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1 Curriculum vitae

1.1 Etat civil et coordonnées

Nom : Guermeur
Prénoms : Yann, Charles, Louis, Marie
Date et lieu de naissance : 19 mai 1967, à Neuilly-sur-Seine, Hauts-de-Seine (92)
Nationalité : Française
Situation de famille : marié

Coordonnées professionnelles

LORIA, équipe ABC, Campus Scientifique, BP 239, 54506 Vandœuvre-lès-Nancy cedex, France

Téléphone : +33 3 83 59 30 18
Télécopie : +33 3 83 27 83 19

Adresse électronique : Yann.Guermeur@loria.fr
Page web : http://www.loria.fr/~guermeur/

Fonctions et établissement actuels

Directeur de recherche (DR2) au CNRS, affecté au LORIA - UMR 7503

Responsable scientifique de l’équipe ”Apprentissage et Biologie Computationnelle” (ABC) du LO-
RIA : http://abc.loria.fr/

1.2 Titres universitaires

- 2007
Habilitation à Diriger des Recherches (HDR) en Informatique de l’Université Henri Poincaré
(UHP) - Nancy 1
Parrain scientifique : Jean-Paul Haton
Titre : SVM multiclasses, théorie et applications
Date de soutenance : 28 novembre 2007
Lieu de soutenance : LORIA
Composition du jury : Monsieur Tombre, Président, Monsieur Denis, Rapporteur, Monsieur Bou-
cheron, Rapporteur, Monsieur Gascuel, Rapporteur, Monsieur Haton, Parrain scientifique, Madame
Sebag, Examinateur, Monsieur Gallinari, Examinateur

- 1997
Doctorat de l’Université Paris 6, spécialité Informatique, mention très honorable avec félicitations
Directeur de thèse : Patrick Gallinari
Titre : Combinaison de classifieurs statistiques, application à la prédiction de la structure secondaire
des protéines
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Date de soutenance : 10 décembre 1997
Lieu de soutenance : Université Paris 6
Composition du jury : Monsieur Lebbe, Président, Madame Paugam-Moisy, Rapporteur, Monsieur
Deléage, Rapporteur, Monsieur Gallinari, Directeur de thèse, Madame d’Alché-Buc, Examinateur,
Monsieur Nadal, Examinateur

- 1993
DEA ”Intelligence Artificielle, Reconnaissance des Formes et Applications” (IARFA), de l’Institut
Blaise Pascal (IBP), Université Paris 6, mention bien

- 1991
Diplôme d’ingénieur de l’Institut d’Informatique d’Entreprise (IIE), école du concours commun
Centrale-Supélec (l’IIE est devenu en 2006 l’Ecole Nationale Supérieure d’Informatique pour l’In-
dustrie et l’Entreprise (ENSIIE))

- 1991
”Certificate of Proficiency in English” de l’Université de Cambridge

1.3 Expérience professionnelle

Le tableau ci-dessous résume mon expérience professionnelle, à l’exception des trois stages, d’une
durée totale d’un an, effectués au cours de mes études à l’IIE.

Période Fonctions exercées
D’octobre 2011 à ce jour DR CNRS affecté au LORIA
De juillet 2006 à ce jour Responsable scientifique de l’équipe ABC du LORIA
D’octobre 2003 à juin 2006 CR CNRS (CR1) affecté au LORIA,

membre de l’équipe MODBIO du LORIA
De février 1999 à septembre 2003 Mâıtre de conférences à l’Université Nancy 1,

membre des équipes Cortex puis MODBIO du LORIA
De septembre 1998 à janvier 1999 Stagiaire post-doctoral dans l’équipe connexionniste du LIP6
De septembre 1997 à août 1998 ATER à l’ENS de Lyon, membre de l’équipe connexionniste du LIP
De septembre 1996 à août 1997 ATER à l’UFR d’Informatique de l’Université Paris 7
D’octobre 1994 à août 1996 Moniteur à l’UFR d’Informatique de l’Université Paris 7
De novembre 1993 à août 1996 Doctorant, allocataire de recherche à l’Université Paris 6
De septembre 1992 à août 1993 Etudiant du DEA IARFA de l’Université Paris 6
De septembre 1991 à août 1992 Chef de projet dans la société CEGI (SSII)
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2 Enseignement et diffusion de la culture scientifique

2.1 Tableau synthétique des enseignements effectués

Le tableau ci-dessous résume les enseignements que j’ai effectués à ce jour. L’ensemble représente
333 heures de cours magistraux (Cours), 878 heures de travaux dirigés (TD) et 137 heures de
travaux pratiques (TP).

Etablissement Enseignement Activité Etudiants Vol. horaire

UHP Bioinformatique Cours M2P Génomique et Info. 24

INPL Bioinformatique Cours troisième année 6

UHP Bioinformatique Cours DESS RGTI 20

UHP Système (UNIX) Cours DESS RGTI 6

UHP Bioinformatique Cours Mâıtrise biol. (MBCP) 29

UHP Bioinformatique Cours DEA Info. 6

UHP Système (UNIX) Cours DUT SRC 2 32

UHP Système (UNIX) Cours DUT SRC 1 50

UHP Stat. et probabilités Cours DUT SRC 2 92

UHP Programmation en C Cours DUT SRC 2 2

UHP Programmation en C Cours DUT SRC 1 4

UHP Programmation en JAVA Cours DUT SRC 1 34

ENS Connexionnisme Cours Magistère Info. et Math. 2 16

ENS Connexionnisme Cours Mâıtrise Sciences Co. 12

UHP Bioinformatique TD M2P Génomique et Info. 16

UHP Bioinformatique TD Mâıtrise biol. (MBCP) 4

UHP Bases de données (DBASE) TD DEUG SV2 60

UHP Programmation en CAML TD DEUG MIAS1 28

UHP Système (UNIX) TD DUT SRC 2 60

UHP Stat. et probabilités TD DUT SRC 2 198

UHP Programmation en C TD DUT SRC 2 44

UHP Programmation en C TD AETP 6

UHP Programmation en C TD DUT SRC 1 24

UHP Système (UNIX) TD DUT SRC 1 80

UHP Programmation en JAVA TD DUT SRC 1 48

ENS Connexionnisme TD Licence Sciences Co. 16

ENS Fonctionnement (Système) TD Magistère Info. et Math. 1 24

ENS Programmation en C TD Mâıtrise Sciences Co. 14

P7 Réseaux TD Mâıtrise d’Informatique 24

P6 Informatique et Programmation TD ISUP, première année 32

P7 Programmation en Pascal TD DEUG Sciences 200

UHP Bioinformatique TP M2P Génomique et Info. 10

UHP Programmation en C TP DUT SRC 1 40

UHP Système (UNIX) TP DUT SRC 2 8

UHP Programmation en HTML TP DUT SRC 1 32

UHP Bioinformatique TP DESS RGTI 8

UHP Système (UNIX) TP DESS RGTI 4

UHP Bioinformatique TP Mâıtrise biol. (MBCP) 35

Table 1 – ENS : Ecole Normale Supérieure de Lyon, INPL : Institut National Polytechnique de
Lorraine, P6 : Université Paris 6, P7 : Université Paris 7, UHP : Université Henri Poincaré-Nancy 1.

