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DIPLOMES

2003

1995

1992

1991

1989
1987

Habilitation a Diriger des Recherches, Université d’Evry.

Deux approches mathématiques de I’analyse des génomes : statistiques

des comptages de mots et prédictions en cartographie physique.

These de Mathématiques, spécialité Statistique, Université Paris V.

Etude asymptotique du nombre d’occurrences d’un mot dans une chaine de Markov
et application a la recherche de mots de fréquence exceptionnelle dans les séquences
d’ADN, mention trés honorable avec les félicitations.

DEA “Modélisation Stochastique et Statistique”, Université Paris XI.

Mention assez bien.

Maitrise de Mathématiques Appliquées aux Sciences Fondamentales, Université
Paris XI. Mention assez bien.

DEUG A, Université Paris XI. Mention bien.

Baccalauréat C, Les Ulis (91). Mention assez bien.

EXPERIENCE PROFESSIONNELLE

2018 -

Directrice de Recherche 1¢re classe, Unité Mathématiques et Informatique Appliquées,
du Génome a I’Environnement (MalAGE), INRAE, Jouy-en-Josas.

2006 — 2018 Directrice de Recherche 2e classe, Unité Mathématique, Informatique & Génome (MIG)

puis MalAGE, INRA, Jouy-en-Josas.

2000 — 2005 Chargée de Recherche 1¢ere classe, Unité Mathématique, Informatique & Génome (MIG),

INRA, Jouy-en-Josas.

1996 — 1999  Chargée de Recherche 2e classe, Unité de Biométrie, INRA, Jouy-en-Josas.

1996

Post-doctorante, Mathematics Department, University of Southern
California, Los Angeles, USA.

1992 — 1996  Attachée Scientifique Contractuelle, Unité de Biométrie, INRA, Jouy-en-Josas.



ADMINISTRATION et ANIMATION de la RECHERCHE

Directrice de I’unité Mathématiques et Informatique Appliquées, du Génome a I’ Environnement (2015
-2022).

Directrice de ’unité Mathématique, Informatique et Génome (2012 —2014).
Responsable scientifique de la plateforme de bioinformatique Migale (2016 — ).

Co-fondatrice et co-directrice du GdR CNRS 3003 Biolnformatique Moléculaire (BiM) (2006-2009,
2010-2013). http://www.gdr-bim.u-psud.fr/

Présidente de la Société Francgaise de Biolnformatique (SFBI) (2010 — 2016).

Animatrice du réseau Statistics for Systems Biology (anciennement “Statistiques des Séquences Bio-
logiques™) (1995 —2012). http://www.ssbgroup. fr

Participation a des instances collectives :

- Commission Administrative Paritaire Locale des Techniciens de la Recherche, INRA Jouy-en-Josas
(2014 -).

- Conseil Académique de 1’Université Paris-Saclay (2015 — 2019).

- Commission Locale de Développement Durable (2017 —), INRAE Jouy-en-Josas.

- Comité d’Orientation Stratégique RSE d’INRAE (2022 —).

EXPERTISES et CONSEILS SCIENTIFIQUES

Relectrice de 56 articles de journaux depuis 1996 pour

- Annals of Applied Probability, Journal of Applied Probability, ESAIM : Probability and Statistics,
Combinatorics, Probability and Computing, Methodology and Computing in Applied Probability,
Discrete Applied Mathematics, Glasnik Matematicki, Annales de ’Institut Henri Poincarré, Annals
of the Institute of Statistical Mathematics, Biometrics, Statistical Applications in Genetics and Mole-
cular Biology,

- Journal of Computational Biology, Journal of Mathematical Biology, Bioinformatics, BMC Bioin-
formatics, IEEE Transactions on Computational Biology and Bioinformatics, Journal of Bioinforma-
tics and Computational Biology, Journal of Computer & Chemistry, INFORMS-Journal of Compu-
ting, Europhysics Letters,

- Nucleic Acid Research, Genomics, Journal of Molecular Evoluvion, Canadian Journal of Microbio-
logy, Archae.

Membre de comités éditoriaux :

- Scandinavian Journal of Statistics (sept 2012 - aott 2019)

- Journal of Computational Biology (2014 - 2019)

- Methodology and Computing in Applied Probability (2017 - 2021)
- Nucleic Acid Research Genomics and Bioinformatics (avril 2019 - )

Membre de comités de programme de conférences :
- 3rd Annual International Conference on Computational Molecular Biology (RECOMB), Lyon,



France. Avril 1999.

