béal, Francesca Fiorenzi et Dominique Perrin.

L’étude des blocs interdits minimaux et de leur complexité a permis d’obtenir des in-
variants dynamiques combinatoires différents de celui donné par I’entropie, qui compte,
elle, les blocs pouvant apparaitre comme facteur [14]. Cet invariant dynamique a été
étendu partiellement aux systemes dynamiques de dimension 2 ou plus [13]. Un algo-
rithme quadratique de calcul des mots interdits minimaux d’un systéme sofique, ainsi
qu'un algorithme linéaire de calcul de ces mots pour un ensemble fini d’échantillons,
sont décrits dans [12].

Un algorithme de codage pour les canaux contraints sofiques est présenté dans [5]. La
méthode fournit aussi une nouvelle optimisation pour ce type de codage lorsque le canal
est de type fini. L’élaboration d’un circuit de codage et de décodage est exponentiel,
mais ces circuits fonctionnent ensuite a taux de transmission constant et le décodage
a la propriété de ne pas propager les erreurs survenues lors du stockage.

Gabriele Fici a étudié les mots interdits minimaux dans le cadre de la préparation
d’'une these de doctorat, en co-tutelle franco-italienne. Il a obtenu, en collaboration
avec des chercheurs de I'université de Palerme, un algorithme linéaire de reconstruction
d’une séquence a l'aide d’'un nombre fini d’échantillons de cette séquence satisfaisant
une condition de compatibilité. Les précédents algorithmes linéaires de ce type suppo-
saient connue la taille du plus long bloc interdit minimal du mot a reconstruire. Il a
présenté ces travaux aux Journées Montoises de Liege en 2004.

Il a par ailleurs étudié les mots interdits minimaux périodiques, notion introduite par
Bruce Moision et Paul Siegel. On considere les facteurs d’un mot pouvant apparaitre a
certaines positions modulo une période fixée T, du mot. On regarde les blocs interdits
minimaux pour ces occurrences. Il existe un algorithme linéaire de construction d'un
systeme sofique défini par une liste de mots interdits minimaux périodiques pour chaque
occurrence modulo une période donnée. Cet algorithme est utilisé pour calculer des
sous-systemes d’un systeme contraint tels que les bits qui apparaissent a certaines
positions régulieres sont libres. Ainsi, le changement d'un ou plusieurs de ces bits (de
1 & 0 ou inversement) ne modifie pas le fait que la séquence satisfait toujours les
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contraintes de spectre du canal. Ces bits libres peuvent alors étre utilisés pour corriger
des erreurs. Ce travail (en cours de soumission) a été réalisé par Marie-Pierre Béal,
Maxime Crochemore et Gabriele Fici.

Une nouvelle notion d’équivalence faible entre systemes dynamiques symboliques de
type fini a été introduite dans [15].

Topologie pour les automates cellulaires La dynamique des automates cellulaires
a été étudiée principalement dans le cadre des systemes dynamiques en plongeant
I’ensemble des configurations dans la topologie de Cantor. Dans cette topologie, 'un
des automates cellulaires les plus simples, le décalage des configurations, est catégorisé
chaotique. C’est pourquoi d’autres topologies ont été étudiées.

Le défaut le plus flagrant de la topologie de Cantor est d’accorder une importance
trop grande aux cellules centrales. C’est pourquoi la topologie de Besicovitch, basée sur
le taux de différences entre les configurations a été introduite et étudiée. Dans [77, 26],
on caractérise les points fixes et périodiques d’'un automate, vecteurs de stabilité. On
a ainsi montré que tout automate possede soit un unique point fixe et aucun autre
point périodique, et dans ce cas 'espace complet des configurations s’écrase vers ce
point, soit un nombre non dénombrable de points périodiques. Ce résultat traduit ainsi
une stabilité inhérente des automates cellulaires. Un second résultat fut la construction
d’un ensemble de configurations qui soit a la fois dense et stable, dans la topologie de
Besicovitch.

Enfin, un dernier résultat prouve qu’il n’existe pas d’automate transitif dans la topo-
logie de Besicovitch, et donc qu’il n’y a pas non plus d’automates cellulaires expansifs,
ergodiques ou fortement transitifs. Ce résultat permet de statuer que les automates les
plus chaotiques, dans le cadre de la topologie de Besicovitch, sont les automates cellu-
laires sensibles aux conditions initiales (on peut en trouver plusieurs exemples dans la
littérature).

Topologie algorithmique L’analyse précédente montre que dans une topologie qui
n’accorde pas une valeur excessive a certaines positions, les automates cellulaires pa-
raissent plus stables. Pour étayer cette intuition dans [88] une nouvelle topologie est
introduite, basée sur la complexité algorithmique (ou complexité de Kolmogorov).
L’étude du comportement des automates cellulaires dans ce nouvel espace a prouvé que
les automates cellulaires ne peuvent pas modifier continiment 'information présente
dans un configuration. Ou bien, ils en détruisent une portion non négligeable, ou bien,
ils la conservent. Ils ne peuvent en aucun cas ’augmenter. Ainsi, le chaos observé dans
le comportement d’'un automate cellulaire ne peut provenir que de la configuration
initiale.

Automates de sable Les tas de sables sont modélisés par des systemes dynamiques
dans [89]. Une topologie sur les tas de sables permet de décrire leur comportement, et
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un modele d’automates de sables permet de montrer qu’ils généralisent tout modele de
tas de sable basé sur des interactions locales. Les propriétés des automates de sables
vis-a-vis de la surjectivité et de I'injectivité ont été étudiées. Les propriétés qui étaient
vraies pour les automates cellulaires ne sont, pour la plupart, plus vraies pour les
automates de sable. Par exemple, on peut trouver un automate de sable injectif qui
n’est pas inversible. Enfin, la décidabilité de la nilpotence a été prouvée étre indécidable.
De plus, la preuve de ce résultat montre la capacité des automates de sable a simuler
une machine de Turing sur une portion finie de la configuration (mais non limitée en
hauteur).

Théorie de I'information Frédérique Bassino, Julien Clément et Cyril Nicaud s’inté-
ressent a la généralisation du codage de Huffman a un ensemble infini de symboles
ainsi qu’a des problemes d’estimation d’erreurs au cours de la transmission de données.
S’appuyant sur des travaux de Gallager, Van Voorhis et Mordecai Golin, ils ont étudié
des distributions de probabilités décrites a l'aide de séries rationnelles. Les résultats
obtenus portent sur des séries N-rationnelles ayant un unique pole. L’étude de telles
distributions et de la description de leur codage optimal sont un premier pas vers
des sources plus complexes du point de vue de I'analyse (lois distribuées comme une
fonction zéta, ou la loi de Zipf a entropie infinie, par exemple).

Langages et automates

D. Perrin a rédigé un article [139] sur les automates et les langages formels pour
I’Encyclopédie Storia della Scienza.

Automates sur les ordres linéaires Les automates sur les ordinaux sont une générali-
sation des automates sur les mots infinis (de longueur w) a des types d’ordres plus
grands. Biichi les a introduits pour prouver la décidabilité de logiques sur les ordinaux
dénombrables. Dans son travail de these, Nicolas Bedon a introduit des structures
algébriques adaptées a la reconnaissabilité de tels langages. Ces structures algébriques
permettent une présentation unifiée de la reconnaissabilité des langages de mots finis,
de longueur w et d’ordinalité supérieure. Une adaptation du théoreme des variétés
d’Eilenberg sur les langages de mots finis aux langages de mots dont les supports sont
des ordinaux dénombrables permet de classer les langages par les propriétés algébriques
de leur algebre syntaxique. En particulier, Nicolas Bedon a étendu le théoreme de
Schiitzenberger, McNaughton et Papert sur les mots finis aux cas des ordinaux de
rangs finis [18] : les langages définis par des expressions régulieres « sans étoile » sont
exactement ceux définis par des formules de logique monadique du premier ordre, c’est-
a-dire dont 'algebre syntaxique ne contient pas de groupes non triviaux. Il a également
étendu ce résultat [17] aux mots d’ordinalité dénombrable quelconque, et redonné une
preuve simple du résultat de Biichi établissant I'équivalence entre les langages de mots
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d’ordinalité dénombrable reconnaissables par automates et ceux définissables par des
formules de logique monadique du second ordre de l'ordre linéaire. Chloé Rispal et
Olivier Carton [121] viennent récemment d’étendre la reconnaissabilité algébrique aux
langages de mots dont le support est un ordre linéaire dénombrable ne contenant pas
de sous-ordre dense. Ils contiennent en particulier le cas des ordinaux dénombrables.
Cette reconnaissance par structure algébrique peut étre utilisée en particulier pour
montrer la fermeture par complémentation des langages reconnaissables, résultat que
Chloé Rispal et Olivier Carton avaient déja obtenu par une autre méthode dans le cas
des rangs finis [85, 30].

