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RésuméJ'exploite les propriétés de systèmes dynamiques dans des domaines où 
es systèmes apparaissentde manière 
a
hée. J'identi�e des questions reliées à des traje
toires de systèmes dans des do-maines variés, et j'utilise les propriétés de 
es traje
toires 
ouplé à des appro
hes algorithmiquespour répondre aux questions initiales.En informatique théorique, j'ai 
ara
térisé les propriétés d'é
ritures de nombres en base nonentière et proposé une stratégie d'engendrement et d'étude de plans dis
rets. Pour 
elà, j'ai utilisédes additions modulo 1 et de la géométrie fra
tale.En bioinformatique, en plus d'une a
tivité autour de la 
onstru
tion de modèles au bon niveaud'abstra
tion, j'ai développé un formalisme de résolution de 
ontraintes pour la 
onfrontation dedonnées large-é
helle issues de la biologie molé
ulaire (trans
riptomique, 
hip-
hip, CGH) ave
des modèles de 
onnaissan
es. Ce
i permet d'introduire des 
on
epts dynamiques au sein del'analyse des données en mimant un raisonnement automatique sur des variations.Mes prin
ipaux résultats sont les suivants.a. Formalisme de résolution de 
ontraintes pour la 
onfrontation de données grande-é
helle(trans
ript�me, 
hip-
hip, CGH) ave
 des modèles de 
onnaissan
es.b. Constru
tion de hierar
hies de modèles pour l'interprétation de données (régulation du méta-bolisme des a
ides gras, initiation de la tradu
tion 
hez l'oursin).
. Des
ription par des graphes de la frontière de fra
tals et algorithmes pour 
ara
tériser leurspropriétés topologiques. Appli
ation à la 
onstru
tion de partition de Markov et 
ara
térisa-tion des développements périodiques en base non-entière.d. Règles de 
onstru
tion de plans dis
rets à l'aide de modèles de Z

2 a
tionPar
ours s
ienti�que et mobilités thématiquesMon par
ours s'insère naturellement dans le 
adre de l'interdis
iplinarité : j'ai suivi uneformation en mathématiques pures (thèse sur l'études de systèmes dynamiques symboliques),puis j'ai été re
rutée 
omme maître de 
onféren
es au laboratoire de mathématiques de Rennes 1(IRMAR) pour quelques mois avant d'obtenir un poste au CNRS via le 
on
ours CR de la se
tion07 (informatique), pour ré�é
hir à des appli
ations de la théorie des systèmes dynamiques dansdi�érents domaines. J'ai ainsi été a�e
tée au laboratoire d'informatique de Rennes (IRISA), oùj'ai intégré l'équipe de bioinformatique.Depuis mon re
rutement, mes travaux portent don
 sur l'étude et l'utilisation de systèmesdynamiques dans di�érents domaines. En informatique théorique, il s'est agit de 
ara
tériserles é
ritures de nombres en base non entière et de proposer une stratégie d'engendrement et1



d'étude de plans dis
rets. L'interprétation mathématique de 
es travaux repose sur l'exploitationdu 
on
ept d'autosimilarité et de géométrie fra
tale.En bioinformatique, il s'est agit d'intégrer des 
on
epts dynamiques au sein de l'analyse desdonnées en biologie. La biologie molé
ulaire est un domaine très innovant du point de vue dessystèmes dynamiques : les informations y sont partielles et �nalement en nombre assez limité.Partant de 
e 
onstat, j'ai développé des appro
hes à la fois autour de la 
onstru
tion de modèles,et de l'intégration de données de type variationnelles (plut�t que des traje
toires) au sein desanalyses de données issues de la biomolé
ulaire. Le prolongement naturel de 
es travaux reposesur la notion d'aide au raisonnement pour la 
onstru
tion de modèle et l'intégration de données.Utilisations de systèmes dynamiquesLes systèmes dynamiques sont des objets mathématiques introduits pour prédire l'avenir àpartir de règles d'évolution. Utiliser 
e 
on
ept suppose qu'un système en évolution est 
ontraintpar un 
ertain nombre de lois, et que la 
onnaissan
e de 
es lois permet de prédire exa
tementl'avenir de n'importe quel élément si on 
onnaît ses 
ara
téristiques en un instant donné. Lespremiers exemples étudiés, au 18ème siè
le, 
on
ernaient la mé
anique 
éleste. Ils ont menéau 19ème siè
le à de multiples questions sur la résolution d'équations di�érentielles. On s'estensuite aperçu au 20ème siè
le, ave
 Poin
aré, que 
ertaines équations di�érentielles ne peuventpas avoir de solution expli
ite, 
e qui a ouvert un 
hamp énorme de re
her
he autour de lasimulation numérique des solutions de systèmes d'équations di�érentielles et de l'identi�
ationde paramètres en a