- 2e Journées Ouvertes : Biologie, Informatique, Mathématique (JOBIM), Toulouse, France. Mai
2001.

- 3rd Workshop on Algorithms in Biolnformatics (WABI), Budapest, Hongrie. Septembre 2003.

- 8th Annual International Conference on Computational Molecular Biology (RECOMB), San Diego,
Californie, USA. Mars 2004.

- 6e Journées Ouvertes : Biologie, Informatique, Mathématique (JOBIM), Lyon, France. Juillet 2005.
- 5th Workshop on Algorithms in Biolnformatics (WABI), Eivissa, Espagne. Octobre 2005.

- 7e Journées Ouvertes : Biologie, Informatique, Mathématique (JOBIM), Bordeaux, France. Juillet
2006.

- 11th Annual International Conference on Computational Molecular Biology (RECOMB), Oakland,
Californie, USA. April 2007.

- 10e Journées Ouvertes : Biologie, Informatique, Mathématique (JOBIM), Nantes, France. Juin 2009.
- 42e Journées de Statistiques (JDS), Marseille, France. Mai 2010.

- 12e Journées Ouvertes : Biologie, Informatique, Mathématique (JOBIM), Paris, France. Juin 2011.
- 13e Journées Ouvertes : Biologie, Informatique, Mathématique (JOBIM), Rennes, France. Juillet
2012.

- 14e Journées Ouvertes : Biologie, Informatique, Mathématique (JOBIM), Toulouse, France. Juillet
2013.

- 16e Journées Ouvertes : Biologie, Informatique, Mathématique (JOBIM), Clermont-Ferrand, France.
Juillet 2015.

- 8th International Conference on Bioinformatics Models, Methods and Algorithms (BIOINFORMA-
TICS 2017), Porto, Portugal. Février 2017.

- 19¢ Journées Ouvertes : Biologie, Informatique, Mathématique (JOBIM), Marseille, France. Juillet
2018.

- 20e Journées Ouvertes : Biologie, Informatique, Mathématique (JOBIM), Nantes, France. Juillet
2019.

- 2le Journées Ouvertes : Biologie, Informatique, Mathématique (JOBIM), Montpellier, France.
Juillet 2020.

- 2ée Journées Ouvertes : Biologie, Informatique, Mathématique (JOBIM), Paris, France. Juillet 2021.
Présidente.

Membre de Conseils Scientifiques :

- Programme Bioinformatique frangais inter-EPST (2000 — 2003).

- Action Concertée Incitative IMPBio (2003 - 2004).

- Département Mathématiques et Informatique Appliquées de I’'INRA (2002 — 2011).

- Cellule Bioinformatique de I’ INRA (2009 — 2016).

- Cellule de coordination du Métaprogramme Métaomiques des Ecosystemes Microbiens de 'INRA
(2010 — 2018).

- Science Advisory Board du projet européen FP7 RADIANT (2013 - 2015)

- Science Advisory Board de I’Institut de Biologie Computationelle de Montpellier (2014 — 2017)

- GdR CNRS 3003 Biolnformatique Moléculaire (2014 — 2020)

- Conseil du département de Mathématique de 1’ Université Paris-Saclay (2016 — 2020)

- Conseil de la Graduate School de Mathématiques de I’ Université Paris-Saclay (2020 —) ; représentante
INRAE.

- Comité de pilotage de I’ Institut Convergence INCEPTION (2017 — ) ; représentante INRAE.

- Comité des programmes de I’Institut Convergence DatalA (2019 —); représentante INRAE.

Membre d’Instances d’évaluation :



- Commission Scientifique Spécialisée Mathématique, Bioinformatique et Intelligence Artificielle de
I’INRA (2002 - 2010).

- Comité d’évaluation AERES du laboratoire TIMC de Grenoble (avril 2010).

- Comité d’évaluation scientifique des personnels (COMESP) de I’ Institut Pasteur (2016 — 2019).

- Commission Scientifique Spécialisée Soutien et Pilotage de la Recherche d’INRAE (2021 — 2024).
- Comité d’évaluation HCERES de I’unité LITIS de Rouen (octobre 2021).