Chloé Rispal et Nicolas Bedon travaillent actuellement sur la définition de tels lan-
gages par des formules de logique du second ordre monadique, pour montrer que les
reconnaissabilités par de telles formules et par les algebres sont équivalentes. Ils ont
obtenu un théoreme des variétés, et vont adapter le théoreme de Schiitzenberger, Mc-
Naughton et Papert pour les ordres linéaires dénombrables dispersés.

Graphes infinis Comme pour les familles de langages formels, il existe une hiérarchie
de graphes infinis. En 2000, Christophe Morvan a défini la famille des graphes ration-
nels [115]. Cette famille est obtenue en codant les sommets d’un graphe par des mots
et en définissant les arcs a I'aide d’une relation rationnelle (sur les mots). Cette fa-
mille constitue une extension de nombreuses familles précédemment étudiées, tels que
les graphes des automates a piles de Muller et Schupp, les graphes équationnels de
Courcelle.

Lorsqu’on définit un graphe, une question naturelle est de caractériser le langage
défini par les étiquettes des chemins dans ce graphe (la trace d’'un graphe). Ainsi une
famille de graphes définit naturellement une famille de langages. Par exemple, il est
bien connu que les traces des graphes finis sont les langages rationnels. Dans le cas des
graphes infinis, de nombreuses familles caractérisent les langages algébriques. D’autres
familles plus générales caractérisent de facon naturelle les langages récursivement énu-
mérables. En 2001, Christophe Morvan avec Colin Stirling ont démontré que les graphes
rationnels caractérisaient les langages contextuels [116]. Chloé Rispal a étendu ce
résultat a la sous-famille des graphes rationnels synchronisés [120]. Cette famille est
définie par des transducteurs lettre-a-lettre suivis de relations reconnaissables.

Plus récemment, Chloé Rispal et Christophe Morvan ont donné une présentation
homogene a leurs travaux [56].

Langages XML XML est maintenant devenu un standard tres répandu pour 1’échange
de documents. La description des documents suit des regles grammaticales strictes qui
sont en fait des grammaires context-free généralisées d'un type particulier. Berstel
et Boasson [73, 21] ont étudié les grammaires correspondantes, appelées grammaires
XML, et les langages qu’elles engendrent. Les résultats principaux de cette étude sont
deux descriptions structurelles des langages XML, et un résultat d’indécidabilité assez
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surprenant : il est prouvé qu’il est décidable que I’ensemble de ses surfaces est fini pour
un langage context-free contenu dans un langage de Dyck, mais indécidable s’il est
régulier.

Cette étude des langages XML par des outils de grammaires context-free a été placée
dans un contexte plus général dans I'article [126], ou le lien est fait entre ces grammaires
et des grammaires déja étudiées il y a une quarantaine d’années, en particulier par
McNaughton et Knuth. La aussi, la différence premiere vient du fait que dans les
articles anciens, les regles sont en nombre fini, alors que nous admettons des ensembles
réguliers de regles. Ceci rend certaines preuves plus difficiles, mais donne aussi des
résultats plus généraux, comme certaines propriétés de fermeture. Il serait intéressant
de replacer cette étude dans le cadre des langages d’arbres engendrés par des « hedge
grammars » qui sont tres en vogue dans la description des documents XML.

Décimation Dans un travail présenté a FCT [74] et soumis & publication dans une
version longue, Jean Berstel, Luc Boasson, Olivier Carton, Bruno Pettazzoni et Jean-
Eric Pin prolongent et completent I'étude des opérations de décimation des langages
réguliers. Ils caractérisent les suites qui préservent tous les langages rationnels comme
étant exactement les suites drup, c¢’est-a-dire différentiellement résiduellement ultime-
ment périodiques. Ces suites sont en fait tres naturelles, et apparaissent aussi dans
d’autres problemes. Il y a beaucoup de telles suites, ce qui montre des propriétés de
cloture inattendues des langages réguliers.

Minimisation d’automates Jean Berstel et Olivier Carton prouvent dans I’article [75]
que la borne en O(nlogn) de I'algorithme de Hopcroft peut étre atteinte dans certains
cas : le choix libre des classes qui servent a raffiner une partition peut étre exploité
pour ralentir I’exécution de 'algorithme. La construction utilise des mots de De Bruijn
pour décrire les états terminaux des automates considérés.

Dénombrement des automates Beaucoup de travaux ont concerné les dénombre-
ments de différents types d’automates, mais aucun résultat précis n’est connu concer-
nant une des classes d’automates les plus importantes : les automates déterministes
complets et accessibles. En se basant sur les travaux de these de Cyril Nicaud, ou est
établie une bijection entre ces automates et des objets combinatoires plus simples a
manipuler, Frédérique Bassino et Cyril Nicaud ont obtenu un encadrement précis du
nombre de tels automates avec n états. Ceci constitue une premiere étape nécessaire
pour aborder I'analyse en moyenne d’algorithmes manipulant les automates détermi-
nistes.

Séries génératrices de langages réguliers Marie-Pierre Béal et Dominique Perrin
ont caractérisé les séries génératrices des tailles des mots d’un langage régulier sur un



28 Chapitre 2. Algorithmique

alphabet a k lettres [72, 16]. Cette caractérisation est calculable et on peut effectivement
construire un langage régulier sur un alphabet a k lettres en partant de la série, méme
si la complexité est exponentielle. Avec Frédérique Bassino, ils ont obtenu une version
réguliere du théoreme de Kraft-McMillan, qui caractérise les suites génératrices des
arbres k-aires, en caractérisant les suites génératrices des arbres k-aires réguliers (c’est-
a~dire qui ont un nombre fini de sous-arbres) [2]. Un article de synthese sur les suites
génératrices de langages réguliers a été publié [64].

D. Perrin a de plus rédigé un exposé de synthese sur les problemes de combinatoire
énumérative des mots [138] qui reprend aussi en partie ces résultats.

Algorithmes sur les transducteurs Marie-Pierre Béal et Olivier Carton se sont inté-
ressés a l'algorithmique sur les transducteurs. En particulier, ils ont décrit deux algo-
rithmes permettant de déterminiser des transducteurs sur les mots infinis. L’un prend
en entrée un transducteur dont tous les états sont terminaux et produit en sortie un
automate du méme type mais qui est déterministe tout en réalisant les mémes calculs
68, 9]. L’autre s’applique au cas plus général des transducteurs ou une condition de
répétition de type Biichi ou Muller est imposée aux états terminaux. Il calcule en sor-
tie un transducteur déterministe du méme type [10]. Ces travaux sur les transducteurs
sur les mots infinis étendent ceux de Christian Choffrut sur la déterminisation des
transducteurs de mots finis. Les conditions de déterminisation sont calculables.

Avec Christophe Prieur et Jacques Sakarovitch, M.-P. Béal et O. Carton ont donné
des algorithmes de décision polynomiaux pour tester certaines propriétés de transduc-
teurs sur des mots finis, comme la fonctionnalité et la séquentialité [69, 11].

Un algorithme de calcul de 'automate préfixe d’'un automate étiqueté par des mots
(éventuellement vides) a été obtenu en [8]. L’automate préfixe a le méme graphe que
I’automate initial mais les lettres sont poussées au maximum des états terminaux vers
les états initiaux. Cet algorithme étend un algorithme de Mehryar Mohri valide pour
les automates sans cycle d’étiquette vide. Le calcul de 'automate préfixe est une étape
préliminaire dans le calcul d’un transducteur minimal de mots finis. Un des champs
d’application pour la minimisation des transducteurs est le traitement des langues
naturelles et le traitement de la parole.

