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BIOGRAPHIE

Née le 19 décembre 1969 à Nantes, France.
Mariée, 2 enfants.
E-mail : Sophie.Schbath@inrae.fr

DIPLOMES

2003 Habilitation à Diriger des Recherches, Université d’Evry.
Deux approches mathématiques de l’analyse des génomes : statistiques
des comptages de mots et prédictions en cartographie physique.

1995 Thèse de Mathématiques, spécialité Statistique, Université Paris V.
Étude asymptotique du nombre d’occurrences d’un mot dans une chaı̂ne de Markov
et application à la recherche de mots de fréquence exceptionnelle dans les séquences
d’ADN, mention très honorable avec les félicitations.

1992 DEA “Modélisation Stochastique et Statistique”, Université Paris XI.
Mention assez bien.

1991 Maı̂trise de Mathématiques Appliquées aux Sciences Fondamentales, Université
Paris XI. Mention assez bien.

1989 DEUG A, Université Paris XI. Mention bien.
1987 Baccalauréat C, Les Ulis (91). Mention assez bien.

EXPERIENCE PROFESSIONNELLE

2018 – Directrice de Recherche 1ère classe, Unité Mathématiques et Informatique Appliquées,
du Génome à l’Environnement (MaIAGE), INRAE, Jouy-en-Josas.

2006 – 2018 Directrice de Recherche 2e classe, Unité Mathématique, Informatique & Génome (MIG)
puis MaIAGE, INRA, Jouy-en-Josas.

2000 – 2005 Chargée de Recherche 1ère 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.
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ADMINISTRATION et ANIMATION de la RECHERCHE

Directrice de l’unité Mathématiques et Informatique Appliquées, du Génome à l’Environnement (2015
– 2022).

Directrice de l’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 BioInformatique Moléculaire (BiM) (2006–2009,
2010–2013). http://www.gdr-bim.u-psud.fr/

Présidente de la Société Française de BioInformatique (SFBI) (2010 – 2016).

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

Participation à des instances collectives :
- Commission Administrative Paritaire Locale des Techniciens de la Recherche, INRA Jouy-en-Josas
(2014 – ).
- Conseil Académique de l’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 l’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 - août 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,
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France. Avril 1999.
- 2e Journées Ouvertes : Biologie, Informatique, Mathématique (JOBIM), Toulouse, France. Mai
2001.
- 3rd Workshop on Algorithms in BioInformatics (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 BioInformatics (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.
- 19e Journées Ouvertes : Biologie, Informatique, Mathématique (JOBIM), Marseille, France. Juillet
2018.
- 20e Journées Ouvertes : Biologie, Informatique, Mathématique (JOBIM), Nantes, France. Juillet
2019.
- 21e 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 français inter-EPST (2000 – 2003).
- Action Concertée Incitative IMPBio (2003 - 2004).
- Département Mathématiques et Informatique Appliquées de l’INRA (2002 – 2011).
- Cellule Bioinformatique de l’INRA (2009 – 2016).
- Cellule de coordination du Métaprogramme Métaomiques des Ecosystèmes Microbiens de l’INRA
(2010 – 2018).
- Science Advisory Board du projet européen FP7 RADIANT (2013 – 2015)
- Science Advisory Board de l’Institut de Biologie Computationelle de Montpellier (2014 – 2017)
- GdR CNRS 3003 BioInformatique Moléculaire (2014 – 2020)
- Conseil du département de Mathématique de l’Université Paris-Saclay (2016 – 2020)
- Conseil de la Graduate School de Mathématiques de l’Université Paris-Saclay (2020 –) ; représentante
INRAE.
- Comité de pilotage de l’Institut Convergence INCEPTION (2017 – ) ; représentante INRAE.
- Comité des programmes de l’Institut Convergence DataIA (2019 –) ; représentante INRAE.

Membre d’Instances d’évaluation :
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- Commission Scientifique Spécialisée Mathématique, Bioinformatique et Intelligence Artificielle de
l’INRA (2002 – 2010).
- Comité d’évaluation AERES du laboratoire TIMC de Grenoble (avril 2010).
- Comité d’évaluation scientifique des personnels (COMESP) de l’Institut Pasteur (2016 – 2019).
- Commission Scientifique Spécialisée Soutien et Pilotage de la Recherche d’INRAE (2021 – 2024).
- Comité d’évaluation HCERES de l’unité LITIS de Rouen (octobre 2021).