Participations a des jurys de concours :

- Assistant Ingénieur a 'INRA (2008),

- Ingénieur d’Etude a I'INRA (1999, 2019-présidente),

- Ingénieur de Recherche a I'INRA (2009, 2014),

- Ingénieur de Recherche (CIPP) a INRAE (2020-présidente),

- Ingénieur de Recherche Hors Classe (2017-2019, 2021),

- Maitre de Conférence a I'INA-PG (2005),

- Maitre de Conférence a I’ Université Paris-Sud (2011), Rouen (2012), Marseille (2014), Paris-Pierre
et Marie Curie (2016), Le Mans (2017), Paris-Diderot (2018),

- Professeur a I’Université de Montpellier 2 (2009), Paris-Diderot (2015, 2018), Université Libre de
Bruxelles (2016),

- Chargé de Recherche a I'INRA (2001, 2002, 2013, 2018, 2021),

- Chargé de Recherche 1¢ere classe a 'INRA (2014, 2016),

- Group leader a I’Institut Pasteur (2015),

- Directeur de Recherche a I'INRA (2007, 2014, 2016, 2018, 2021), a 'INRIA (2011).

Participation a des jurys de these :

- Elodie Nédélec, Université Paris XI, examinatrice (2004).

- Gaélle Gusto, Université Paris XI, encadrante (2004).

- Christelle Melo de Lima, Université de Lyon, rapporteur (2005).

- Narjiss Touyar, université de Rouen, co-encadrante (2006).

- Leonor Palmeira, Université de Lyon, rapporteur (2007).

- Etienne Roquain, Université Paris XI, encadrante (2007).

- Fabrice Touzain, Université de Nancy, présidente (2007).

- Fanny Villers, Université Paris XI, présidente (2007).

- Aude Liefooghe, Université de Lille, membre (2008).

- Simona Grusea, Université de Marseille, rapporteur (2008).

- Elisabeth Ford, Oxford University, rapporteur (2009).

- Lisbeth Carstensen, Copenhagen University, rapporteur (2010).

- Hugo Devillers, Université d’Evry, directrice (2011).

- Jean-Baka Domelevo-Entfellner, Université de Montpellier, rapporteur (2011).

- Abdelkader Behdenna, Université Paris Pierre et Marie Curie, examinatrice (2016).
- Ibrahim Sultan, Université Paris-Saclay, co-encadrante (2019).

- Christophe Menichelli, Université de Montpellier, examinatrice (2019).

- Guillaume Gautreau, Université d’Evry, examinatrice (2020).

- Romain Ménégaux, Université de recherche Paris Sciences et Lettres, examinatrice (2021).

Participation a des jurys de HDR :

- Valentina Boeva, Université Paris 6, examinatrice (2014).

- Pierre Peterlongo, Université de Rennes, rapporteure (2016).
- Guillem Rigaill, Université Paris-Saclay, rapporteure (2020).
- Rayan Chikhi, Sorbonne Université, rapporteure (2021).

4



VALORISATION et VULGARISATION de la RECHERCHE, ENSEIGNEMENT

Co-responsable du cycle de formation “Bioinformatique par la pratique” de la plate-forme MIGALE
(http://migale. jouy.inra.fr/formations) depuis 2004.

Activités d’enseignement sur le theme de méthodes statistiques pour la cartographie et I’analyse des
génomes ou sur le langage R : en moyenne 45h/an sur 2000-2011, environ 24h/an depuis 2012. Par
exemple : Chaines de Markov et modeéles de Markov cachés pour I’analyse de séquences (1 jour) dans
le Master 2 de Biolnformatique de Paris-Diderot, ou Initiation au langage R (2 jours) dans le cycle
de formation continue de la plateforme Migale.

Participation a la création et a I’animation d’un atelier grand public sur I’alignement de séquences
lors des journées portes ouvertes du centre Inra de Jouy-en-Josas a I’occasion des 70 ans de I’'Inra
(2016).

Exposé de vulgarisation dans le cadre de la K’ fét des Sciences du college de Bures-sur-Y vette (9 mars
2018) http://sciencescollegebures.blogspot.fr

Interview dans le cadre des Tables Ouvertes en Biolnformatiques de 1’association des Jeunes Bioin-
formatitiens Francais (2016).
https://Jjebif.fr/fr/evenements/tobi-tables-ouvertes—-en-bioinfo/

Co-auteur (avec F. Gélis, puis A. Bouvier, puis M. Hoebeke) du logiciel R’MES dedié a la Recherche
de Mots Exceptionnels dans les Séquences (distribué gratuitement sur le site
http://migale. jouy.inra.fr/outils/mig/rmes

ORGANISATION DE CONFERENCES

Co-organisation :

- 11e European Young Statisticians Meeting, Marly-le-Roi, France. Aofit 1999.