Marie-Pierre Béal et Olivier Carton ont aussi décrit un processus de synchronisation
de transducteurs réalisant une application a fenétre glissante entre mots bi-infinis qui
utilise des techniques de base d’éclatement d’états connues en dynamique symbolique
67, 7].

Combinatoire des mots

Le grand événement, dans le domaine de la combinatoire des mots, est la parution
du volume 2 et 'achevement du volume 3 de la série de livres publiés sous le nom de
plume de Lothaire. Le volume 2, « Algebraic Combinatorics on Words » [135], présente
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en pres de 500 pages des développements récents depuis la parution du livre « Com-
binatorics on Words » de 1983. Il a recu un excellent accueil. Depuis, la rédaction
du volume compagnon, intitulé « Applied Combinatorics on Words » [136], et qui
regroupe des contributions sur les applications, en algorithmique, en linguistique, en
biologie, en mathématique, de la combinatoire des mots, a progressé, et le manus-
crit est chez I’éditeur. Sur pres de 600 pages, les sujets évoqués sont décrits dans le
style propre aux autres volumes de la série, c’est-a~dire de facon didactique, avec des
développements complets, bien appropriés a ’apprentissage de base. Divers logiciels, et
notamment un ensemble de programmes qui couvrent I'ensemble des algorithmes ex-
posés dans le premier chapitre, écrit par Berstel et Perrin, sont disponibles a I’adresse
http://igm.univ-mlv.fr/ berstel/Lothaire/ProgrammesJava/BibliJava/.

Jean Berstel et Juhani Karhumaéki [24] présentent un « tutoriel » sur la combinatoire
des mots qui résume certains résultats récents et dresse une liste de problémes ouverts.

Analyse en moyenne en combinatoire des mots Depuis les recrutements en 2001
de Julien Clément et Cyril Nicaud a I'lGM, s’est mis en place un groupe de travail
« Mots aléatoires ».

Du point de vue de la modélisation, la notion de « mot aléatoire » permet d’appré-
hender aussi bien les séquences biologiques, les développements en chiffres issus d’un
systeme de numération ou encore les mots d'un code en théorie de I'information. Pourvu
que le modele aléatoire sur les données soit suffisamment réaliste, la complexité en
moyenne fournit une bonne estimation du comportement réellement observé d’un al-
gorithme. Ainsi la connaissance des propriétés combinatoires et probabilistes des mots
permet de concevoir des algorithmes plus efficaces en moyenne, ou encore de mieux
comprendre le comportement réel d'un algorithme d’apres 1’étude dans un modele
aléatoire.

Notre premier objet d’étude a été les mots de Lyndon [65, 66, 3]. En combinatoire
des mots, ces objets sont centraux car ils permettent de décrire les propriétés de cy-
clicité. Ainsi de nombreux algorithmes de combinatoire des mots sont basés sur une
décomposition en mots de Lyndon. Ils interviennent aussi de maniere effective pour les
calculs dans les algebres de Lie affines en combinatoire algébrique. C’est également un
ensemble de mots aux propriétés tres particulieres qui posent de nouvelles questions
quant a leur analyse. Les résultats obtenus éclairent sous un jour nouveau les mots
de Lyndon en proposant une étude probabiliste. De nouveaux résultats concernent
également la factorisation standard (qui joue un role important pour des calculs dans
les algebres de Lie affines).

La venue pendant quatre mois de la doctorante sud-africaine Margaret Archibald
(dans le cadre d'un programme doctoral) a permis de progresser dans ’étude de la
structure d’arbre binaire de recherche avec clés répétées (en collaboration avec Julien
Clément et Frédérique Bassino). Cette étude vise a obtenir une meilleure compréhension
de I'algorithme de tri rapide (quicksort) lorsque les données a trier comprennent beau-
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coup de valeurs répétées. Cet algorithme est présent dans la plupart des bibliotheques
standards en programmation et est universellement employé.

Mots sturmiens Une fagon de voir les mots Sturmiens est sous forme de discrétisation
d’une demi-droite de pente irrationnelle, c¢’est-a-dire une demi-droite d’équation y =
ax + p, avec 0 < o < 1 irrationnel et 0 < p < 1. On appelle mots Sturmiens ca-
ractéristiques ceux qui correspondent a I’équation y = ax + a. Ces mots sont les seuls
mots qui sont prolongeables a gauche de deux manieres différentes avec une lettre de
telle fagcon qu’ils restent Sturmiens. J. Berstel and P. Séébold ont montré que si un mot
Sturmien caractéristique est morphique, i.e. invariant par une substitution non triviale,
alors, on peut lui ajouter une ou deux lettres a gauche de sorte qu’il reste Sturmien
et morphique. Yasutomi a prouvé que ce sont les seules adjonctions possibles et qu’on
ne peut pas non plus oter les premieres lettres d’un tel mot de fagon a ce qu’il reste
morphique. Isabelle Fagnot [48] a donné une autre preuve, élémentaire de ce résultat.

Jean Berstel a donné une formule compacte pour le nombre de représentations d’un
entier en base de Fibonacci, et plus généralement pour les systemes de numération
d’Ostrowski [19]. Jean Berstel et Laurent Vuillon ont étudié les codages des rota-
tions [25]. Jean Berstel présente dans [20] un exposé synthétique de quelques propriétés
caractéristiques des mots de Sturm et donne, pour I'extension aux mots d’Arnoux—
Rauzy ou épisturmiens les énoncés correspondants, quand ils existent.

Combinatoire du mélange L’opération du mélange (« shuffle ») associe a deux mots
un ensemble de mots, leur mélange. La question a laquelle répondent Jean Berstel et
Luc Boasson dans [22] concerne la réciproque : étant donné un ensemble fini de mots,
décider s’il est le mélange de plusieurs mots, et décrire les ensembles de mots dont il
est le mélange. Les auteurs prouvent qu’il n’existe essentiellement qu’'un seul ensemble
de générateurs pour le mélange d'un ensemble fini. Le probleme reste ouvert pour les
langages réguliers.

Combinatoire des mots dans les systemes de type fini Dans sa these en cours
d’achevement (sous la direction de Dominique Perrin, en co-tutelle avec ['université du
Chili), Eduardo Moreno a étudié un domaine nouveau : la combinatoire des mots (mots
de Lyndon, cycles de De Bruijn,...) dans les systemes de type fini. Il s’agit de chercher
quelles sont les propriétés des mots qui restent vraies lorsqu’on impose un ensemble
fini des blocs interdits. Ce type de contrainte apparait en particulier lorsqu’on travaille
dans ce qu’on nomme des canaux contraints. Il a obtenu de nombreux résultats, tant
de nature combinatoire, qu’algorithmique. Il a en particulier caractérisé les systemes
de type fini pour lesquels il existe en toute longueur des cycles de De Bruijn. Il a aussi
obtenu une généralisation de I'algorithme de Fredericksen et Maiorana pour construire
ces cycles (voir [113] et [114]).
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Ensembles inévitables Une série de contributions diverses a permis de résoudre un
probléeme extrémal en combinatoire des mots. Le résultat final, publié dans [32], donne
une méthode pour trouver un systeme de représentants des classes de conjugués de
mots de longueur donnée qui forme un ensemble inévitable. Ce résultat est le point
d’arrivée d’'une série de rebondissements. Tout d’abord, apres son annonce dans di-
vers séminaires, les auteurs ont appris qu'une autre méthode, totalement différente,
avait été obtenue par J. Mykkeltveit en 1972. Ensuite, la question avait fait 1’objet
récemment de plusieurs communications. Notamment, C. Saker et P. Higgins (Univer-
sity of Essex) avaient les premiers soulevé la question en liaison avec une erreur trouvée
dans 'ouvrage collectif Combinatorics on Words de 1983 et remontant a un article
de Schiitzenberger de 1965. Des résultats partiels et des résultats expérimentaux de
dénombrement avaient fait aussi 'objet de publications [54]. Le résultat final ouvre
la voie a de nombreux développements possibles et, notamment celui de 1’étude des
ensembles inévitables minimaux tels que ceux qui ont été trouvés. Des essais par pro-
grammes ont été faits, en particulier par D. Knuth (voir son programme UNAVOI-
DABLE2 a l'adresse http://www-cs-faculty.stanford.edu/).