Participations à des jurys de concours :
- Assistant Ingénieur à l’INRA (2008),
- Ingénieur d’Etude à l’INRA (1999, 2019-présidente),
- Ingénieur de Recherche à l’INRA (2009, 2014),
- Ingénieur de Recherche (CIPP) à INRAE (2020-présidente),
- Ingénieur de Recherche Hors Classe (2017-2019, 2021),
- Maı̂tre de Conférence à l’INA-PG (2005),
- Maı̂tre de Conférence à l’Université Paris-Sud (2011), Rouen (2012), Marseille (2014), Paris-Pierre
et Marie Curie (2016), Le Mans (2017), Paris-Diderot (2018),
- Professeur à l’Université de Montpellier 2 (2009), Paris-Diderot (2015, 2018), Université Libre de
Bruxelles (2016),
- Chargé de Recherche à l’INRA (2001, 2002, 2013, 2018, 2021),
- Chargé de Recherche 1ère classe à l’INRA (2014, 2016),
- Group leader à l’Institut Pasteur (2015),
- Directeur de Recherche à l’INRA (2007, 2014, 2016, 2018, 2021), à l’INRIA (2011).

Participation à des jurys de thèse :
- Élodie Nédélec, Université Paris XI, examinatrice (2004).
- Gaëlle 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 à 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).
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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 thème de méthodes statistiques pour la cartographie et l’analyse des
génomes ou sur le langage R : en moyenne 45h/an sur 2000-2011, environ 24h/an depuis 2012. Par
exemple : Chaı̂nes de Markov et modèles de Markov cachés pour l’analyse de séquences (1 jour) dans
le Master 2 de BioInformatique de Paris-Diderot, ou Initiation au langage R (2 jours) dans le cycle
de formation continue de la plateforme Migale.

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

Exposé de vulgarisation dans le cadre de la K’fêt des Sciences du collège de Bures-sur-Yvette (9 mars
2018) http://sciencescollegebures.blogspot.fr

Interview dans le cadre des Tables Ouvertes en BioInformatiques de l’association des Jeunes Bioin-
formatitiens Français (2016).
https://jebif.fr/fr/evenements/tobi-tables-ouvertes-en-bioinfo/

Co-auteur (avec F. Gélis, puis A. Bouvier, puis M. Hoebeke) du logiciel R’MES dedié à 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. Août 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.
- 1er satellite Bioinformatics for Regulatory Genomics (BioReg SIG) de ISMB, Boston, USA (http:
//light.ece.ohio.edu/bioreg/2010/). Juillet 2010.
- Ecole-Chercheurs Métagénomique des Ecosystèmes Microbiens, Paris, France. Février 2011.
- 2e satellite Bioinformatics for Regulatory Genomics (BioReg SIG) de ISMB, Vienne, Autriche
(http://light.ece.ohio.edu/bioreg/2011/). Juillet 2011.
- Journées du GdR Bioinformatique Moléculaire, Paris, France (http://mig.jouy.inra.fr/
?q=fr/journees-gdrbim-2012). Janvier 2012.
- Journées du GdR Bioinformatique Moléculaire, Paris, France (http://www.gdr-bim.cnrs.
fr/coll-2013/). Novembre 2013.
- 1er 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.
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eccb14.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,
Athènes, Grèce. Septembre 2018.
- Assemblée Générale du département MIA de l’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” à l’International Workshop in Applied
Probability, Le Pirée, Grèce. Mars 2004.
- “Probability and Statistics applied to Computational Biology” à l’International Workshop in Applied
Probability, University of Connecticut, USA. Mai 2006.
- “Applied probability methodology in computational biology” à la 31ème Conference on Stochastic
Processes and their Applications Paris, France. Juillet 2006.
- “Probability and Statistics applied to Computational Biology” à l’International Workshop in Applied
Probability, Université de Compiègne, France. Juillet 2008.
- “Probability and Statistics for Genomics” à l’International Workshop in Applied Probability, Ma-
drid, Espagne. Juillet 2010.
- “ Applied Probability in Computational Biology” à l’International Workshop in Applied Probability,
Antalya, Turquie. Juin 2014.

PUBLICATIONS

Articles dans revues à comité de lecture

[1] SCHBATH, S. (1995). Compound Poisson approximation of word counts in DNA sequences.
ESAIM : Probability and Statistics. 1 1–16.

[2] SCHBATH, S., PRUM, B. and TURCKHEIM, É. DE (1995). Exceptional motifs in different
Markov chain models for a statistical analysis of DNA sequences. J. Comp. Biol. 2 417–437.