ord ave
 les données observées. Ces méthodes sont maintenant utilisées etdis
utées dans de nombreux domaines mathématiques, informatiques ou te
hnologiques.Cependant, le 
on
ept de système dynamique est loin d'être limité à la notion de simulationde traje
toires. En e�et, un système dynamique n'est �nalement rien d'autre que la donnée d'unensemble d'élements et d'une loi de transformation de 
es éléments. Or, 
es informations (loi surun ensemble) se retrouvent dans de nombreux domaines s
ienti�ques. Par exemple, en mathé-matiques, on sait qu'il existe une in�nité de nombres dont les développements dans n'importequelle base sont équidistribués. En informatique, l'analyse en moyenne d'algorithmes n'est riend'autre que l'étude du 
omportement moyen de systèmes dynamiques. En physique, la stru
tureatomique des 
ristaux est asso
iée à une notion de répétition, et don
 de système dynamique. Enbiologie, l'évolution des populations est naturellement dé
rite à l'aide de systèmes dynamiques.Mon a
tivité de re
her
he porte sur l'étude des systèmes dynamiques qui sont 
a
hés ausein de questions mathématiques, informatiques ou biologiques. Je ne 
her
he pas à simuler le
omportement de 
es systèmes, mais à utiliser les propriétés globales de leurs traje
toires pourretirer des informations permettant de mieux 
ir
ons
rir le problème initial. Con
rètement, ils'agit d'abstraire et de dis
rétiser les dynamiques pour 
apter des propriétés globales.J'aborde 
es questions dans deux domaines distin
ts : d'abord, l'étude des multipli
ationset des additions modulo 1, ave
 des appli
ations pour l'étude des systèmes de numération etla génération de plans dis
rets. En parallèle, je m'intéresse à l'analyse de données en biologiemolé
ulaire, en vue de proposer des méthodes d'aide à la modélisation, l'expérimentation et la
ompréhension du fon
tionnement des systèmes biologiques.Informatique théorique et mathématiques : exploiter la�fra
talité� de di�érents objets2



Mes travaux en informatique théorique et en mathématiques portent sur les additions modulo1 : il s'agit de 
onsidérer un nombre x entre 0 et 1, de lui additionner un autre nombre �xé β, etde 
onserver la partie fra
tionnaire de 
ette somme. On peut ensuite ajouter à nouveau β au réelainsi obtenu... L'a
tion de l'addition modulo 1 sur [0, 1[ (tore) forme don
 un système dynamique.Lorsqu'on additionne des 
oordonnées de ve
teurs pour ne garder que la partie fra
tionnaire dessommes, on parle plus généralement d'additions ou d'automorphismes du tore. Ces additionsmodulo 1 (ou leurs 
ousines, des multipli
ations) sont présentes dans di�érents domaines : ellesservent à é
rire des nombres dans des bases non entière (par exemple, en remplaçant une basedé
imale par le nombre d'or). On utilise aussi 
es additions pour dé
rire des approximations dedroites du plan par des es
aliers (on parle de droites dis
rètes). La notion de quasi-
ristal enphysique théorique (un 
ristal ave
 des régularité partielle) s'illustre bien ave
 