Numérations non-standard La représentation usuelle des nombres par leur dévelo-
ppement en base entiere ¢ en utilisant les chiffres de I'ensemble {0,...,q — 1} a été
généralisée dans plusieurs directions soit dans 'optique d’accélérer les calculs, soit
dans une perspective de modélisation.

D’abord, 'ensemble des chiffres utilisés peut étre modifié. Par exemple, les (g, d)
systemes de numération utilisent des chiffres de I'ensemble {d,d + 1,...,q + d — 1} ou
—q < d < 1, les représentations signées symétriques utilisent ’ensemble de chiffres
{=q/2,...,q/2} ou ¢ est un entier pair. On obtient ainsi des représentations utilisant
peu de chiffres non nuls, ce qui permet d’accélérer les calculs et peut étre utilisé en
cryptographie pour des calculs relatifs aux courbes elliptiques.

Frédérique Bassino et Helmut Prodinger ont étudié des propriétés statistiques et
asymptotiques des (g, d) systemes de numération [4]. Les résultats obtenus portent sur
les moments et leurs comportements asymptotiques ainsi que sur la valeur en moyenne
du minimum de n nombres tirés au hasard lorsqu’un nombre arbitraire de chiffres sont
absents. Un article présentant des résultats analogues sur les représentations signées
symétriques est en cours de rédaction. Ces recherches ont été menées dans le cadre
d’un projet de coopération CNRS-NRF.

L’autre généralisation des systemes de numération classique consiste a remplacer la
base entiere par un nombre réel § plus grand que 1. Dans ce cas, les chiffres utilisés
sont les entiers positifs plus petits que 3. Frédérique Bassino a caractérisé les propriétés
des (-développements dans le cas ou la base [ est un nombre de Pisot cubique [63].

Les ensembles de Meyer ont été introduits sous le nom de « quasicristaux » dans le
but de généraliser les structures cristallines. Ils interviennent dans certaines structures
apériodiques rencontrées en physique également qualifiées de « quasicristaux ». Shigeki
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Akiyama, Frédérique Bassino et Christiane Frougny [59] ont étudié les ensembles de
Meyer associés aux représentations en base (3. Ils ont donné un algorithme permettant la
construction d’un ensemble minimal de translations permettant d’obtenir ces ensemble
de Meyer a partir des représentations des (-entiers.

L’étude des systemes de numération non standard fait appel a un large éventail de
techniques comme la combinatoire des mots, la théorie des automates, la dynamique
symbolique, la combinatoire analytique et la théorie des nombres.

2.3.3 Algorithmique génomique

Plusieurs chercheurs de 1’équipe travaillent sur les questions de décidabilité, de com-
plexité et de conception d’algorithmes pour le traitement des séquences biologiques
moléculaires (ADN, ARN, protéines). Cette activité bénéficie de 'expertise de Chris-
tiane Rayssiguier, spécialiste de biologie moléculaire qui participe activement a la for-
mation doctorale sur ces questions.

Des collaborations avec Jean-Loup Risler et Bernard Prum ont permis d’animer une
partie de la communauté nationale du domaine et se sont concrétisées par plusieurs
éditions dont : « Genome and Informatics » numéro spécial de la revue Computers and
Chemistry [141].

Un article de synthese sur les questions de localisation et d’extraction de motifs
dans les séquences a été rédigé par Maxime Crochemore et Marie-France Sagot et est
en cours de parution [134].

Alignements Un des problemes de base dans le domaine de 1’algorithmique pour
la bioinformatique est la conception d’algorithmes de comparaison de séquences biolo-
giques moléculaires par alignement. De tres nombreuses applications en bioinformatique
utilisent ces algorithmes comme procédé central. Il est donc essentiel de développer des
méthodes efficaces en temps de calcul mais surtout en espace mémoire. La plupart
d’entre elles fonctionnent en temps et espace quadratique relativement aux longueurs
des séquences a comparer. Maxime Crochemore, Gad M. Landau et Michal Ziv-Ukelson
[100, 43] ont congu une méthode qui optimise la méthode vis-a-vis des deux criteres
simultanément sans aucune condition sur les cotits initiaux des opérations élémentaires
de Levenshtein. L’algorithme a un temps de calcul qui est sous-quadratique. Plus
précisément, celui-ci est O(hn?/logn) pour des séquences de longueur n, h désignant
leur entropie topologique (0 < h < 1). Ce résultat est meilleur que le résultat précédent
(O(n*/logn)) du & Fischer et Paterson (1974) qui ne fait pas intervenir I'entropie. De
plus, 'algorithme admet en entrée des séquences compressées par l'algorithme LZ77
de Lempel et Ziv (1977). Le résultat provient de l'utilisation de la technique « divi-
ser pour régner » appliquée a des sous-problemes de tailles différentes provenant de la
décomposition LZ77. La technique appliquée de fagon équilibrée permet de retrouver
le résultat de Fischer et Paterson.
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Une recherche plus effective a été menée pour vérifier la possibilité de réduire le
temps réel de calcul d’un alignement par utilisation de vecteurs binaires représentés
par des mots-mémoires. Comme il est usuel de le faire, la vérification a commencé
sur le probleme du calcul de la plus longue sous-séquence commune a deux mots qui
est une simplification de I'alignement. Maxime Crochemore, Costas S. Iliopoulos et
Yoan J. Pinzon [97] ont montré que l'accélération est possible pour les algorithmes
de Hirschberg (qui n’utilise qu'un espace mémoire linéaire pour travailler) et de Hunt-
Szymanski (qui est & la base de la commande diff d’UNIX). La recherche a été étendue
a la localisation de motifs a trous par Maxime Crochemore, Costas S. Iliopoulos, Yoan
J. Pinzon et Wojciech Rytter [39].

Systémes de recombinaison (splicing systems) Les systemes de recombinaison ont
été introduit par T. Head en 1987 ils s’inspirent du mécanisme de recombinaison de
I’ADN. Une variante de ce systeme a été développée par Patun. L’idée principale est,
étant donnés 2 mots (linéaires ou circulaires), de les couper et de les recoller entre
eux pour obtenir un troisieme mot. Les regles qui régissent ses opérations sont des
quadruplets de facteurs qui doivent apparaitre a ’endroit ou on va couper et recoller.

Il était déja connu que des langages non rationnels pouvaient étre obtenus avec ce
systeme en partant d’un ensemble initial fini (Siromoney et al., 1992). Isabelle Fagnot
a prouvé que l'on réussissait aussi a obtenir des langages non algébriques, et plus
généralement, qu’a partir d'un langage dépendant du contexte et d’'un ensemble fini de
regles, on restait dans le domaine des langages dépendant du contexte. Par ailleurs, elle
a trouvé une condition liée a la longueur des regles qui préserve le caractere algébrique
d’un langage.

Algorithmique sur les graphes La détection d’ensembles de genes proches dans plu-
sieurs génomes permet d’identifier des genes orthologues. Le calcul d'une partition
maximale de n genes situés sur m chromosomes linéaires et telle que sur chaque chro-
mosome, les génes de chaque partie sont espacés d’une distance au plus J, est possible
en temps O(mnlognlogd). Pour ¢ petit et dans le cas de deux chromosomes, on ob-
tient ainsi un algorithme en O(nlogn) [6]. Cet algorithme, au dela des applications
possibles dans le domaine de la génomique, présente une technique de partionnement
« a la Hopcroft » qui travaille sur plusieurs partitions en méme temps, les pivots
d’une partition cassant les parties des autres partitions [6]. Il s’agit d’une instance
particuliere d’'un probleme plus général d’algorithmique sur les graphes qui consiste a
calculer les composantes connexes communes a deux (ou plusieurs) graphes qui par-
tagent les mémes sommets. La complexité est calculée de fagon amortie en utilisant
I’argument des parties pointées di a A. Cardon et M. Crochemore.