Les cours donnés à l’INPL l’ont été dans le cadre de la formation de bioinformatique commune
à l’Ecole Nationale Supérieure d’Agronomie et des Industries Alimentaires (ENSAIA), l’Ecole Na-
tionale Supérieure des Industries Chimiques (ENSIC) et l’Ecole Nationale Supérieure des Mines de
Nancy (ENSMN).
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2.2 Détail des enseignements effectués

En tant qu’enseignant-chercheur, j’ai enseigné les principales matières de base de l’informatique :
algorithmique, programmation, système, réseaux, bases de données... Ces enseignements ont été
dispensés à l’ensemble des publics universitaires (élèves de grandes Ecoles, étudiants de facultés et
d’IUT) en premier, deuxième et troisième cycle. Il s’agissait essentiellement d’étudiants en infor-
matique, biologie et mathématiques. Dès cette époque, j’ai également donné des cours en lien plus
direct avec mon domaine de recherche : statistique et probabilités, apprentissage automatique et
bioinformatique. Devenu chercheur, j’ai concentré mon activité d’enseignement sur la présentation
des fondements et méthodes de l’apprentissage statistique, avec comme application privilégiée le
traitement des données biologiques. Ainsi, de l’année universitaire 05-06 à l’année universitaire
08-09, j’ai été responsable de l’UE 3.105 ”Apprentissage statistique et fouille de données” de la
spécialité ”Génomique et Informatique” en deuxième année du parcours professionnel (M2P) du
Master ”Sciences de la Vie et de la Santé” (SVS) de l’UHP. Le support du cours que j’ai donné dans
ce cadre est disponible à l’adresse suivante : http://www.loria.fr/~guermeur/Cours_08.pdf.

Au cours de l’année universitaire 20-21, j’ai encadré deux projets de troisième année de l’ENSMN.
Les deux étudiantes du département GIMA effectuaient pour l’une le Master 2 Big Data et pour
l’autre le parcours Data Science & Big Data.

2.3 Enseignements dans des écoles d’été

En juillet 2008, j’ai donné deux cours dans le cadre de la ”Summer School on Neural Networks in
Classification, Regression and Data Mining” (NN 2008, http://www.isep.ipp.pt/nn/). Les sup-
ports de ces cours de deux heures, intitulés respectivement ”Multi-class Support Vector Machines”
et ”Protein Secondary Structure Prediction with Multi-class Support Vector Machines”, sont dispo-
nibles en ligne aux adresses suivantes : http://www.loria.fr/~guermeur/NN2008_M_SVM_YG.pdf
et http://www.loria.fr/~guermeur/NN2008_Struct_YG.pdf.

2.4 Communications invitées dans des conférences et séminaires à l’étranger

Le 26 mars 1999, j’ai donné au département d’informatique de la ”Royal Holloway, University of
London” (RHUL), un séminaire intitulé ”A hierarchical method for protein secondary structure pre-
diction” (http://www.cs.rhul.ac.uk/Outreach/News-and-Events/1999/eventsarchives.htm).

Le 20 septembre 2000, j’ai donné au département d’informatique et des sciences de l’informa-
tion de l’Université de Gênes un séminaire intitulé ”A new SVM for multi-category discriminant
analysis” (http://www.disi.unige.it/index.php?eventsandseminars/old-disi-seminars).

Le 14 avril 2003, j’ai présenté une communication dans le cadre du workshop ”Kernel Methods
in Computational Biology” de la ”Seventh Annual International Conference on Research in Com-
putational Molecular Biology” (RECOMB’03). Son titre était ”A hybrid kernel machine for protein
secondary structure prediction”.

Le 4 juillet 2003, j’ai donné une conférence dans le cadre de l’atelier ”Apprentissage Ma-
chine et Bioinformatique” de la plateforme AFIA 2003. Cette conférence était intitulée ”Analyse
de séquence et prédiction de structure de protéines” (http://afia.lri.fr/plateforme-2003/
Programme/Vendredi-4.html).

Le 24 octobre 2005, j’ai présenté une communication dans le cadre de la session thématique 2
bio-informatique du congrès ASTI’2005. Celle-ci avait pour titre ”Apprentissage automatique, ap-
plications en prédiction de la stucture secondaire et tertiaire des protéines” (http://www.isima.
fr/asti2005/ann/appr_gen.pdf).
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Le 9 avril 2008, à l’occasion des troisièmes journées thématiques ”Apprentissage Artificiel &
Fouille de Données” (AAFD’08), j’ai effectué un exposé intitulé ”Risques garantis et sélection
de modèle pour les SVM multi-classes, application à la prédiction de la structure secondaire des
protéines” (http://www-lipn.univ-paris13.fr/A3/AAFD08/programme.html).

Le 29 août 2008, j’ai présenté dans la session ”Machines à vecteurs de support et autres
méthodes à noyaux” des journées ”Modélisation Aléatoire et Statistique” (MAS) de la ”Société
de Mathématiques Appliquées et Industrielles” (SMAI) une communication intitulée ”Risques ga-
rantis pour les M-SVM” (http://mas2008.univ-rennes1.fr/download/slide.php).

Le 17 juin 2010, j’ai donné une conférence plénière intitulée ”Linear ensemble methods for multi-
class support vector machines” dans le cadre du workshop ”Optimization and Learning : Theory,
Algorithms and Applications” (WS’10) (http://www.lita.univ-metz.fr/%7Ews10/index.php).

Le 30 juin 2017, j’ai donné une conférence invitée intitulée ”Rademacher complexity of margin
multi-category classifiers” dans le cadre du ”12th International Workshop on Self-Organizing Maps
and Learning Vector Quantization” (WSOM+ 2017) (http://wsom2017.loria.fr/index.html).

Invité au ”Dagstuhl Seminar 18291 on Extreme Classification”, j’ai présenté le 19 juillet 2018
une communication intitulée ”Combinatorial and structural results for γ-Ψ-dimensions” (http:
//drops.dagstuhl.de/opus/volltexte/2019/10173).

3 Encadrement d’activités de recherche

3.1 Stages de DEA - Master 2 recherche

Durant l’année scolaire 97-98, Hélène Paugam-Moisy et moi avons co-encadré Olivier Teytaud,
élève normalien effectuant son stage du DEA Informatique de Lyon (DIL). Olivier a rédigé un
mémoire intitulé ”Représentations internes dans les réseaux de neurones artificiels”. Ce travail a
produit des résultats originaux dans deux domaines : le calcul des dichotomies polyédriques par les
PMC à unités à seuil et l’étude des capacités de généralisation des SVM. Olivier est actuellement
directeur de recherche à l’INRIA.

Durant l’année scolaire 01-02, j’ai encadré Régis Vert, élève de l’Ecole Nationale Supérieure
des Mines de Nancy (ENSMN) effectuant son stage du DEA Informatique de Lorraine. Le sujet
du stage était la conception et la mise en œuvre de M-SVM dédiées au traitement de séquences
biologiques. Le principal résultat de cette étude a été une extension du principe d’alignement noyau-
cible au cas multi-classe. Ceci a permis à Régis de proposer un nouveau noyau pour la prédiction
de la structure secondaire des protéines (voir en particulier [7]). Après avoir soutenu une thèse
en théorie statistique de l’apprentissage à l’Université Paris 11, en juin 2006, Régis a effectué un
stage post-doctoral au ”Max-Planck-Institut für biologische Kybernetik”, à Tübingen. Il occupe à
présent un poste de chercheur dans le privé.