es additions. Lepoint 
ommun entre tous 
es objets mathématiques est leur auto-similarité : par un pro
essusde zoom (appelée indu
tion), on peut retrouve au sein de 
ha
un 
es objets une stru
ture qui esttrès pro
he de la stru
ture originale. Mes travaux 
onsistent à isoler 
ette stru
ture auto-similaire(on parle aussi de fra
tal) au sein de 
es objets mathématiques, informatiques ou physiques, età interpréter les propriétés mathématiques de l'objet initial 
omme des propriétés topologiquesde fra
tals. Ce
i permet d'exploiter la répétition induite par 
e système pour mieux 
omprendreles propriétés de l'objet initial.J'ai en parti
ulier développé une �boite à outils� algorithmique assez �ne pour dé
rire lespropriétés topologiques des fra
tals 
on
ernés (MémoiresSMF, 2010). Cette boite à outils est basésur la re
her
he des é
ritures redondantes de réels dans di�érentes bases, et leur des
ription pardes automates �nis. D'un point de vue topologique, il s'agit de 
ara
tériser la frontière d'unensemble fra
tal (Ann.Inst.Fourier, 2004). Cette boite à outils m'a permis de trouver de nouvellespropriétés sur les objets originaux.Les objets mathématiques que j'ai étudiés ainsi sont les é
ritures en bases non entière (où labase est la ra
ine d'un polynome de degré 2 ou 3) (JNT, 2007 ; Integers, 2005), les plans dis
rets(TCS, 2004), les automorphismes de groupes libres pseudo-Anosov (Ann. Inst. Four., 2006) etles automorphismes et additions du tore (Erg.Th.Dyn.Sys, 2003). Comme mentionné plus haut,
es objets mathématiques sont en fait fortement reliés, et j'ai travaillé sur di�érents survols pourexpli
iter leurs 
onstru
tions et leurs points 
ommun, en ramenant de nombreuses questions à leursujet à une �simple� question de pavage (CANT, 2010 ; Pytheas-Fogg LNM, 2002 ; TransAMS, 2001 ;JNT Bordeaux, 2001). Ainsi, en théorie des nombres, 
es appro
hes ont permis de 
ara
tériser lespropriétés des développements �nis ou purement périodiques de rationnels en base non entière(BulletinLMS, revision ; Mona.Math., 2008). En géométrie dis
rète, 
es propriétés s'interprètent entermes de 
onditions pour l'engendrement de plans dis
rets par des méthodes itératives (JournéesMontoises, 2006).Modélisation en biologie molé
ulaire : 
roiser les informationsdynamiques in
omplètes apportées par les données et les
onnaissan
esEn biologie, j'ai 
onsidéré des questions d'analyses de données ave
 une appro
he similaire :isoler, abstraire et exploiter les informations dynamiques au sein des données. Les masses de don-nées produites par la biologie molé
ulaire explosent littéralement depuis une quinzaine d'années,et on doit 
onstater que 
es données sont ne sont que assez grossièrement exploitées. De nom-breuses méthodes, désignées sous le nom de biologie intégrative, essaient a
tuellement de 
roiser
es données pour en extraire des signaux statistiquement �ables.3



Je me suis personnellement intéressée à l'interprétation des données issues des �pu
e à ADN� :il s'agit de stresser une 
ellule par une a
tion physiologique ou génétique (a
tivation / inhibitionde gène), d'attendre que les élements au sein de la 
ellule interagissent et que leurs a
tionss'équilibrent, puis de 
omparer la quantité �nale d'ARN dans la 
ellule par rapport à la 
ellule nonstressée. Sur un plan dynamique, on dispose ainsi d'une information sur les variations qualitativesde milliers d'ARN d'une 
ellule, entre deux états stationnaires.J'ai proposé d'analyser 
es données variationnelles en les 
onfrontant aux variations qu'onattendrait intuitivement voir surgir d'un système théorique reprenant l'ensemble des 
onnais-san
es sur les intera
tions à l'intérieur d'une 
ellules (Biosystems, 2006 ; Roy.Interf.So
, 2006). Ils'agit d'une vision originale de la domaine de la modélisation dynamique, dans la mesure oùon ne 
her
he pas à 
omprendre/simuler les évolutions dans le temps des 
on
entrations brutesdes éléments du système, mais à simplement faire des 
omparaisons qualitatives entre le débutet la �n de la traje
toire. L'information fondamentale de nature dynamique sur laquelle reposenotre intution est que la variation d'un élément ne doit pas être 
ontradi
toire ave
 