- 3e Annual International Conference on Computational Molecular Biology (RECOMB), Lyon, France.
Avril 1999.

- colloque Mathematics for Biological Networks, Paris, France (http://stat .genopole.cnrs.
fr/MBN2007/). Décembre 2007.

- Journées du GdR Bioinformatique Moléculaire, Paris, France (http://www.gdr-bim.u-psud.
fr/journees—gdr.php). Novembre 2009.

- ler satellite Bioinformatics for Regulatory Genomics (BioReg SIG) de ISMB, Boston, USA (http:
//light.ece.ohio.edu/bioreg/2010/). Juillet 2010.

- Ecole-Chercheurs Métagénomique des Ecosystemes Microbiens, Paris, France. Février 2011.

- 2e satellite Bioinformatics for Regulatory Genomics (BioReg SIG) de ISMB, Vienne, Autriche
(http://light.ece.ochio.edu/bioreg/2011/). Juillet 2011.

- Journées du GdR Bioinformatique Moléculaire, Paris, France (http://mig. jouy.inra.fr/
?gq=fr/journees—gdrbim-2012). Janvier 2012.

- Journées du GdR Bioinformatique Moléculaire, Paris, France (http://www.gdr-bim.cnrs.
fr/coll-2013/). Novembre 2013.

- ler workshop Recent Computational Advances in Metagenomics (RCAM), en marge de ECCB’ 14,
Strasbourg, France. Septembre 2014.

- 13e European Conference on Computational Biology (ECCB), Strasbourg, France (http://www.



eccbl4.org). Septembre 2014.

- 2e workshop Recent Computational Advances in Metagenomics (RCAM), Paris, France. Septembre
2015.

- 3e workshop Recent Computational Advances in Metagenomics (RCAM), en marge de ECCB’ 16,
La Haye, Pays-Bas. Septembre 2016.

- 4e workshop Recent Computational Advances in Metagenomics (RCAM), Paris, France. Septembre
2017.

- 50e Journées de Statistique, Palaiseau, France. Mai 2018.

- 5e workshop Recent Computational Advances in Metagenomics (RCAM), en marge de ECCB’18,
Athenes, Grece. Septembre 2018.

- Assemblée Générale du département MIA de I’Inra, Massy-Jouy, France. Mai 2019.

- 6e workshop Recent Computational Advances in Metagenomics (RCAM), Paris, France. Septembre
2019.

Organisation de sessions :

- “Phylogénie” et “Analyse statistique des séquences” aux Journées MAS : Modélisation pour les
Sciences du Vivant, Grenoble, France. Septembre 2002.

- “Probabilistic problems on words in computational biology” a I’ International Workshop in Applied
Probability, Le Pirée, Grece. Mars 2004.

- “Probability and Statistics applied to Computational Biology” a I’ International Workshop in Applied
Probability, University of Connecticut, USA. Mai 2006.

- “Applied probability methodology in computational biology” a la 31éme Conference on Stochastic
Processes and their Applications Paris, France. Juillet 2006.

- “Probability and Statistics applied to Computational Biology” a I’ International Workshop in Applied
Probability, Université de Compiegne, France. Juillet 2008.

- “Probability and Statistics for Genomics” a 1’ International Workshop in Applied Probability, Ma-
drid, Espagne. Juillet 2010.

- “ Applied Probability in Computational Biology” a I’ International Workshop in Applied Probability,
Antalya, Turquie. Juin 2014.
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Articles dans revues a comité de lecture
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[2] SCHBATH, S., PRUM, B. and TURCKHEIM, E. DE (1995). Exceptional motifs in different
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sence d’homogénéité sur la longueur des clones. Mémoire de D.E.S.S. Informatique Ap-
pliquée a la Biologie, Université Versailles-Saint-Quentin (6 mois).

LEPAGE, F. (1999). Implémentation et analyse d’une nouvelle méthode statistique de classifi-
cation de protéines. Mémoire de D.E.S.S. Informatique Appliquée a la Biologie, Université
Versailles-Saint-Quentin (6 mois).

NEDELEC, E. (1999). Recherche des mots exceptionnels dans les séquences d’ADN condition-
nellement a ’arrivée d’un long mot. Mémoire de D.E.A. Modélisation Stochastique et Statis-
tique, Université Paris-XI, Orsay (4 mois).