Durant l’année scolaire 02-03, j’ai encadré le stage du DEA Informatique de Lorraine d’Emma-
nuel Didiot. Celui-ci a poursuivi les recherches de Régis Vert sur la mise au point d’un noyau dédié
au traitement des séquences protéiques. La validation de ces travaux a de nouveau été effectuée
en prédiction de la structure secondaire des protéines. Après avoir soutenu une thèse en parole
dans l’équipe Parole du LORIA, en novembre 2007, Emmanuel a été membre de l’équipe ABC
à deux reprises, tout d’abord durant l’année scolaire 07-08, en tant qu’ATER, puis de septembre
2013 à août 2015, cette fois comme ingénieur de recherche (voir la section 3.3). Il est à présent
médecin généraliste. De mai à juillet 2003, j’ai également encadré Sumit Kumar Jha, étudiant en
avant-dernière année de l’IIT de Kharagpur, en Inde. Nous avons travaillé sur l’application d’une
M-SVM à la prédiction des ponts disulfures. Sumit a effectué sa thèse à l’Université Carnegie
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Mellon (CMU), où il a conservé comme domaine d’application de ses recherches la prédiction du
repliement des protéines. Diplômé en juillet 2010, il a ensuite débuté une carrière académique aux
USA. Il est actuellement Professeur à l’Université du Texas à San Antonio.

Durant l’année scolaire 05-06, Nadir T. Mrabet et moi avons co-encadré Levoly Fani, élève de
l’Ecole Nationale Supérieure d’Electricité et de Mécanique (ENSEM), à l’occasion de son stage
du Master Informatique, dans la spécialité ”Services Distribués et Réseaux de Communication”
(SDRC), proposée par l’UHP, l’Université Nancy 2 et l’INPL. Levoly a rédigé un mémoire intitulé
”Spiralix, un programme PERL pour définir les positions frontières d’hélices α : optimisation et
représentation vectorielle des hélices α”. Il travaille à présent dans le privé.

Durant l’année scolaire 06-07, j’ai encadré deux étudiants en stage de deuxième année de Mas-
ter recherche. Aurélie Colas, élève de l’ENSMN, suivait les enseignements du Master Chimie et
Physico-chimie Moléculaires (CPM) dans la spécialité ”Chimie Informatique et Théorique” (CIT),
de l’UHP et de l’INPL. L’intitulé de son travail de stage était : ”Mise en œuvre d’une solution
efficace au problème de programmation quadratique de grande taille correspondant à l’apprentis-
sage des SVM multiclasses”. Julien Vannesson, étudiant du Master Informatique, dans la spécialité
”Perception, Raisonnement, Interaction Multimodale” (PRIM), proposée par l’UHP, l’Université
Nancy 2 et l’INPL, a travaillé à l’exploitation par notre méthode de prédiction de la structure
secondaire des protéines des alignements multiples. De septembre à novembre 2007, il a poursuivi
ses recherches comme ingénieur CNRS (voir la section 3.3). Aurélie et Julien travaillent à présent
dans le privé.

Durant l’année scolaire 13-14, Fabien Lauer et moi avons co-encadré Khadija Musayeva, élève
en deuxième année du Master mention informatique de l’Université de Lorraine (UL). Ses travaux
portaint sur l’”Apprentissage statistique pour la segmentation de séquences biologiques”. Khadija
a pu les poursuivre d’octobre à décembre 2014, comme ingénieur de recherche dans l’équipe ABC
(voir la section 3.3).

Durant l’année scolaire 18-19, Marianne Clausel et moi avons co-encadré le stage du Master 2
”Ingénierie Mathématique et Science des Données” (IMSD) de Jocelyn Begeot. Cette étude était in-
titulée ”Kernel change-point detection”. Jocelyn effectue actuellement une thèse en mathématiques
à l’IECL.

Durant l’année scolaire 20-21, Fabien Lauer et moi avons co-encadré Tom Masini, élève du
Master 2 IMSD. Le titre de son mémoire était ”Etude des performances en généralisation des
réseaux de neurones profonds”.

3.2 Thèses

De septembre 2003 à septembre 2006, Alexander Bockmayr et moi avons co-encadré le travail
de thèse de Yannick Darcy intitulé ”Conception, mise en œuvre et évaluation de machines à noyau
dédiées au traitement de séquences biologiques”. Le financement de cette thèse de l’UHP par une
bourse ministérielle a été obtenu dans le cadre du projet GENOTO3D financé par l’ACI ”Masses
de Données” (voir la section 4.1). Des raisons personnelles ont conduit Yannick à décider d’inter-
rompre ses recherches pour partir à l’étranger. Celles-ci ont fait l’objet de publications et ont été
poursuivies par d’autres membres de l’équipe ABC.

De mai 2008 jusqu’à la soutenance, le 27 novembre 2014, j’ai co-encadré avec Belhadri Messabih
la thèse d’Hafida Chouarfia, Mâıtre assistante chargée de cours au Département d’Informatique de
l’Université des Sciences et de la Technologie d’Oran (USTO MB). Cette thèse de l’USTO por-
tait sur la ”Prédiction de la structure protéique”. Hafida a effectué un séjour de dix-huit mois au
LORIA d’octobre 2009 à mars 2011, dans le cadre du Programme Franco-Algérien de Formation
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Supérieure (PROFAS).

De septembre 2009 au 19 juin 2013, date de la soutenance, j’ai dirigé avec Samy Tindel le
travail de thèse de Rémi Bonidal intitulé ”Sélection de modèle par chemin de régularisation
pour les machines à vecteurs support à coût quadratique”. Les trois premières années de cette
thèse de l’Université de Lorraine ont été co-financées par la Fédération Charles Hermite (http:
//www.fr-hermite.univ-lorraine.fr/) et la Région Lorraine. Durant l’année universitaire 2012-
2013, Rémi a occupé un poste d’ATER à l’UFR Mathématiques et Informatique de l’Université de
Lorraine. Il travaille à présent dans un département de recherche et développement d’ArcelorMit-
tal, à Maizières-lès-Metz.

De décembre 2010 au 23 février 2017, date de la soutenance, j’ai co-encadré avec Abdelkader
Benyettou la thèse de l’USTO de Mounia Hendel, Mâıtre assistante chargée de cours à l’Ecole
Préparatoire en Sciences et Techniques d’Oran (EPSTO). Ce travail de recherche en informatique
est intitulé ”Méthodes bio-inspirées appliquées à l’analyse temps réel des signaux biomédicaux”
(https://hal.univ-lorraine.fr/tel-03042290/document). Ce titre ne rend pas correctement
compte de la nature de la contribution, qui réside essentiellement dans l’exploitation de signaux
EEG au moyen de nouvelles machines à vecteurs support multi-classes. Ma contribution à l’enca-
drement concernait précisément la conception et la mise en œuvre de ces machines. Mounia Hendel
est actuellement Mâıtre de conférences dans l’école qui l’a formée. Habilitée depuis le printemps
2019, elle continue à nous rendre visite une fois par an.

De mars 2011 au 21 novembre 2013, date de la soutenance, j’ai dirigé avec Matthieu Geist
la thèse d’Edouard Klein intitulée ”Contributions à l’apprentissage par renforcement inverse”
(https://hal.univ-lorraine.fr/tel-01750440/document). Cette thèse de l’Université de Lor-
raine a été entièrement financée par Supélec. Edouard est actuellement chercheur dans le privé. Il
mène en parallèle une forte activité d’enseignement, en particulier au CNAM.