Bases de motifs a jokers L’alignement d’'un nombre quelconque de séquences est
un probleme NP-complet. L'importance des applications a engendré beaucoup de re-
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cherches sur les heuristiques utilisables pour contourner la difficulté. Certaines d’entre
elles se fondent sur une notion d’accroches ou de segments conservés a partir desquels
un alignement multiple peut étre développé. C’est autour de ce theme que Parida et
al. (2000) ont introduit la notion de motifs maximaux et non-redondants qu’ils ont
appliqués non seulement a ’alignement mais également a ’extraction de connaissances
dans la fouille de données. Les motifs sont des mots qui sont écrits sur 'alphabet des
séquences étendu avec un joker qui s’apparie avec tout autre symbole, et qui possede
au moins deux occurrences. Les motifs maximaux et non-redondants forment une base
a la maniere de celle d'un espace vectoriel. Parida et al. ont aussi conjecturé que la
base d'une séquence de longueur n ne contient pas plus de 3n mots. Nous avons pro-
duit un contre-exemple de séquences possédant une base avec un nombre quadratique
de motifs. Ce travail en collaboration entre Nadia Pisanti, Maxime Crochemore, Ro-
berto Grossi et Marie-France Sagot [162,119] a été I'occasion de revoir les définitions
initiales. Il a permis d’introduire une notion de motif tuilant dont la base associée ne
contient pas plus de n motifs, et de décrire un algorithme de construction qui s’exécute
en temps O(n?lognlog A) et dont 'optimalité est en discussion.

Maxime Crochemore, Costas S. Iliopoulos, Manal Mohamed et Marie-France Sagot
194] ont examiné la recherche de motifs (au sens précédent) particuliers. Ils ont congu
un algorithme qui localise des motifs de longueur maximale ne contenant qu’un seul
bloc de jokers de taille fixe. La méthode n’est pas immédiate et utilise les arbres des
suffixes de la séquence et sa renversée, ainsi qu’'une préparation de 'un d’eux pour le
calcul optimal de I'ancétre commun le plus proche de deux noeuds donnés.

A la suite, Maxime Crochemore, Raffacle Giancarlo et Marie-France Sagot [91] ont
étendu la méthode a d’autre types de motifs permettant de controler les trois segments
des motifs au moyen de morphismes alphabétiques ou de relations spécifiques.

Outil pour I'analyse comparative des graphes d’interactions entre protéines Des
techniques modernes de cribles double-hybride permettent de détecter des interactions
directes entre protéines. L’hypothese biologique commune est que si deux protéines par-
tagent un grand nombre d’interactions communes, elles sont fonctionnellement reliées.
Par ailleurs, Il est possible de repérer des liens de similarité (ou orthologie) entre
protéines de deux especes différentes. Comme les protéines qui interagissent entre elles
ont tendance a étre présentes ou absentes de maniere groupée dans un génome donné, la
recherche des sous-graphes d’interactions entre protéines qui sont conservés via les liens
d’orthologie d’une espece vers une autre nous permettent d’obtenir des informations
phylogénétiques.

Isabelle Fagnot, Gaélle Lalandais et Stéphane Vialette [105] ont utilisé un formalisme
a base de graphe pour trouver si un complexe de protéines donné est conservé. Ce
probleme s’est révélé étre polynomial s’il y a au plus deux orthologues par protéine et
NP-complet pour trois. Néanmoins, trois traductions vers d’autres problemes connus
sont proposés dans le but d’obtenir des solutions effectives raisonnables. Ils proposent
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également trois extensions naturelles de ce probleme.

Prédiction de genes chez les eucaryotes Philippe Blayo [147] a réalisé sa these
sous la direction de Maxime Crochemore et de Marie France Sagot sur ce sujet. Le
probleme de la prédiction de genes d’organismes eucaryotes, genes composés de parties
introniques qui seront épissées et de parties exoniques qui seront assemblées en un seul
morceau et traduites en protéines, a été approché de facons diverses par les différents
laboratoires qui se sont intéressés au probleme. La recherche dans ce domaine a débuté
par une reconnaissance des genes par contenu uniquement puis s’est ajouté une recon-
naissance par signal (sites d’épissage donneurs et accepteurs, sites de branchement).
Puis des approches de plus en plus intégrées sont apparues avec assemblage des exons
et comparaison de ces assemblages a des séquences déja connues déposées dans les
banques de données. Mais un certain nombre de séquences correspondant a des ORF
(Open Reading Frame) demeurent « orphelines » i.e. aucune séquence qui leur serait
homologue n’a été repérée dans les banques.

Ph. Blayo a développé un algorithme qui était le premier a comparer deux séquences
d’ADN contenant a la fois des séquences codantes (exons) et non-codantes (introns et
séquences intergéniques) et qui utilisait une approche d’assemblage des exons codants
(Gene Prediction as Exon Assembly). Dans cette approche, les régions codantes sont
considérées comme non-indépendantes les unes des autres et donc, un gene, comme une
suite d’exons ordonnés composant les pieces d'un assemblage. La technique utilisée est
la programmation dynamique utilisant un alphabet étendu des codons dont 'ATG
initiateur et également les signaux d’épissage AG et GT. Le modele du gene utilisé
ici a 'avantage de tenir compte d’un plus grand nombre de contraintes biologiques
(notamment la compatibilité de phase de lecture) que les modeles qui considerent les
genes comme suite d’exons indépendants. L’analyse algorithmique réalisée est poussée
puisqu’une version linéaire (et non quadratique) en espace et quadratique en temps est
proposée.

Un programme, « Utopia » a été implémenté basé sur le travail algorithmique. Il
constitue un outil pour réaliser une prédiction de genes présents dans deux séquences
génomiques. Ce programme présente ’avantage d’étre générique au sens ou aucune sup-
position n’est faite sur les organismes auxquels appartiennent ces séquences. D’autre
part, 'approche plus générique permet de traiter des séquences contenant plusieurs
genes (et non un seul) a condition qu’ils soient dans le méme ordre et la méme orien-
tation sur les deux séquences traitées. De plus, les codons interrompus par un intron
sont correctement traités. L’évaluation de l'algorithme sur un ensemble de séquences
biologiques tests a été réalisé. Globalement les résultats obtenus sont tres proches de
ceux obtenus par l'algorithme Pro-Gen, ce qui est normal car les problemes traités
par les deux algorithmes sont tres voisins. Pro-Gen est également fondé sur le principe
de programmation dynamique; il vise a optimiser un critere. Ce programme permet
de comparer deux séquences et de trouver dans chaque séquence une chaine d’exons
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les plus similaires entre eux au niveau protéique. Utopia est clairement plus perfor-
mant que Pro-Gen dans les situations ou des inexactitudes expérimentales introduisent
des décalages de phase de lecture. Utopia s’avere cependant plus adapté a un travail
manuel de raffinement d’annotation qu’a ’analyse automatique de grandes séquences
génomiques car les temps de calcul deviennent lourds au-dela d’environ 15 Kbases.

Ce travail a été obtenu grace a des collaborations avec C. Mathé, T. Schiex, P. Rouzé
et M.-F. Sagot [137, 27].

Inférence de motifs structurés Laurent Marsan, qui est maintenant maitre de confé-
rences a l'université de Versailles-Saint Quentin, a réalisé sa these [152] sous la direction
de Maxime Crochemore et de Marie-France Sagot sur l'inférence de motifs structurés
(algorithmes et outils appliqués a la détection de sites de fixation dans les séquences
génomiques).

Il s’est intéressé a la détection de sites de fixation de facteurs de transcription dans
des séquences d’ADN. Il a développé une nouvelle représentation de ces sites en intro-
duisant la notion de modeles structurés et en développant des algorithmes combina-
toires exacts pour leur détection. Les facteurs de transcription qui régulent ’expression
des genes se fixent sur certains sites en amont des genes. La conformation spatiale de
certains facteurs est telle qu’ils se fixent sur plusieurs sites simultanément ; de plus, il
est souvent nécessaire qu’il y ait des interactions entre différents facteurs se fixant sur
des sites différents pour que 'expression soit correctement régulée. Il existe donc une
association entre divers sites situés a des distances contraintes I'un de 'autre.

