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chromosomiques
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1 Segmentation

Les problèmes de segmentation se rencontrent dans l’analyse de nombreux signaux bi-
ologiques, climatologiques, industriels, économiques. Ces analyses combinent souvent des
problèmes algorithmiques dus à la taille de l’espace des segmentations possibles et des
problèmes statistiques comme le choix du nombre de segments.

De façon général, on s’intéresse à un signal {Yt}1≤t≤n, dont les mesures Yt sont
indépendantes et dont la loi change aux dates (dites de ruptures) τk. En notant Ik =
]τk−1 + 1; τk] :

Yt ∼ F (θk) pour t ∈ Ik
L’inférence porte sur le nombre de segments K, les paramètres des distribution au sein
de chaque segment {θk}1≤k≤K et les positions des ruptures {τk}1≤k≤K .

2 Sélection de modèle

L’estimation du nombre de segments K constitue un problème de sélection de modèle pour
lequel les critères usuels (AIC, BIC) ne peuvent généralement pas s’appliquer näıvement
à cause de la taille et de la forme de l’espace des segmentations (union d’espaces vecto-
riels, Zhang & Siegmund, 07) et cadre asymptotique particulier (le nombre de segmenta-
tions possibles croit exponentiellement avec le nombre de mesures, Lebarbier, 05). Ces
problèmes peuvent être contournés en considérant chaque segmentation possible. On peut
alors dériver des critères de type BIC et ICL dont le calcul requièrent une exploration
exhaustive de cet espace, ce qui est algorithmiquement possible.

3 Segmentation multiple

Dans le domaine bio-médical, il est souvent nécessaire d’analyse simultanément des sig-
naux mesurés sur plusieurs patients pour distinguer les ruptures d’éventuels artéfacts.
Les patients présentant chacun des aberrations propre, la segmentation simultanée (i.e.
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en supposant les ruptures communes à tous) n’a pas de sens. On présentera un modèle
mixte permettant la segmentation conjointe de plusieurs profils chromosomiques, dans
lequel l’effet aléatoire est sensé rendre compte d’artéfacts technologiques. On présentera
également un algorithme de type E-M pour l’inférence (Picard & al., 07).

4 Recherche d’aberrations récurrentes

L’analyse conjointe de plusieurs profils permet enfin de rechercher des événements (aber-
rations) récurrents parmi les patients atteints d’un même type de cancer. Un profil chro-
mosomique discret se présente comme une suite de −1 (perte), 0 (normal) et +1 (gain)
dans lequel une aberration est définie comme une suite de (−1) ou de (+1).

La recherche d’aberrations récurrentes s’apparente alors à l’étude des occurrences si-
multanées d’un motif dans plusieurs séquences. On présentera des bornes pour les proba-
bilités critiques associés à des événements exceptionnels. Le calcul de ces borne est fondé
sur des technique de châıne de Markov “embarquées” (Embedded Markov chain, Robin
& Stefanov, 08).
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