De novembre 2015 au 23 septembre 2019, date de la soutenance, Fabien Lauer et moi avons co-
encadré la thèse d’informatique de l’Université de Lorraine de Khadija Musayeva. Financée par un
contrat doctoral puis par un demi-poste d’ATER, elle est intitulée ”Generalization performance of
margin multi-category classifiers” (https://hal.univ-lorraine.fr/tel-02387124/document).
Le résultat principal de ce travail de recherche, exposé dans [13], est un nouveau risque garanti
dédié à la fonction de perte charnière saturée paramétrée. Il améliore la dépendance au nombre de
catégories de celui que j’avais introduit dans [3]. Khadija est actuellement chercheur post-doctoral
dans le projet ACUMES du centre INRIA d’Université Côte d’Azur.

De décembre 2015 au 11 septembre 2019, date de la soutenance, Nicolas Wicker et moi avons
co-encadré la thèse de l’Université de Lille d’Aya El Dakdouki. Cette thèse de mathématiques
appliquées a été financée successivement par la fondation Walid Joumblatt pour les études univer-
sitaires (financement libanais) puis par un poste d’ATER. Le financement comme PEPS du projet
”Apprentissage, Risques Garantis Multi-classes et Inférence de Noyaux” (ARGMIN) a permis la
prise en charge des frais de missions entre Lille et Nancy. Le manuscrit est intitulé ”Machine à vec-
teurs de support hyperbolique et ingénierie du noyau” (https://pepite-depot.univ-lille.fr/
LIBRE/EDSPI/2019/50376-2019-El_Dakdouki.pdf). Ma contribution à ce travail s’est concentrée
dans la démonstration des propriétés statistiques de la nouvelle machine. Après avoir occupé deux
postes d’ATER à l’Université Grenoble Alpes, Aya El Dakdouki est actuellement enseignante
contractuelle à la faculté d’économie de cette même université.

A la suite du décès de Dave Ritchie, survenu à la fin de l’été 2019, j’ai repris la direction de
la thèse d’Antoine Moniot, dont le co-encadrement était assuré par Isaure Chauvot de Beauchêne.
Cette thèse d’informatique de l’Université de Lorraine, intitulée ”Modélisation des complexes
ARN/protéines par assemblage de fragments structuraux” (https://www.theses.fr/2022LORR0339),
a été financée successivement par un contrat doctoral puis par un contrat d’ingénieur au CNRS.
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Ce travail de recherche se conçoit principalement comme un volet du projet que porte Isaure de
développement d’une approche locale de modélisation des complexes ARN/protéines. Ma contri-
bution concerne en premier lieu ses aspects statistiques, comme le développement d’une méthode
d’extraction de prototypes de fragments structuraux. Cette méthode prend la forme d’un algo-
rithme permettant l’obtention d’ε-réseaux de faible cardinalité [11]. Elle est intégrée à l’application
ProtNAff [12]. La soutenance a eu lieu le 12 décembre 2022. Depuis cette date, Antoine enseigne
les sciences des données à Munich.

Depuis octobre 2021, je co-dirige avec Fabien Lauer la thèse de Tom Masini. Cette thèse en
informatique de l’Université de Lorraine a pour titre ”Analyse des transitions de phase en théorie
statistique de la discrimination”. Financée par un contrat doctoral, elle poursuit le travail débuté
lors du stage de Master 2 de Tom. Son point de départ est mon étude d’une dimension combinatoire
à facteur d’échelle, la dimension de Natarajan à marge [4].

3.3 Travaux d’ingénieurs de recherche

Julien Vannesson et Khadija Musayeva ont tout deux bénéficié d’un support d’ingénieur de
recherche de trois mois afin d’achever les travaux qu’ils avaient débutés dans le cadre de leur stage
de Master 2.

De septembre 2013 à août 2015, j’ai encadré les travaux d’Emmanuel Didiot, ingénieur de
recherche au CNRS. Ce financement de deux ans accordé par l’INS2I du CNRS a été attribué au
projet ”Apprentissage statistique pour la segmentation de séquences biologiques” (A3SB) (voir la
section 5.2).

3.4 Recherches post-doctorales

D’octobre 2004 à août 2005, j’ai encadré le stage post-doctoral du STIC-CNRS de Frédéric
Sur, traitant du sujet suivant : ”Modèles statistiques hybrides pour la recherche de motifs dans
les séquences biologiques”. Frédéric Sur occupe à présent un poste de Profeseur à l’Université de
Lorraine (il est affecté à l’IUT Charlemagne).

D’octobre 2005 à mars 2007, j’ai supervisé le stage post-doctoral qu’a effectué Emmanuel Mon-
frini dans le cadre du projet ”Développement et utilisation d’approches informatiques et théoriques
pour l’analyse des liens existant entre défauts d’épissage et maladies génétiques” du programme
Décrypthon (voir la section 5.1). Ce stage, financé par l’Association Française contre les Myopa-
thies (AFM), portait sur la conception et le développement d’un noyau dédié à l’identification
des différentes catégories intervenant dans les phénomènes d’épissage alternatif. Pendant les six
premiers mois du projet, les bases de données utilisées par Emmanuel ont été assemblées par un
ingénieur d’études, Delphine Autard. Celle-ci a ensuite rejoint l’INSERM comme ingénieur d’études
permanent. Actuellement, elle occupe toujours ce poste. En septembre 2008, Emmanuel Monfrini
a obtenu un poste de Mâıtre de conférences à Télécom SudParis. Il y est à présent Professeur.

4 Administration de la recherche et responsabilités collec-
tives

4.1 Actions nationales et internationales

De février 1999 à février 2003, j’ai participé au groupe de travail ESPRIT ”Neural and Computa-
tional Learning Theory” (NeuroCOLT2) : http://www.neurocolt.com/. Ce groupe de travail s’est
poursuivi jusqu’en février 2008, à travers le réseau d’excellence européen ”Pattern Analysis, Statisti-
cal Modelling and Computational Learning” (PASCAL, http://www.pascal-network.org/), puis
jusqu’en février 2013, à travers le réseau PASCAL 2 (http://pascallin2.ecs.soton.ac.uk/).
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J’ai été membre du comité d’organisation du challenge théorique PASCAL ”Type I and type II
errors for multiple simultaneous hypothesis testing” (http://www.lri.fr/~teytaud/risq/risq.
html) proposé par Olivier Teytaud en 2006. Ce challenge s’est achevé par un workshop organisé à
Paris en mai 2007.

En 2003, j’ai été membre du comité de pilotage de l’Action Spécifique (AS) du CNRS ”Appren-
tissage et bioinformatique”. J’ai animé dans ce cadre un groupe de travail portant sur l’apprentis-
sage et le traitement de séquences : http://www.loria.fr/~guermeur/GdT/. J’ai également été
membre de l’AS du CNRS intitulée ”Machines à vecteurs support et méthodes à noyau”.

ABC a rejoint la ”Fédération des Equipes de Recherche en Apprentissage” (FERA).