[3] SCHBATH, S. (1997). Coverage processes in physical mapping by anchoring random clones. J.
Comp. Biol. 4 61–82.

[4] SCHBATH, S. (1997). An efficient statistic to detect over- and under-represented words in DNA
sequences. J. Comp. Biol. 4 189–192.

[5] REINERT, G. and SCHBATH, S. (1998). Compound Poisson and Poisson process approxima-
tions for occurrences of multiple words in Markov chains. J. Comp. Biol. 5 223–254.
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[6] EL KAROUI, M., BIAUDET, V., SCHBATH, S. and GRUSS, A. (1999). Characteristics of Chi
distribution on several bacterial genomes. Research in Microbiology. 150 579–587.

[7] REINERT, G., SCHBATH, S. and WATERMAN, M. (2000). Probabilistic and statistical proper-
ties of words : an Overview. J. Comp. Biol. 7 1–46.

[8] SCHBATH, S., BOSSARD, N. and TAVARÉ, S. (2000). The effect of non-homogeneous clone
length distribution on the progress of an STS mapping project. J. Comp. Biol. 7 47–58.

[9] SCHBATH, S. (2000). An overview on the distribution of word counts in Markov chains. J.
Comp. Biol. 7 193–201.

[10] ROBIN, S. and SCHBATH, S. (2001). Numerical comparison of several approximations of the
word count distribution in random sequences. J. Comp. Biol. 8 349–359.

[11] ROBIN, S., DAUDIN, J.-J., RICHARD, H., SAGOT, M.-F. and SCHBATH, S. (2002). Occur-
rence probability of structured motifs in random sequences. J. Comp. Biol. 9 761–773.

[12] SCHBATH, S. (2003). Statistical methods in physical mapping. Encyclopedia of the Human Ge-
nome, 434, Nature Publishing Group. (http://www.ehgonline.net/mathematical.
asp)

[13] SCHBATH, S. (2004). A la recherche de mots de fréquence exceptionnelle dans les génomes.
Images des Mathématiques.

[14] GUSTO, G. and SCHBATH, S. (2005). FADO : a statistical method to detect favored or avoi-
ded distances between motif occurrences using the hawkes’ model. Statistical Applications in
Genetics and Molecular Biology. 4, Article 24.

[15] MATIAS, C., SCHBATH, S., BIRMELÉ, E., DAUDIN, J.-J. and ROBIN, S. (2006). Network
motifs : mean and variance for the count. REVSTAT. 4 31–51.

[16] STEFANOV, V., ROBIN, S., and SCHBATH, S. (2007). Waiting times for clumps of patterns and
for structured motifs in random sequences. Discrete Applied Mathematics. 155, 868–880.

[17] ROQUAIN, E. and SCHBATH, S. (2007). Improved compound Poisson approximation for the
number of occurrences of multiple words in a stationary Markov chain. Adv. Appl. Prob. 39
1–13.

[18] ROBIN, S., SCHBATH, S. and VANDEWALLE, V. (2007). Statistical tests to compare motif
count exceptionalities. BMC Bioinformatics 8 :84, 20 pages.

[19] HALPERN, D., CHIAPELLO, H., SCHBATH, S., ROBIN, S., HENNEQUET-ANTIER, C., GRUSS,
A. and EL KAROUI, M. (2007). Identification of DNA motifs implicated in maintenance of
bacterial core genomes by predictive modelling. PLoS Genetics. 3(9) e153.

[20] TOUZAIN, F., SCHBATH, S., DEBLED-RENNESSON, I., AIGLE, B., LEBLOND, P. and KU-
CHEROV, G. (2008). SIGffRid : a tool to search for σ factor binding sites in bacterial genomes
using comparative approach and biologically driven statistics. BMC Bioinformatics. 9 :73 1–23.

[21] PICARD, F., DAUDIN, J.-J., KOSKAS, M., SCHBATH, S. and ROBIN, S. (2008). Assessing
the exceptionality of network motifs. J. Comp. Biol. 15 :1 1–20.

[22] TOUYAR, N., SCHBATH, S., CELLIER, D. and DAUCHEL, H. (2008). Poisson approximation
for the number of repeats in a Markov chain model. J. Appl. Prob. 45 440–455.