GusTO, G. (2000). Approximation par une loi de poisson composée de la loi du comptage
d’un mot rare dans une chaine de markov. Mémoire de D.E.A. Modélisation Stochastique et
Statistique, Université Paris-XI, Orsay (3 mois).

BASTIERE, J. (2002). Etude de la répartition des sites Chi sur le génome de plusieurs souches
de Escherichia coli. Mémoire de Maitrise de Biologie Cellulaire et Physiologie, Université de
Versailles. (1 mois).

LAJUS, A. (2002). Conception d’une interface JAVA pour la comparaison de I’exceptionnalité
des mots dans deux séquences d’ADN. Mémoire de 3¢me année IUP Génie Biologique et
Informatique, Université d’Evry. (7 mois).

WYNANT, W. (2002). Modélisation de la corépartition de mots le long d’un génome. Mémoire
de DESS Ingénierie Mathématique - Université Paris XI. (6 mois).

DEMIZIEUX, R. (2002). Etude de la significativité statistisque des scores obtenus a partir de la
méthode de reconnaissance de repliement des protéines FROST. Mémoire de DEA Statistique
et modeles aléatoires en Economie et Finances, Université Paris VII. (4 mois).

WYNANT, W. (2003). Recherche de mots exceptionnels dans une chaine de Markov cachée.
Mémoire de DEA Application des Mathématiques et de I’ Informatique a la Biologie - Univer-
sité d’Evry (6 mois).

BOURGAIT, 1. (2003). Comparaison d’un systeme de réparation de ’ADN chez des souches
pathogenes et non pathogénes d’E. coli. Mémoire de DESS Ingénierie et Génomique Fonc-
tionnelle - Université de Paris 7 (6 mois).

SIMON, G. (2003). Analyse statistique du contexte des motifs Chi chez E. coli. Mémoire de 1ere
année de I’ENSAE - Malakoff (5 semaines).
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GUERIN, J. (2004). Réalisation d’une interface java pour les résultats du logiciel R’MES Mémoire
de DESS Informatique Appliquée a la Biologie - Universités Paris VI, Versailles et Evry. (5
mois).

ROQUAIN, E. (2004). Approximation de Poisson composée du comptage d’une famille de mots
dans une chaine de Markov. Mémoire de DEA Modélisation Stochastique et Statistique -
Université d’Orsay. (5 mois).

GROSZ, S. (2006). Indice de confiance pour les boucles spécifiques d’un génome obtenues par
alignement de génomes complets. Mémoire de Master 2éme année Biolnformatique et Bio-
Statistiques - Université d’Orsay. (6 mois).

THABET, H. (2007). Analyse statistique du nombre de mots communs a deux génomes. Mémoire
de Master 2 Recherche Modélisation Aléatoire - Universtité Paris 7. (5 mois).

ARISTE, O. (2010). Evolution du motif Chi chez Escherichia coli et Staphylococcus aureus.
Mémoire de Licence professionnelle - IUT de Perpignan. (5 mois).

BELISSEN, V., CABRAL-MORAES, J.-F., DARTEVELLE, B., DUMAZERT, J., FAUGEROUX, R.
and STEPHAN, J.-Y. (2012). Analyse de génome par une approche statistique, [’ utilisation des
matrices poids-position. Projet Scientifique Collectif, 2éme année de I’Ecole Polytechnique.
(8 mois).

LACOUR, H. (2012). Comparaison de méthodes de classification de séquences d’ADN et appli-
cation a des données métagénomiques. Mémoire de 2¢me année de 1’Institut de Statistique de
Paris. (4 mois).

PRIVAT, M. (2014). Logiques cis-régulatrices dans le développement du cerveau moyen. Mas-
ter’s thesis, ENS Lyon - L3. (2 mois).

AHMED ZAID, L. (2017). Analyse du lien entre puissance métabolique et entropie du génome
chez les microorganismes. Master’s thesis, Université de Bordeaux. (4 mois).

Lao, J. (2017). Comparaison de méthodes statistiques d’inférence de réseaux de co-occurences
au sein d’écosystémes microbiens a partir de données métagénomiques. Master’s thesis, Uni-
versité Paris-Diderot. (6 mois).

DuLAC, G. (2020). Taxonomic classification of hyper variable regions with machine learning.
Research paper. Master Data science for business. X-HEC.

23 décembre 2021.
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