De mars 2003 à novembre 2006, j’ai été le coordinateur du projet ”Apprentissage automatique
appliqué à la prédiction de la structure tertiaire des protéines” (GENOTO3D) sélectionné par
l’ACI ”Masses de Données” en 2003 (Projet 2003-96). Ce projet, dont l’objectif était de prédire la
structure tertiaire des protéines par des méthodes issues de l’apprentissage automatique, regroupait
six équipes de six laboratoires :

1. Projet MODBIO du LORIA

2. Laboratoire de Bioinformatique et RMN Structurales (LBRS) de l’IBCP

3. Equipe ”Bases de Données et Apprentissage Automatique” (BDAA) du LIF

4. Projet Symbiose de l’IRISA

5. Equipe ”Méthodes et Algorithmes pour la Bioinformatique” (MAB) du LIRMM

6. Unité Mathématique, Informatique et Génome (MIG) de l’INRA, centre de Jouy-en-Josas

Les informations concernant ce projet sont disponibles sur son site web, dont l’adresse est la
suivante : http://www.loria.fr/~guermeur/ACIMD/.

De 2005 à 2006, j’ai été membre du projet intitulé ”Modélisation de la protéine FAK (Focal
Adhesion Kinase) en vue de l’identification de molécules anti-métastases”, dont le porteur était Ber-
nard Maigret. Cette collaboration avec l’”équipe de Dynamique des Assemblages Membranaires”
(eDAM) du laboratoire ”Structure et Réactivité des Systèmes Moléculaires Complexes”, UMR 7565
à Nancy, était une opération du thème ”Bioinformatique et applications à la génomique” du PRST
”Intelligence Logicielle”.

D’octobre 2009 à octobre 2010, j’ai été le porteur du projet pilote P5-SVM-PROT2D du thème
”Modélisation des Biomolécules et de leurs Interactions” (MBI) du CPER ”Modélisations, Infor-
mations et Systèmes Numériques” (MISN). Ce projet s’est poursuivi jusqu’à la fin 2013, sous la
forme de l’opération ”Apprentissage statistique pour le traitement des problèmes de Discrimina-
tion sur les Séquences Biologiques” (ADiSBio) de l’axe ”Coopération-Combinaison de Méthodes
d’Analyse et de Fouille de Données” du thème MBI. Il avait pour objectif la mise à disposition
progressive, depuis la plate-forme de bioinformatique du LORIA, des modules de la méthode hy-
bride de segmentation de séquences biologiques développée dans l’équipe ABC (voir aussi le projet
A3SB, dans la section 5.2).

4.2 Activités éditoriales

4.2.1 Organisation de sessions spéciales de conférences internationales

En 2000, Hélène Paugam-Moisy, André Elisseeff et moi avons organisé une session spéciale de la
conférence ”International Joint Conference on Neural Networks” (IJCNN) intitulée ”Multi-Class
Support Vector Machines”.
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En 2007, j’ai organisé la session spéciale de la conférence ”Applied Stochastic Models and
Data Analysis” (ASMDA 2007, http://www.asmda.com/id7.html) intitulée ”Supervised Predic-
tion with Neural Networks and SVMs” (http://www.loria.fr/~guermeur/ASMDA_CFP.html).

4.2.2 Comités de lecture

Dans cette sous-section et la suivante, on trouvera des conférences pour lesquelles j’ai été suivant
les années soit simple relecteur soit membre du comité de programme. Dans ce cas, les années
d’appartenance au comité de programme sont fournies (dans cette sous-section).

— Conférences internationales

1. International Conference on Machine Learning (ICML) 2008 et 2018

2. Applied Stochastic Models and Data Analysis (ASMDA) depuis 2009 (http://www.
asmda.es/asmda2021committees.html)

3. International Conference on Stochastic Modeling Techniques and Data Analysis (SMTDA)
depuis 2010 (http://www.smtda.net/committeesplenarytalks.html)

4. European Conference on Artificial Intelligence (ECAI) 2014 (http://www.ecai2014.
org/)

5. IAPR International Conference on Pattern Recognition in Bioinformatics (PRIB) 2014
(http://prib2014.scilifelab.se/)

6. Modelling, Computation and Optimization in Information Systems and Management
Sciences (MCO) 2015 (http://www.lita.univ-lorraine.fr/iccsama2015/MCO/programCommittee.
php)

7. 6th World Congress on Global Optimization (WCGO) 2019 (https://wcgo2019.event.
univ-lorraine.fr/page/ipc)

8. Conférence Internationale Francophone sur la Science des Données (CIFSD) 2021

— Conférences nationales

1. Conférence francophone d’Apprentissage (CAp) depuis 2003 (https://pfia23.icube.
unistra.fr/conferences/cap/index.html%3Fp=comite.html)

2. Rencontres de la Société Francophone de Classification (SFC) en 1999, 2016, 2019 et
2022 (https://sfc2022.sciencesconf.org/resource/page/id/3)

3. Congrès Francophone AFRIF-AFIA de Reconnaissance des Formes et Intelligence Arti-
ficielle (RFIA) 2004

4. Maghrebian Conference on Information Technologies 2008 (http://mcseai.simpa-usto.
net/?page=committees)

5. Journées Ouvertes en Biologie, Informatique et Mathématiques (JOBIM) 2009 et 2010

6. Journées de la société française de chémoinformatique (SFCi) 2013 (http://sfci2013.
loria.fr/)

— Ateliers de travail

1. Workshop on Modelling and Optimization Techniques in Information Systems, Database
Systems and Industrial Systems (MOT-ACIIDS) 2013 (http://seminar.spaceutm.edu.
my/aciids2013/specialsessions.html)

2. Apprentissage et données Omiques (AdO’13) de CAp’13 (https://sites.google.com/
site/adpg2013/)

3. International Workshop on Biological Knowledge Discovery and Data Mining (BIOKDD)
2015 (http://www.dexa.org/biokdd2015)

4. International Workshop on Self-Organizing Maps and Learning Vector Quantization
(WSOM+) depuis 2017 (https://wsom2019.cs.upc.edu/committees/)

— Divers
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1. Challenge théorique PASCAL ”Type I and type II errors for multiple simultaneous hy-
pothesis testing” (http://www.lri.fr/~teytaud/risq/risq.html)

2. Numéro spécial de la ”Revue des Nouvelles Technologies de l’Information” (RNTI) dédié
aux journées thématiques ”Apprentissage Artificiel & Fouille de Données” (AAFD) 2008
(http://www-lipn.univ-paris13.fr/A3/AAFD08/)

4.2.3 Relecture d’articles

Je suis relecteur régulier pour les principales revues d’apprentissage, parmi lesquelles le ”Jour-
nal of Machine Learning Research” (JMLR), Machine Learning, IEEE Transactions on Pattern
Analysis and Machine Intelligence (PAMI), Neurocomputing, Neural Networks et le ”Journal of
Computer and System Sciences” (JCSS). Mon travail d’évaluation concerne majoritairement des re-
vues d’apprentissage, de statistique et de bioinformatique. Les principales sont à présent regroupées
par domaine.

Apprentissage Journal of Pattern Recognition Research (JPRR), Journal of Artificial Intelli-
gence Research (JAIR), IEEE Transactions on Neural Networks and Learning Systems (TNNLS),
IEEE Transactions on Systems, Man and Cybernetics (Part B) (SMCB), IEEE Transactions on
Signal Processing, International Journal of AI Tools (IJAIT), RIA.

Statistique Information and Inference, Electronic Journal of Statistics, Statistics and Compu-
ting, Communications in Statistics - Theory and Methods, Journal of Computational and Graphical
Statistics (JCGS), International Statistical Review (ISR), Advances in Data Analysis and Classi-
fication (ADAC).