[23] MERCIER, R., PETIT, M.-A., SCHBATH, S., ROBIN, S., EL KAROUI, M., BOCCARD, F. and
ESPELI, O. (2008). The MatP/matS site specific system organizes the Terminus region of the
E. coli chromosome into a Macrodomain. Cell. 135 475–485.
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[24] SCHBATH, S., LACROIX, V. and SAGOT, M.-F. (2009). Assessing the exceptionality of colou-
red motifs in networks. EURASIP Journal on Bioinformatics and Systems Biology. ID 616234
1–9.

[25] REYNAUD-BOURET, P. and SCHBATH, S. (2010). Adaptive estimation for Hawkes’ processes ;
Application to genome analysis. Annals of Statistics. 38 (5) 2781–2822.

[26] TOUZAIN, F., PETIT, M.-A., SCHBATH, S. and EL KAROUI, M. (2011). DNA motifs that
sculpt the bacterial chromosome. Nature Reviews Microbiology. 9 15–26.

[27] STEFANOV, V., ROBIN, S. and SCHBATH, S. (2011). Occurrence of structured mo-
tifs in random sequences : Arbitrary number of boxes. Discrete Applied Mathematics.
doi :10.1016/j.dam.2010.12.023.

[28] DEVILLERS, H., CHIAPELLO, H., SCHBATH, S. and EL KAROUI, M. (2011). Robustness
assessment of whole bacterial genome segmentations. Journal of Computational Biology. 18
1155–1165.

[29] DEVILLERS, H. and SCHBATH, S. (2012). Separating significant matches from spurious
matches in DNA sequences. Journal of Computational Biology. 19 1–12.

[30] FAYYAZ, A., LAUNAY, G., SCHBATH, S., GIBRAT, J.-F. and RODOLPHE, F. (2012). Statistical
significance of threading scores. Journal of Computational Biology. 19 13–29.

[31] SCHBATH, S., MARTIN, V., ZYTNICKI, M., FAYOLLE, J., LOUX, V. and GIBRAT, J.-F.
(2012). Mapping reads on a genomic sequence : an algorithmic overview and a practical com-
parative analysis. Journal of Computational Biology. 19 796–813.

[32] DE PAEPE, M., HUTINET, G., SON, O., AMARIR-BOUHRAM, J., SCHBATH, S. and PETIT,
M.-A. (2014). Temperate phages acquire DNA from defective prophages by relaxed homolo-
gous recombination : The role of Rad52-like recombinases. PLOS Genetics. 10(3) e1004181.

[33] MASSIP, F., SHEINMAN, M., SCHBATH, S. and ARNDT, P. (2015). How evolution of genomes
is reflected in exact DNA sequence match statistics. Molecular biology and evolution. 32 524–
535.

[34] MASSIP, F., SHEINMAN, M., SCHBATH, S. and ARNDT, P. (2016). Comparing the statistical
fate of paralogous and orthologous sequences. Genetics. 204 1–7.

[35] BENOIT, G., PETERLONGO, P., MARIADASSOU, M., DREZEN, E., SCHBATH, S., LAVENIER,
D. and LEMAITRE, C. (2016). Multiple comparative metagenomics using multiset k-mer coun-
ting. PeerJ Computer Science. 2 e94.

[36] BENOIT, G., MARIADASSOU, M., ROBIN, S., SCHBATH, S., PETERLONGO, P. and LE-
MAITRE, C. (2020). Simkamin : fast and resource frugal de novo comparative metagenomics.
Bioinformatics. 36.

[37] HUREL, J., SCHBATH, S., BOUGEARD, S., ROLLAND, M., PETRILLO, M. and F., T. (2020).
Dugmo : tool for the detection of unknown genetically modified organisms with high-throughput
sequencing data for pure bacterial samples. BMC Bioinformatics. 21.

[38] SULTAN, I., FROMION, V., SCHBATH, S. and NICOLAS, P. (2020). Statistical modelling of
bacterial promoter sequences for regulatory motif discovery with the help of transcriptome data :
application to Listeria monocytogenes. Journal of the Royal Society Interface. 17.

[39] AUBERT, J., SCHBATH, S. and ROBIN, S. (2021). Model-based biclustering for overdispersed
count data with application in microbial ecology. Methods in Ecology and Evolution. 12 1050–
1061.
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[40] BIZE, A., MIDOUX, C., MARIADASSOU, M., SCHBATH, S., FORTERRE, P. and DA CUNHA,
V. (2021). Exploring short k-mer profiles in cells and mobile elements from archaea highlights
the major influence of both the ecological niche and evolutionary history. BMC Genomics. 22.