Le travail est basé sur celui de M.-F. Sagot qui avait développé un algorithme d’ex-
traction de modeles simples communs a plusieurs séquences ; le modele est un motif
consensus soumis a un critere de quorum, le quorum indiquant le nombre minimum
de séquences qu'un modele doit recouvrir pour étre valide. Les séquences traitées sont
stockées dans une structure d’arbre des suffixes. L’arbre des suffixes est une structure
de données classique en algorithmique du texte permettant d’indexer les suffixes d’un
mot. Dans I’étude réalisée par L. Marsan, les sites de fixation peuvent étre composés
d’un nombre quelconque de motifs séparés par des « spacers » de longueur variable
et, éventuellement, tres longs. D’ou la notion de modele structuré. Les algorithmes
doivent donc permettre I'extraction de consensus souples c’est-a-dire composés d'un
nombre quelconque de boites séparées par des « spacers » de longueur comprise dans
un intervalle quelconque, sans limitation théorique sur le nombre de substitution de
bases possibles dans les boites ni sur la longueur des boites. Un arbre plus léger que
I’arbre des suffixes a été utilisé. En effet, on fixe la longueur maximale des modeles a
extraire. Ainsi, lors d’extraction de modeles dont la longueur est comprise entre kmin
et kmax, un arbre de tous les facteurs de longueur comprise entre ces deux bornes suffit.
Un tel arbre (i.e. Uarbre des k-facteurs) a été défini par J. Allali et M.-F. Sagot [156].
Une nouvelle structure d’indexation des facteurs d’un texte basée sur I'arbre des suffixes
a donc été proposée pour ce qui concerne les applications d’extraction de motifs dans
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les séquences biologiques ou les motifs intéressants sont souvent courts ou composés de
parties courtes a des distances contraintes les unes des autres. L’arbre des suffixes est
un arbre dont les arcs sont étiquetés par des mots tel que tout chemin depuis la racine
a une des feuilles de cet arbre épelle un des suffixes du mot. Cette structure peut étre
construite en temps linéaire en la taille du texte et occupe un espace mémoire lui aussi
linéaire en la taille du texte, ce qui en fait une structure d’indexation efficace utilisée
dans de nombreux domaines tels que la bioinformatique, la compression de données,
etc. L’arbre des facteurs de longueur k, aussi appelé 'arbre des k-facteurs est en fait
un arbre des suffixes tronqué. C’est-a-dire que tout chemin depuis la racine jusqu’a
une feuille de I'arbre épelle un facteur du mot de longueur au plus k. En partant de
I’algorithme de Ukkonen pour la construction de 'arbre des suffixes, un algorithme
permettant de construire un arbre des facteurs en un temps linéaire en la longueur
du texte indexé est proposé. Bien que théoriquement, le gain mémoire ne puisse étre
prouvé dans le pire des cas (sauf pour de petites valeurs de k), I'arbre des facteurs
se montre en pratique économique en espace mémoire. L'un des codages les plus per-
formants de I'arbre des suffixes, proposé par S. Kurtz, a été adapté afin de construire
Iarbre des k-facteurs. En pratique des gains mémoire substantiels peuvent ainsi étre
obtenus comme par exemple : —15% pour l'indexation du chromosome 14 de 'homme
(87 mégabases) avec une valeur de k égale a 15. —13% en moyenne pour un arbre des
20-facteurs sur du texte structuré tel que le code source d'un programme.

Les algorithmes développés par Laurent Marsan pour détecter les sites de fixation
des facteurs de transcription ont été testés sur des données biologiques afin de cerner les
capacités et les limites des modeles et algorithmes développés. Comparativement aux
outils existants, ils s’averent capables de traiter de plus grandes quantités de données et
d’extraire des signaux plus faiblement représentés grace au gain de spécificité apporté
par les modeles structurés.

L. Marsan a développé a partir de ces algorithmes un outil dénommé SMILE pour
« Structured Motifs Inference and Evaluation ». SMILE est un outil d’inférence permet-
tant d’extraire des modeles simples ou structurés et d’estimer ensuite la signification
des modeles obtenus au moyen de différentes mesures de signification. De méme que les
algorithmes qu’il utilise, SMILE est, lors de sa mise au point, le seul outil permettant
I'inférence de modeles structurés composés d’un nombre quelconque de boites sur un al-
phabet quelconque et sans limitation sur les caractéristiques structurelles des modeles.
Cependant, sur des données biologiques, lorsqu’on a peu de connaissance sur le modele
a extraire, SMILE requiert de progresser en tatonnant par extractions et évaluations
successives afin de cerner les caractéristiques structurelles les plus pertinentes. Son uti-
lisation differe donc radicalement de celle des outils d’inférence les plus couramment
employés tel MEME, Gibbs Sampler ou Motif Sampler basés sur une approche d’opti-
misation, approche qui choisit de privilégier 'optimisation des criteres de signification
pour guider 'inférence. SMILE vient donc en complément des outils d’inférence basés
sur une approche d’optimisation; il permet de décrire le motif de facon plus fine et
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I’approche développée est également moins sensible au bruit. Mais, malgré la possibi-
lité d’exprimer des fourchettes de longueur pour les modeles et les « spacers », certains
parametres tel le quorum sont délicats a estimer lors d’inférence dans un contexte ou
I’on n’a pas de connaissance a priori.

Le travail a fait 'objet de publications avec A. Vanet, A. Labigne et M.-F. Sagot
58, 55].

Modélisation et comparaison des structures secondaires d’ARN  Julien Allali (doc-
torant depuis 2001) termine sa these sous la direction de Maxime Crochemore et de
Marie-France Sagot sur ce sujet. Les ARN, qu’ils soient ARN messagers ou non, ont
un role tres important dans le fonctionnement d’une cellule. Ces dernieres années ont
d’ailleurs permis de découvrir I'importance grandissante de ce role. Ces ARN qui sont
majoritairement sous forme d’un simple brin, se replient dans ’espace et ce repliement
est indispensable a leur activité. Le repliement dans l'espace de la molécule d’ARN
qui est une séquence linéaire de nucléotides (A,C,G et U) est basé sur 'appariement
des nucléotides deux a deux créant ainsi une série d’hélices. Julien Allali a débuté par
une modélisation des structures. Le but est de mettre en évidence des régions proches
d’un point de vue structural et I’approche est basée sur 1'idée d’avoir un gradient de
granularité dans la comparaison des structures. La modélisation consiste en plusieurs
arbres liés entre eux par des relations d’abstraction. Ainsi, I’on dispose d’'un arbre de
plus haut niveau permettant de voir la structure de facon macroscopique et d’un arbre
de plus bas niveau dans lequel on distingue chaque paire de bases. Cette structure a
été nommée RNA-MiGaL. (RNA Multlple GrAph Layers).

La comparaison des structures RNA-MiGaL nécessite un algorithme de comparaison
d’arbres. Pour cela on commence par comparer les arbres de plus haut niveau puis on
passe aux arbres plus détaillés en exploitant les informations collectées par la compa-
raison précédente, et ce jusqu’a l'arbre de plus bas niveau. Un algorithme d’édition
basé sur les trois opérations standard : le renommage, I'insertion et la délétion a été
communément utilisé dans la littérature pour des comparaisons de structures secon-
daires d’ARN. Cependant, comme cet algorithme montre des limitations, de nouvelles
opérations d’édition permettant le regroupement de nceuds ou d’arcs dans un meéme
arbre ont di étre introduites. Cet algorithme de comparaison d’arbres par program-
mation dynamique qui permet de comparer deux structures MiGal. est en cours de
finition. Parallelement, un algorithme efficace permettant la comparaison multiple de
RNA-MiGaL est en cours de développement dans le but de faire du « clustering » au-
tomatique ainsi que de I'inférence de modeles pour un ensemble d’ARNs d’une méme
famille. La perspective de pouvoir retrouver les appariements entre bases se formant
lors du repliement de ’ARN par cette nouvelle approche spécifique a RNA-MiGalL est
également envisagée.