Bioinformatique - biochimie Bioinformatics, IEEE/ACM Transactions on Computational
Biology and Bioinformatics (TCBB), Advances in Bioinformatics, Internet Electronic Journal of
Molecular Design, Process Biochemistry.

Autres Discrete Applied Mathematics (DAM), Annals of Mathematics and Artificial Intelligence
(AMAI), RNTI.

Depuis 2016, je suis chaque année relecteur d’environ six communications soumises aux conférences
ICML et NIPS (actuellement NeurIPS). J’ai également relu des communications soumises à de
nombreuses conférences dont AISTATS, IJCAI, COLT, ACML, ICANN, IJCNN, WABI, ECA et
JOBIM.

4.3 Responsabilités collectives

De septembre 1999 à septembre 2003, j’ai été co-directeur des études du département ”Services
et Réseaux de Communication” (SRC) de l’IUT de Saint-Dié-des-Vosges, qui était une composante
de l’UHP. J’ai appartenu aux différents jurys d’admission, de passage et de diplôme de cet IUT.
De février 2000 à septembre 2003, j’ai également fait partie de la commission de choix. A ce titre,
j’ai en particulier rapporté sur les dossiers de candidature aux postes de Mâıtres de conférences et
d’ATER ouverts au recrutement au département. J’ai aussi participé aux travaux de la commis-
sion mixte constituée à partir de la commission de choix et de la commission de spécialistes des
sections 7, 11, 12 et 71 de l’UHP.

De novembre 2005 à juin 2008, j’ai été membre suppléant élu de la commission de spécialistes
de la section 27 de l’UHP. En juin 2007, j’ai été nommé membre titulaire de la commission de
spécialistes de la section 27 de l’Université Paris 13.
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En 2009, j’ai participé aux comités de sélection de deux postes de Mâıtres de conférences en
section 27 : le poste de numéro 308 à l’UHP et celui de numéro 1225 à l’IUT d’Orsay.

En 2015, j’ai participé aux comités de sélection de deux postes de Mâıtres de conférences : le
poste de numéro 0131 en sections 61 et 27 à l’Université de Technologie de Compiègne (UTC) et
le poste de numéro 0196 en section 61 à l’INSA de Rouen.

En 2022, j’ai été membre du comité de sélection d’un poste de Professeur en informatique (sec-
tion 27) ouvert au recrutement à l’Institut Galilée – LIPN.

En 2023, j’ai été membre du comité de sélection d’un poste de Mâıtre de conférences en infor-
matique ouvert au recrutement à l’Institut Galilée – LIPN.

De 2004 à 2006, j’ai été membre du comité des opérations du thème ”Bioinformatique et ap-
plications à la génomique” du PRST ”Intelligence Logicielle”. J’ai poursuivi cette activité dans
le cadre du thème ”Modélisation des Biomolécules et de leurs Interactions” (MBI) du CPER
”Modélisations, Informations et Systèmes Numériques” (MISN) qui s’étendait de 2007 à 2013.

J’ai été le représentant des équipes ABC et CARTE à la Commission ”Information et Edi-
tion Scientifique” (IES), anciennement ”Commission Documentation” (ComDoc) puis ”Information
Scientifique et Technique” (IST), du LORIA.

4.4 Activités d’expertise

De 2003 à 2005, j’ai rédigé des rapports sur plusieurs projets soumis aux ACI ”Masse de
Données” et IMPBio. Depuis 2006, je suis expert pour l’ANR. Dans ce cadre, j’ai rédigé des rap-
ports sur des projets soumis aux programmes ”blanc”, ”Jeunes chercheuses - jeunes chercheurs” et
”Masse de Données”. En 2007, j’ai expertisé un projet soumis au programme ”Plates-Formes Tech-
nologiques du Vivant” (PFTV) et en 2008, un projet soumis au programme ”Domaines émergents :
Nouveaux défis scientifiques et technologiques” (DEFIS). En 2019, j’ai évalué un projet soumis au
comité d’évaluation CE23 ”Intelligence Artificielle” à l’occasion de l’appel à projets générique.

En 2012 et 2013, j’ai été membre du jury du prix de thèse de l’Association Française pour l’Intel-
ligence Artificielle (AFIA) (http://www.afia.asso.fr/tiki-index.php?page=Prix+de+Th%C3%
A8se+en+Intelligence+Artificielle).

En juin 2015, j’ai évalué pour l’Université de Floride Centrale (UCF) le dossier de promotion
au grade d’”Associate Professor” de Sumit Kumar Jha.

En 2016, j’ai évalué des projets soumis à l’appel à projets Etendard du Laboratoire d’Excellence
NUMEV de l’Université de Montpellier. Il s’agissait de projets scientifiques structurants aux in-
terfaces entre la communauté des Sciences Mathématiques-Physiques-Informatiques-Electroniques-
Mécaniques et celles des Sciences de l’Environnement et du Vivant sur le site de Montpellier.

En 2019 et en 2020, j’ai évalué des projets soumis à la fondation croate pour la science (HRZZ).

En 2020, j’ai effectué pour l’ANRT l’expertise scientifique de dossiers CIFRE.

Je suis actuellement membre du comité d’experts chargé par l’Hcéres de l’évaluation d’un
laboratoire d’informatique dans le cadre de la campagne 2023-2024 (vague D).
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4.5 Jurys de thèses et d’habilitations à diriger des recherches

Le 11 janvier 2006, j’ai participé en tant que membre invité au jury de thèse de Nicolas Sapay.
Cette thèse de biologie de l’Université Lyon 1, dirigée par Gilbert Deléage et François Penin, est
intitulée ”Les peptides d’ancrages à l’interface membranaire, analyses structurales par RMN et
dynamique moléculaire et développement d’une méthode de prédiction bioinformatique”.

Le 12 décembre 2007, j’ai participé en tant qu’examinateur au jury de thèse de Christophe Ma-
gnan. Cette thèse d’informatique de l’Université de Provence - Aix-Marseille I, dirigée par François
Denis et Cécile Capponi, est intitulée ”Apprentissage à partir de données diversement étiquetées
pour l’étude du rôle de l’environnement local dans les interactions entre acides aminés”.

Le 13 mars 2008, j’ai participé en tant qu’examinateur au jury de thèse d’Abderrahmane Bou-
bezoul. Cette thèse d’informatique de l’Université Paul Cézanne - Aix-Marseille III, dirigée par
Mustapha Ouladsine et Sébastien Paris, est intitulée ”Système d’aide au diagnostic par apprentis-
sage : application aux systèmes microélectroniques”.

Le 10 octobre 2008, j’ai participé en tant qu’examinateur au jury de thèse de Nicolas Garnier.
Cette thèse de biologie de l’Université Lyon 1, dirigée par Gilbert Deléage et Emmanuel Bettler,
est intitulée ”Mise en place d’un environnement bioinformatique d’évaluation et de prédiction de
l’impact de mutations sur le phénotype de pathologies humaines”.

Le 17 décembre 2008, j’ai participé en tant que rapporteur au jury de thèse de Bernhard
Gschloessl. Cette thèse de biologie de l’Université Paris 6, dirigée par J. Mark Cock, est intitulée
”Development of a method which predicts N-terminal target peptides and study of protein sorting
in eukaryote genomes”.