[41] MARIADASSOU, M., NOUVEL, L.-X., CONSTANT, F., MORGAVI, D., RAULT, L., BAR-
BEY, S., HELLOIN, E., RUÉ, O., SCHBATH, S., LAUNAY, F., SANDRA, O., LEFEBVRE, R.,
LE LOIR, Y., GERMON, P., CITTI, C. and EVEN, S. (2023). Microbiota members from body
sites of dairy cows are largely shared within individual hosts throughout lactation but sharing is
limited in the herd. Animal Microbiome. 5 32.

Ouvrages / Chapitres d’ouvrages

[42] SCHBATH, S. and BOUVIER, A. (1998). Finding words with unex-
pected frequencies in DNA sequences. In Explorapedia of Statisti-
cal and Mathematical Techniques for use in Research and Technology
(http://www.bioss.sari.ac.uk/smart/unix/intro/slides/home.htm).

[43] REINERT, G. and SCHBATH, S. (1999). Compound Poisson approximations for occurrences
of multiple words. Dans Statistics in Genetics and Molecular Biology, (F. Seillier, ed.). IMS
Lecture Notes-Monograph Series. 33 257–275.

[44] ROBIN, S., RODOLPHE, F. and SCHBATH, S. (2003). ADN, mots et modèles. BELIN.

[45] REINERT, G., SCHBATH, S. and WATERMAN, M. (2005). Statistics on words with applications
to biological sequences. Dans Applied Combinatorics on Words, (J. Berstel and D. Perrin, ed.).
Cambridge University Press.

[46] ROBIN, S., RODOLPHE, F. and SCHBATH, S. (2005). DNA, Words and Models. Cambridge
University Press.

[47] SCHBATH, S. and ROBIN, R. (2009). How can pattern statistics be useful for DNA motif
discovery? Dans Scan Statistics – Methods and Applications, (J. Glaz, I. Pozdnyakov, and
S. Wallenstein, eds.). Statistics for Industry and Technology. Birkhauser.

[48] SCHBATH, S. and HOEBEKE, M. (2011). R’MES : a tool to find motifs with a significantly
unexpected frequency in biological sequences. Dans Advances in genomic sequence analysis
and pattern discovery, (L. Elnitski, O. Piontkivska, and L. Welch, eds.). Science, Engineering,
and Biology Informatics, vol. 7. World Scientific.

Rapports techniques, Logiciels

[49] GÉLIS, F. and SCHBATH, S. (1996). R’MES : Recherche de Mots Exceptionnels dans les
Séquences d’ADN – Version 1. Notice d’utilisation. INRA, Biométrie, 78352 Jouy-en-Josas,
France.

[50] BOUVIER, A., GÉLIS, F. and SCHBATH, S. (1999). R’MES : Recherche de Mots Exceptionnels
dans les Séquences d’ADN – Version 2. Guide de l’utilisateur. INRA, Biométrie, F78352 Jouy-
en-Josas.
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Conférences Invitées
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mations. Conférence invitée dans 23rd European Meeting of Statisticians. Funchal, Madeira.
13–18 août.
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gramme from INRA. In Hellenic Bioinformatics. Thessalonica, Greece. November 16-18 (in-
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In Conseil du centre INRAE IdF-Versailles. Versailles, France. September 26 (Invited talk).
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[110] SCHBATH, S. (1999). A new method for protein classification based on motifs. Dans Electro-
phoresis Forum’99. Rouen, France. 24-26 novembre (résumé).
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Séminaire Algorithme et Biologie. Lyon, France. 1-3 octobre (résumé).
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Lyon, France. 5-7 décembre (texte intégral).
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[123] PICARD, F., DAUDIN, J.-J., SCHBATH, S. and ROBIN, S. (2006a). Assessing the exceptio-
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[127] ROBIN, S., SCHBATH, S. and VANDEWALLE, V. (2007). Statistical tests to compare motif
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[138] AUBERT, J., SCHBATH, S. and ROBIN, S. (2016b). Latent block model for metagenomic
data. In Workshop on Recent Computational Advances in Metagenomics (RCAM). The Hague,
Nederlands. September 4 (résumé).
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zet, H., ed.), 3–5, Lille, France. (Selected long paper).
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gènes orthologues chez les plantes, Université d’Evry. Membre du comité de thèse.
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TÉO LÉMANE (thèse en cours). Unbiased detection of neurogenerative structural variants using k-
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THABET, H. (2007). Analyse statistique du nombre de mots communs à deux génomes. Mémoire
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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.
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