La publication de ce travail est en cours; il a fait 'objet d’'un premier article avec
M.-F. Sagot [60].
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Détection et localisation des événements de recombinaison entre génomes au
cours de l'évolution La fluidité des génomes au cours de I’évolution est une no-
tion maintenant bien répandue. Des événements divers se sont produits tels que in-
sertions/délétions, inversions, duplications, transpositions modifiant la structure des
génomes. Marina Zelwer, doctorante, s’est intéressée au probleme des conséquences
quand on fait des analyses phylogénétiques des événements de recombinaison qui se
sont produits au cours de 1’évolution, notamment ceux entre genes paralogues (issus
d’une duplication de génes au sein d’un génome). Elle a développé pour localiser dans
les génomes les points de recombinaison une méthode appelée DRUID (Determining
Recombinations Using an Incongruence Detector) basée sur une approche par fenétre
glissante. Malheureusement, pour des raisons personnelles, cette étudiante a abandonné
son travail de these au bout de deux ans.

Une approche multiple de I'inférence de la structure secondaire des ARN Benoit
Olivieri, doctorant depuis 2003, réalise sa these sous la direction de Maxime Croche-
more et de Marie-France Sagot sur ce sujet. Certains problemes d’inférence de struc-
ture spatiale telle 'identification de petits motifs structuraux dans ’ARN peuvent étre
abordés par des extensions des approches utilisées pour 'inférence de motifs. Les boites
d’un motif multiple (correspondant a un motif structural dans ’ARN) vérifient alors
une certaine relation entre elles. L’inférence de structures spatiales completes d’ARN
pose des problemes plus complexes. De nombreux ARN adoptent en effet une struc-
ture spatiale composée d’un arrangement complexe de palindromes qui se succedent
et/ou s'imbriquent. Une approche comparative est développée en se basant sur certaines
hypotheses concernant la nature d’une structure d’ARN conservée. L’hypothese princi-
pale est qu’au sein d’une famille I’ARN (qui est un regroupement de séquences d’ARN
connues pour avoir la méme fonction), le nombre et 'arrangement des palindromes
ainsi que quelques séquences de petite taille sont conservés. De plus, la position de ces
segments conservés par rapport a l'arrangement des palindromes est conservée. L’ob-
jectif initial est donc de rechercher les éléments conservés en séquence et en structure
de facon simultanée.

Ce travail est en cours et bénéficie d’ores et déja de 'expertise au sein de I'équipe
sur les structures de données associées au traitement des séquences.

Techniques multiples de filtrage des séquences biologiques appliquées a I'inférence
de motifs et de génes Pierre Peterlongo, doctorant depuis 2003, sous la direction
de Maxime Crochemore et de Marie-France Sagot travaille sur ce sujet. Le but est
de proposer un algorithme efficace permettant le filtrage de séquences d’ADN afin
d’accélérer ensuite I'alignement de ces séquences. Les alignements locaux multiples ne
sont en effet pas possibles lorsque 1’on dispose d’un grand nombre de longues séquences.
Il est donc tres intéressant de pouvoir utiliser une technique de filtrage de données
permettant de limiter la taille des séquences a aligner. L’algorithme de filtrage doit
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détecter des facteurs présents dans toutes les séquences (ou présents dans un quorum
de séquences) avec un minimum de degré de similarité et qui feront potentiellement
partie de l'alignement local tandis que tous les autres ensembles possibles de sous-
séquences n’en feront pas partie.

La similarité utilisée ici est basée sur la distance de Hamming (i.e. le nombre de
substitutions permettant de transformer l'une dans l'autre). Le travail comporte deux
étapes : d'une part la détection et la formalisation mathématique des criteres de fil-
trage et d’autre part I'application de ces criteres aux séquences d’ADN. La premiere
partie concernant la détermination des criteres mathématiques de filtrage est terminée.
La seconde phase (l'application algorithmique de ces critéres) conduit notamment &
détecter des motifs d'un type particulier appelés motifs a trous (Gapped Motifs) qui
sont des motifs composés d’un ensemble de boites de taille fixée espacées par des trous
de longueur bornée. Ce travail est dans la continuité de 1’étude des motifs avec jokers
exposée plus haut.

Motifs dans un texte aléatoire Dans une collaboration avec Mireille Régnier et
Mathias Vandenbogaert [157], Julien Clément s’intéresse a 1'étude du calcul effectif
du nombre d’occurrences attendu d’un motif dans le génome étant donné un modele
aléatoire. Ici, on considere un motif généralisé puisque ce motif peut constituer un
ensemble de mots (en considérant une certaine notion de voisinage) et méme contenir
des trous de longueur variable.

Ce travail a pour application 'aide a I'extraction de motif. Les algorithmes sont
actuellement implantés ou en cours d’implantation dans la bibliotheque quickscore (voir
http://pauillac.inria.fr/algo/online.html).

2.3.4 Programmation générique et réseaux

Multi-polymorphisme Contrairement aux langages fonctionnels, le langage Java ne
dispose pas de constructions spécifiques destinées au filtrage des types structurés. Cette
caractéristique rend peu lisible et difficilement maintenable le code de certaines implan-
tations, comme les parcours de graphes ou d’arbres. Le multi-polymorphisme et son
implantation sous la forme de multi-méthodes est le mécanisme orienté-objet qui parait
le mieux adapté pour combler ce manque. Il permet de sélectionner la méthode a ap-
peler en fonction du type dynamique des arguments de I’appel, a la maniere du filtrage
(match) fonctionnel. Malheureusement, en Java, ce mécanisme n’est pas disponible et
les algorithmes existants ont été développés pour des langages dont le systeme de types
est clos. L’approche proposée par Rémi Forax, Etienne Duris et Gilles Roussel pour
introduire les multi-méthodes en Java a été de fournir un paquetage, JMMF, qui per-
met de simuler les multi-méthodes en utilisant le mécanisme de réflexivité du langage.
Le développement de ce paquetage s’est appuyé sur deux nouveaux algorithmes de
sélection de méthode [53] qui integrent les aspects dynamiques de Java. D'un point
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de vue pratique, I'utilisation de ce paquetage facilite le développement et la main-
tenance des logiciels sans trop pénaliser les performances par rapport aux approches
ad-hoc existantes qui sont moins portables. Ces performances peuvent certainement
étre encore améliorées en utilisant des approches par génération de code.

Vérification d’interfaces graphiques Si de nombreux outils existent déja pour cons-
truire l'aspect visuel des interfaces, il n’existe pas pour l'instant de méthodologie ou
d’outil largement acceptés permettant de spécifier et de vérifier le comportement lo-
gique des interfaces graphiques. L’idée a l'origine de ce travail a été de considérer
les suites d’événements valides, produits lors de 'utilisation d’une interface graphique,
comme les phrases d'un langage formel caractérisant la logique de cette interface. Cette
constatation a tout d’abord conduit Jean Berstel, Stefano Crespi Reghizzi, Pierluigi
San Pietro et Gilles Roussel a proposer un formalisme de spécification [76, 23], appelé
VEG, basé sur les techniques classiques de compilation et adapté au développement
d’interfaces graphiques. Dans ce formalisme, le comportement de chaque composant
est décrit par une grammaire. En réutilisant les techniques classiques de compilation,
ils ont développé des outils qui, a partir de cette spécification, produisent un code
source Java. Il ne reste plus qu’a lier ce code avec la partie visuelle et les bibliotheques
sémantiques pour compléter l'interface graphique.

L’utilisation d’un formalisme basé sur les grammaires leur a également permis d’in-
terfacer ces outils avec un moteur de vérification automatique basé sur la technique
de model checking. 11 est ainsi possible de vérifier automatiquement des propriétés
d’interblocage et d’accessibilité. Des propriétés plus complexes peuvent également étre
vérifiées moyennant la spécification de formules de logique temporelle par I'utilisateur.

Machine virtuelle ouverte Bien que les techniques liées au développement de lan-
gages de programmation (production de compilateur, développement de machine vir-
tuelle) soient bien maitrisées, ces outils sont mal adaptés au développement incrémental
des langages par ajouts successifs, ou a 'adaptation de ces langages a de nouvelles
contraintes. De nombreux travaux récents dans ce domaine le prouvent puisque chacun
d’eux a conduit au développement complet d’un des éléments de la chaine de compila-
tion.