Le 9 juillet 2009, j’ai participé en tant que rapporteur au jury de thèse de Karina Zapién Ar-
reola. Cette thèse d’informatique de l’INSA de Rouen, dirigée par Stéphane Canu, est intitulée
”Algorithme de chemin de régularisation pour l’apprentissage statistique”.

Le 5 janvier 2010, j’ai participé en tant qu’examinateur au jury de thèse de Cécile Bonnard.
Cette thèse d’informatique de l’Université Montpellier II, dirigée par Olivier Gascuel et Nicolas
Lartillot, est intitulée ”Optimisation de potentiels statistiques pour un modèle d’évolution soumis
à des contraintes structurales”.

Le 15 décembre 2010, j’ai participé en tant que rapporteur au jury d’HDR de Nicolas Wicker.
Cette HDR de l’Université de Strasbourg est intitulée ”Données et méthodes aléatoires en biologie”.

Le 28 octobre 2011, j’ai participé en tant que rapporteur au jury de thèse de Mamadou Thiao.
Cette thèse de mathématiques appliquées de l’INSA de Rouen, dirigée par Tao Pham Dinh, est
intitulée ”Approches de la programmation DC et DCA en data mining”.

Le 15 novembre 2011, j’ai participé en tant qu’examinateur au jury de thèse de Neeraj Kumar
Singh. Cette thèse d’informatique de l’UHP, dirigée par Dominique Mery, est intitulée ”Reliability
and safety of critical device software systems”.

Le 28 mars 2012, j’ai participé en tant que rapporteur au jury de thèse de Juliana Silva Ber-
nardes. Cette thèse d’informatique de l’Université Pierre et Marie Curie et de l’”Universidade
Federal do Rio de Janeiro”, dirigée par Alessandra Carbone et Gerson Zaverucha, est intitulée
”Combining evolution and machine learning for functional annotation and classification of remote
homologous proteins”.

Le 21 février 2013, j’ai participé en tant que rapporteur au jury de thèse de Mohammed Hindawi.
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Cette thèse d’informatique de l’INSA de Lyon dirigée par Alexandre Aussem, Khalid Benabdes-
lem et Jean-François Boulicaut, est intitulée ”Sélection de Variables pour l’Analyse des Données
Semi-Supervisées dans les Systèmes d’Information Décisionnels”.

Le 7 novembre 2013, j’ai participé en tant que rapporteur au jury de thèse de Thanh-Nghi Doan.
Cette thèse d’informatique de l’Université de Rennes 1, dirigée par François Poulet, est intitulée
”Large Scale Support Vector Machines Algorithms for Visual Classification”.

Le 19 mai 2014, j’ai participé en tant qu’examinateur au jury de thèse de Nguyen Manh Cuong.
Cette thèse d’informatique de l’Université de Lorraine, dirigée par Le Thi Hoai An et Brieuc
Conan-Guez, est intitulée ”La programmation DC et DCA pour certaines classes de problèmes en
apprentissage et fouille de données”.

Le 20 juin 2014, j’ai participé en tant qu’examinateur au jury d’HDR de Khalid Benabdeslem.
Cette HDR d’informatique de l’Université Lyon 1 est intitulée ”Contributions en apprentissage
semi-supervisé : modélisation, classification et sélection”.

Le 17 octobre 2014, j’ai participé en tant que rapporteur au jury de thèse de Rohit Babbar.
Cette thèse d’informatique de l’Université de Grenoble, dirigée par Eric Gaussier et Massih-Reza
Amini, est intitulée ”Machine learning strategies for large-scale taxonomies”.

Le 3 décembre 2014, j’ai participé en tant que rapporteur au jury de thèse de Nicolas Jung.
Cette thèse de biologie des systèmes de l’Université de Strasbourg, dirigée par Seiamak Bahram
et Myriam Maumy-Bertrand, est intitulée ”Modélisation de phénomènes biologiques complexes :
application à l’étude de la réponse antigénique de lymphocytes B sains et tumoraux”.

Le 15 décembre 2016, j’ai participé en tant que président au jury de thèse de Raywat Mak-
khongkaew. Cette thèse d’informatique de l’Université de Lyon (opérée par l’Université Lyon 1),
dirigée par Khalid Benabdeslem, est intitulée ”Semi-supervised co-selection : instances and fea-
tures. Application to diagnosis of dry port by rail”.

Le 15 décembre 2016, j’ai été membre du jury de thèse de Duy Nhat Phan. Cette thèse de
mathématiques appliquées de l’Université de Lorraine, dirigée par Hoai An Le Thi, est intitulée
”DCA based algorithms for learning with sparsity in high dimensional setting and stochastical
learning”.

Le 7 juillet 2017, j’ai participé en tant qu’invité (référent scientifique) au jury de thèse de Ma-
rharyta Aleksandrova. Cette thèse d’informatique de l’Université de Lorraine, dirigée par Anne
Boyer et Armelle Brun, est intitulée ”Matrix factorization and contrast analysis techniques for
recommendation”.

Le 8 décembre 2017, j’ai participé en tant qu’examinateur au jury de thèse de Ho Vinh Thanh.
Cette thèse d’informatique de l’Université de Lorraine, dirigée par Hoai An Le Thi et Ahmed Zidna,
est intitulée ”Techniques avancées d’apprentissage automatique basées sur la programmation DC
et DCA”.

Le 21 mars 2018, j’ai participé en tant que rapporteur au jury de thèse de Seif-Eddine Benkabou.
Cette thèse d’informatique de l’Université Claude Bernard Lyon 1, dirigée par Khalid Benabdes-
lem, est intitulée ”Détection d’anomalies dans les séries temporelles : application aux masses de
données sur les pneumatiques”.

Le 17 décembre 2018, j’ai participé en tant que rapporteur au jury de thèse de Simon Moura.
Cette thèse d’informatique de l’Université Grenoble Alpes, dirigée par Massih Amini, est intitulée
”Learning with multiple outputs : a theoretical and empirical study”.
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Le premier octobre 2019, j’ai participé en tant que parrain scientifique au jury d’HDR de Fabien
Lauer. Cette habilitation en informatique de l’Université de Lorraine est intitulée ”Optimization
and statistical learning theory for piecewise smooth and switching regression”.

Le 26 novembre 2019, j’ai participé en tant qu’examinateur au jury de thèse de Bach Tran. Cette
thèse d’informatique de l’Université de Lorraine, dirigée par Hoai An Le Thi, est intitulée ”Ad-
vanced difference of convex functions algorithms for some topics of machine learning with big data”.

Le 10 juillet 2020, j’ai présidé le jury de thèse d’Abdelrahman Eid. Cette thèse de mathématiques
(et leurs interactions) de l’Université de Lille, dirigée par Nicolas Wicker, est intitulée ”Simulations
stochastiques pour les graphes et l’apprentissage automatique”.

Le 10 juin 2022, j’ai participé en tant que rapporteur au jury de thèse de Yohan Foucade. Cette
thèse d’informatique de l’Université Sorbonne Paris Nord, dirigée par Younès Bennani, est intitulée
”Learning from Data and Learners”.

Le 21 octobre 2022, j’ai participé en tant qu’examinateur au jury de thèse de Luu Hoang Phuc
Hau. Cette thèse d’informatique de l’Université de Lorraine, dirigée par Hoai An Le Thi et Hoai
Minh Le, est intitulée ”Techniques avancées d’apprentissage automatique basées sur DCA et ap-
plications à la maintenance prédictive”.