elle des sesrégulateurs. D'un point de vue informatique, on 
onsidère que le système impose des 
ontraintessur les variations globales de ses éléments, 
e qui a mené à voir l'analyse des données trans-
riptomiques 
omme une question de résolution de 
ontraintes qualitatives, qui est NP-di�
ile(ComplexUs,2006). La résolution de 
es systèmes de 
ontraintes a été faite d'abord ave
 des dia-grammes de dé
ision, puis, pour étendre le 
hamp d'appli
ation, ave
 des solveurs basés sur dela programmation par ensembles-réponses.Cette appro
he a été validée et exploitée sur di�érents organismes modèles : 
orre
tion duréseau trans
riptionnel de la ba
térie E. Coli (CIBB, 2009), inféren
e de réseau de régulation pourla levure S. Cerevisiae (BMC bioinfo, 2008), re
her
he des 
auses de l'apoptose dans le réseau derégulation de la protéine 
himère responsable des tumeurs pédiatriques d'Ewing (TCCB, revision),interprétation du nombres de 
opies 
hromosomiques (BMINNT, 2009). Cette appro
he a aussidonné lieu à des développements logi
iels pour fa
iliter son utilisation (BMC genomi
s, 2010).En parallèle, 
es travaux ont permis de ré�e
hir aux besoins en modélisation en biologie molé-
ulaire, en fon
tion des données disponibles. Il apparaît maintenant que les systèmes dynamiquesen biologie molé
ulaire sont par nature in
omplets (sous-paramétré et peu observables), et qu'ilsle resteront pendant longtemps. Prendre 
ette in
ompléture en 
ompte amène à développer desappro
hes de 
omparaison de systèmes plut�t que de simulation, à di�érentes é
helles. Des tra-vaux dans 
ette dire
tion ont été initiés sur la modélisation des régulations du métabolisme desa
ides gras (JTB, 2009), et sur l'initiation de la tradu
tion 
hez l'oursin (MRD, 2010). Là en
ore,le point 
ommun entre 
es appro
hes est d'identi�er le bon niveau de modélisation en fon
tiondes 
onnaissan
es et d'intégrer les informations in
omplètes à bon es
ient pour extraire des in-formations de type dynamique des observations, en parti
ulier pour dé
ider quelles intera
tions
ellulaires sont fondamentales pour dé
rire le 
omportement d'une 
ellule.Spé
i�
ité : 
ombiner des systèmes dynamiques et des appro
hesalgorithmiquesMême si 
es deux domaines d'appli
ation semblent éloignés, le point 
ommun qui les rassembleest que toutes les appro
hes proposées se sont adaptées à l'état des 
onnaissan
es a
tuelles, enadoptant une appro
he algorithmique : la re
her
he de modèles d'abstra
tion adapté s'est révéléefondamentale pour résoudre des questions à la fois biologique, mathématiques et informatique.En mathématiques, on souhaiterait idéalement prouver une 
onje
ture générale qui dit quetous les systèmes symboliques engendrés par une substitution Pisot sont mesurablement iso-morphes à une addition sur un tore. Pour l'instant, la preuve de 
e résultat semble ina

essible ;4



en fait, il s'avère que 
ette 
onje
ture n'a pas été testée de manière intensive, en parti
ulier engrande dimension. Les méthodes que j'ai développées, s'appuyant sur un modèle expli
ite de lafrontière de fra
tal sous forme de graphe, 
onsistent don
 à véri�er 
ette propriété par un 
al
uldu rayon spe
tral du graphe dé
rivant la frontière. Lorsque la propriété est véri�ée, on peut
on
rètement exploiter 
ette information pour l'étude des é
ritures de nombre ou la stru
turedes dis
rétisation de plans.De même, en biologie molé
ulaire, nous sommes partis du 
onstat que même si des informa-tions de plus en plus nombreuses sont mises à disposition sur le 
omportement des systèmes bio-logiques, elles ne sont pas en nombre su�sant pour modéliser la 
omplexité de la dynamique dessystèmes usuellement 
onsidérés par les 
her
heurs en biologie (en parti
ulier 
eux qui travaillentsur des modèles eu
aryotes). J'ai don
 soutenu l'idée qu'il fallait volontairement se restreindre àla 
ompréhension des dépla
ements d'états stationnaires. Cette restri
tion a permis de s'appuyersur di�érentes appro
hes de résolution de 
ontraintes, ave
 l'ambition d'aider au diagnosti
 et àla mise en pla
e de plans expérimentaux.Le point 
ara
téristique de mes travaux est don
 de s'appuyer sur des interfa
es biolo-gie/mathématiques/informatiques pour enri
hir les di�érents domaines� Math → Info Les mathématiques apportent des stru
tures de Z
2-a
tion pour la 
ara
té-risation de plans dis
rets, et permettent de déduire des règles de 
onstru
tion des plansdis
rets.� Info → Math L'informatique, via des algorithmes pour dé
rire la frontière de fra
tals,permettent de 
al
uler expli
itement des développements de 
onstantes mathématiques, oude prouver que des partitions du plans sont parfaitement adéquates pour 
oder 
ertainesadditions modulo 1.� Math → Bio Les mathématiques fournissent des 
ritères de rédu
tions de modèles quipermettent de dé
rire les propriétés de systèmes biologiques et de faire des prédi
tions àleur sujet.� Info → Bio L'informatique fournit des méthodes de résolution de 
ontraintes utiles pourdiagnostiquer des in
ohéren
es entre les modèles des biologistes et les données grande-é
helle à leur disposition.� Bio → Info/Math La biologie, en parti
ulier la biologie molé
ulaire, fournit de nouveautypes de modèles qui génère des problématiques nouvelles et très ri
hes, par exemple larédu
tion de modèles non paramétrés en systèmes dynamiques et l'analyse de 
ontraintesde 
omplexité importante en programmation par ensembles-réponses.
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