Cette constatation a amené Christophe Deleray, Nicolas Bedon, Etienne Duris, Rémi
Forax et Gilles Roussel a mettre en place un projet de longue haleine qui a pour but
d’étudier le développement d’une chaine complete de production de logiciel (le com-
pilateur et la machine chargée de 'exécution) permettant l'introduction incrémentale
de nouvelles propriétés, fonctionnalités ou caractéristiques dans un langage. Ils se sont
d’abord penchés sur la machine virtuelle dans le but de la rendre modulaire et ouverte
(104, 103] afin de permettre des extensions statiques et dynamiques directement écrites
en Java. Corosol est un premier prototype de machine virtuelle ayant ces propriétés.
Son architecture est découpée en composants fonctionnels simples et de gros grain
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qui correspondent aux divers éléments de la machine : tas, pile, etc.... Il est possible
d’accéder ou de modifier ces composants au cours d’une exécution via une interface
d’introspection étendue. Ces caractéristiques permettent de modifier le comportement
de la machine virtuelle de facon incrémentale, tout en préservant sa portabilité. Mal-
heureusement, les performances de cette machine virtuelle la cantonne a une utilisation
de recherche. Une des perspectives de travail actuelle est de minimiser le surcout in-
duit par 'empilement de machines virtuelles en réutilisant au maximum la machine
sous-jacente.

Routage dans un réseau de robots Le probleme du routage des messages dans un
réseau est un probleme algorithmique qui est toujours largement étudié. Pirro Bracka,
Serge Midonnet et Gilles Roussel étudient le probleme particulier du routage de mes-
sages dans un réseau constitué de robots mobiles et plus précisément le probleme de la
communication asynchrone en mode ad-hoc dans ce réseau, c’est-a-dire dans un mode
ol les messages sont acheminés de robot en robot sans utiliser d’infrastructures fixes.
Dans ce contexte tres large, 1'idée est de forcer le déplacement des robots pour simpli-
fier le routage et assurer I’acheminement des messages dans le réseau. Quelle que soit
la topologie de réseau, ils ont prouvé de fagon constructive [82, 83], en utilisant un for-
malisme a base d’automates, qu’il est toujours possible de trouver un ordonnancement
des déplacements des robots qui assure que tous les robots pourront communiquer les
uns avec les autres dans un temps borné. Une fois I'ordonnancement des mouvements
fixé, cette approche permet de ramener le routage des messages a un probleme de rou-
tage statique pour lequel il existe de nombreux résultats. Outre ’'ordonnancement des
mouvements et le routage des messages, ils ont également développé une stratégie pour
gérer la tolérance aux pannes et pour améliorer le choix des ordonnancements.

Réplication de données a grande échelle Actuellement, la plupart des organisa-
tions disposent d’un nombre important de postes de travail et ils ont besoin d’outils
performants leur permettant de déployer rapidement des systemes ou des logiciels.
Un solution intéressante lorsqu’un grand nombre de postes doit étre installé ou mis a
jour simultanément consiste a utiliser le principe de multicast IP. Malheureusement,
ce protocole est intrinsequement non fiable, ce qui est problématique pour ce type
d’application. Jérome Petazzoni a développé un protocole tres simple de déploiement
en multicast fiable, rapide et qui permet un passage a ’échelle [118]. Celui-ci a été
implanté dans le logiciel Deplika qui a été testé pour le déploiement simultané d'une
centaine de machines.

Tolérance aux fautes temporelles La thématique étudiée est la prise en compte des
fautes temporelles dues a une sur-utilisation de ressources (faute) ou & un dépassement
d’échéance (défaillance) dans un systeme CORBA. La tolérance aux fautes et le temps-
réel sont deux aspects de la qualité de service qui interviennent dans CORBA a travers
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deux spécifications qui s’ignorent : Real-Time CORBA et Fault Tolerant CORBA.
Choisir un objet temps-réel plutot qu’un objet non temps-réel peut avoir des consé-
quences négatives sur la tolérance aux fautes d’'une application. Dans un systeme
CORBA tolérant aux fautes, un composant est considéré comme défaillant lorsqu’il
n’interagit plus avec son environnement. Dans ce travail un composant est considéré
comme fautif lorsqu’il ne respecte plus ses contraintes temporelles (cout initial, période,
échéance). Nous proposons une solution pour la prévention des fautes dans le cas des ap-
plications a longue durée d’interactivité (applications composées de taches périodiques
1107, 79, 111]). Dans ce cas, une analyse de faisabilité et une réservation de ressources
sont envisageables. Nous proposons également une solution pour la détection de sur-
charge dans le cas des applications & courte durée d’inter-activité (applications com-
posées de taches apériodiques [78]). Dans ce cas, des détecteurs de surcharge seront
implantés globalement (au niveau du systéme) ou localement (associés a chaque tache).
Nous introduisons deux nouvelles politiques pour la tolérance aux fautes des servants
au sein d’'un systeme CORBA : Provisionning and Overload Detection. Politiques im-
plantées au sein d’un nouvel adaptateur d’objets : le FTPOA. Une application pourra
alors décider de la valeur de ces deux regles. La validation de ce travail est faite par
le réalisation du systeme SORBET. Ce systeme est implanté sur une machine vir-
tuelle Java Temps-réel conforme a la nouvelle norme RTSJ et embarque les politiques
précédemment citées. Certains parametres qui influencent le déterminisme du systeme
ont été identifiés comme le cotit d’activation d’un thread, la variation de la période pour
les applications périodiques et le cotit des changements de contexte. Ces différents pa-
rametres ont été modélisés et intégrés dans ’analyse théorique de faisabilité ainsi qu’au
sein des détecteurs de surcharge [112].

2.4 Activités

2.4.1 Contrats

— Maxime Crochemore est coresponsable du projet ECOS : Pattern matching and
application, 1999-2001, Chili;

— Projet Bioinformatique CNRS-INRA-INRIA-INSERM Réqgulation, Synténie et
Pathogénicité — Algorithmes et expérimentations. Partenaires : Institut Pasteur,
Institut de Biologie Physico-Chimique de Paris et Institut Gaspard Monge. Co-
ordinateurs Anne Vanet et Marie-France Sagot (2000-2002) ;

— Algorithmique pour la Bioinformatique, Action Spécifique du département STIC
du CNRS;

— NATO Grant : String Algorithms, 2000-2002 ;

— Maxime Crochemore est coresponsable du réseau Traitement et analyses de sé-
quences, action du MENRT, 2000-2002 ;

— Maxime Crochemore est coresponsable du projet VINCI : Algorithmes et struc-
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tures de données pour l’extraction de motifs dans les séquences biologiques, 2001 ;
Maxime Crochemore est coresponsable de I’Action Spécifique du département
STIC du CNRS Algorithmes pour la Bioinformatique, 2001-2003 ;

Projet de Bioinformatique inter EPST 2002 : Algorithms for modelling search and
Inference problems in Molecular Biology ;

Action Spécifique du département STIC du CNRS Algorithmes et séquences, 2002-
2003 ;

Bourse de la Welcome Trust Fondation accordée aux équipes du King’s College a
Londres, Université de Marne-la-Vallée et Institut Pasteur jusqu’en 2003 (échange
de chercheurs en vue de collaborations en particulier pour 1’étude de la combi-
natoire des mots et 1’élaboration d’algorithmes permettant de traiter certains
problémes en biologie) ;

Royal Society Pattern inference in computational molecular biology, pour 2002-
2003;

Action Spécifique du département STIC du CNRS : Indexation de texte et décou-
verte de motifs, 2003-2004 ;

L’IGM est aussi impliquée dans I’ Action Spécifigue CNRS/STIC dont les premieres
journées, intitulées Systemes dynamiques et modélisation en algorithmique ont eu
lieu les 28 et 29 novembre 2002, a Paris;

ACI du Ministere de la Recherche : Nowvelles Interfaces des Mathématiques :
Mathematical and Algorithmical aspects of biochemical and evolutionary networks,
2004-2007 ;

Contrat MathSTIC pour 'année 2001-2002, intitulé Les mots : de la combinatoire
a la dynamique symbolique, dirigé par Valérie Berthé (Université de Montpellier)
et Jean Berstel ;

Contrat MathSTIC pour I'année 2002-2003, intitulé Numération non-standard,
substitutions, pavages et quasi-cristauz, dirigé par Pierre Arnoux et Frédérique
Bassino;

Projet de coopération CNRS/CNR (Italie) en 2001 et 2002 dirigé par Jean Berstel ;
Projet de coopération C