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L’objectif de ce stage est d’améliorer la découverte de mutations bénéfiques de
genes a l'aide d’algorithmes de recherche appliqués a des ensembles de réseaux
booléens.

Les réseaux booléens sont couramment employés pour prédire le comporte-
ment des cellules en modélisant les changements d’états des génes dans le temps
[2]. Mathématiquement, un réseau booléen & n génes associe & chaque géne une
fonction booléenne qui permet de calculer si, dans une configuration donnée,
le géne va s’activer ou se désactiver. Partant d’une configuration initiale assig-
nant a chaque gene un état, on peut alors calculer les trajectoires possibles du
systéme [4].

La reprogrammation des réseaux booléens consiste & forcer certains genes a
garder un état constant pour empécher (ou forcer) les trajectoires d’atteindre un
certain espace de configurations (par exemple les états ol les cellules deviennent
hyper prolifératives).

Il existe de tres nombreux algorithmes qui permettent de prédire ces muta-
tions pour un réseau booléen fixé [3]. Toutefois, dans les applications en biologie,
la définition de certaines fonctions du réseau peut étre incertaine. Il conviendrait
alors de considérer des ensembles de réseaux booléens [I] et de trouver des mu-
tations de telle sorte que (1) peu de genes sont & muter (2) fonctionnent sur un
maximum de réseaux booléens de I’ensemble, mais pas forcément tous.

Le stage se focalisera sur I’emploi de méthodes de type nested monte carlo
search pour identifier ces combinaisons de mutations robustes & partir d’ensembles
de réseaux booléens.

Pour plus d’informations, contactez le Professeur Tristan Cazenave a I’adresse
mail suivante: tristan.cazenave@lamsade.dauphine.fr
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