Le 9 novembre 2022, j’ai participé en tant que rapporteur au jury d’HDR d’Anne Jeannin-
Girardon. Cette habilitation en informatique de l’Université de Strasbourg est intitulée ”Contri-
butions à une approche épistémologique de l’intelligence artificielle”.

Le 15 décembre 2022, j’ai participé en tant qu’examinateur au jury de thèse de Mourad El
Hamri. Cette thèse d’informatique de l’Université Sorbonne Paris Nord, dirigée par Younès Bennani
et Issam Falih, est intitulée ”Structural optimal transport for domain adaptation with theoretical
guarantees”.

4.6 Animation d’équipes de recherche

Depuis juillet 2006, j’anime l’activité scientifique de l’équipe ABC du LORIA, anciennement
projet MODBIO de l’INRIA Lorraine. Le texte de notre projet, présenté à l’assemblée des res-
ponsables d’équipes (AREQ) du LORIA en septembre 2006, est disponible à l’adresse suivante :
https://abc.loria.fr/download/abc2006.pdf.

4.7 Organisation d’événements scientifiques

Samy Tindel et moi avons organisé la première journée scientifique de la Fédération Charles Her-
mite (http://www.fr-hermite.univ-lorraine.fr/documents/2009609_1ere_journee_fch.html/
index.html). Son thème était l’apprentissage et elle s’est tenue au LORIA le 9 juin 2009.

Nicolas Wicker, Philippe Heinrich et moi avons organisé la conférence ”IA et entreprises” qui
s’est tenue à Lille le premier septembre 2021 (https://www.mathconf.org/caic2021).

J’organise annuellement, en juin ou juillet, la journée scientifique de l’équipe (https://www.
loria.fr/event/journee-scientifique-de-lequipe-abc-2/).
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5 Transfert technologique, relations industrielles et valori-
sation

5.1 Participation à des contrats de recherche

De septembre 2003 à mars 2007, j’ai participé au projet intitulé ”Développement et utilisation
d’approches informatiques et théoriques pour l’analyse des liens existant entre défauts d’épissage
et maladies génétiques”. Ce projet, une collaboration avec le laboratoire ”Maturation des ARN et
Enzymologie Moléculaire” (MAEM), UMR 7567 à Nancy, a été financé pendant 18 mois par le pro-
gramme Décrypthon, partenariat entre l’AFM, le CNRS et IBM (http://www.decrypthon.fr/).
De 2005 à 2006, il a également fait l’objet d’une opération du thème ”Bioinformatique et applica-
tions à la génomique” du PRST ”Intelligence Logicielle”, opération dont j’étais co-responsable.

D’avril 2019 à avril 2021, j’ai participé au projet ”Artificial Intelligence against Heart Diseases”
(AIHD), lauréat en 2018 d’un financement Mirabelle+ de l’initiative ”Lorraine Université d’Ex-
cellence” (LUE, http://lue.univ-lorraine.fr/fr). Ce projet interdisciplinaire était porté par
Fabien Lauer (https://aihd.loria.fr/). J’y ai contribué à travers mes travaux en théorie des
bornes et leurs applications à la sélection de modèle.

5.2 Participations à des travaux donnant lieu à des dépôts de brevets
ou à des développements de logiciels

De 1995 à 1999, j’ai étudié avec Gilbert Deléage et Christophe Geourjon, de l’Institut de Bio-
logie et Chimie des Protéines (IBCP), à Lyon, un problème de biologie structurale prédictive : la
prédiction de la structure secondaire des protéines globulaires. Deux logiciels de prédiction que
j’ai développés à cette époque, HNN et MLRC [5], ont ete mis en ligne par Gilbert Deléage sur le
serveur d’analyse de séquences protéiques NPS@ (https://npsa-pbil.ibcp.fr/cgi-bin/npsa_
automat.pl?page=/NPSA/npsa_server.html) du PRABI-Lyon-Gerland (https://prabi.ibcp.
fr/htm/site/web/app.php/home), à l’adresse suivante : http://npsa-pbil.ibcp.fr/cgi-bin/
npsa_automat.pl?page=/NPSA/npsa_seccons.html.

Les travaux qu’Hélène Paugam-Moisy, André Elisseeff et moi avons effectués de 1998 à 2004 sur
la théorie et la pratique des SVM multi-classes (voir par exemple [9]) m’ont conduit à développer un
logiciel mettant en œuvre la M-SVM de Weston et Watkins de manière à supporter les problèmes
de très grande taille. Ce logiciel, disponible depuis le site des ”kernel machines” (http://www.
kernel-machines.org, rubrique ”Software”), a été déposé à l’Agence pour la Protection des Pro-
grammes (APP) le 18 avril 2005 sous le numéro IDDN.FR.001.170014.000.R.P.2005.000.10000.

Entre 2005 et 2006, j’ai étudié avec Nicolas Sapay et Gilbert Deléage, de l’IBCP, la prédiction
des ancrages membranaires interfaciaux dans les protéines monotopiques. La méthode développée,
présentée dans [14], est mise en œuvre par le logiciel ”AmphipaSeeK”. Il est disponible en ligne sur
le serveur NPS@ du PRABI, à l’adresse suivante : http://npsa-pbil.ibcp.fr/cgi-bin/npsa_
automat.pl?page=/NPSA/npsa_amphipaseek.html.

De 2006 à 2008, j’ai collaboré avec Bernhard Gschloessl et Mark Cock, de la station biolo-
gique de Roscoff, au développement d’une méthode de prédiction de la localisation cellulaire des
protéines des hétérochontes. Cette méthode est mise en œuvre par le logiciel ”HECTAR” [1]. Ce
logiciel a récemment été intégré à un outil d’annotation fonctionnelle des génomes développé par
les ingénieurs de la plateforme de bioinformatique ABIMS. Il peut ainsi être lancé à travers un
pipeline Nextflow via un module disponible à l’adresse suivante : https://gitlab.ifremer.fr/
bioinfo/workflows/orson/-/tree/hectar.

Entre 2007 et 2009, Emmanuel Monfrini et moi avons développé une M-SVM à coût quadra-
tique [2] qui est une extension multi-classe de la `2-SVM : la M-SVM2 [8]. Je l’ai programmée et
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l’ensemble des codes correspondants a été enregistré à l’APP le 13 septembre 2010 sous le numéro
IDDN.FR.001.370001.000.S.P.2010.000.30000. Le CNRS a également accordé sa diffusion sous
licence CeCILL-B.

En 2010, j’ai introduit un modèle générique de SVM multi-classe [2]. Avec Fabien Lauer, j’ai
ensuite procédé à sa programmation. Nous avons ainsi développé l’application MSVMpack [10] dis-
ponible à l’adresse suivante : https://members.loria.fr/FLauer/files/MSVMpack/MSVMpack.
html.

De septembre 2013 à août 2015, j’ai été le porteur du projet ”Apprentissage statistique pour
la segmentation de séquences biologiques” (A3SB) proposé par l’équipe ABC. Ce projet consistait
essentiellement à mettre en œuvre, optimiser à différents niveaux et mettre à disposition, notre
méthode hybride de segmentation de séquences biologiques [6]. L’INS2I lui a attribué pour toute
sa durée un poste d’ingénieur de recherche, poste occupé par Emmanuel Didiot. Parmi les mo-
dules diffusés dans ce cadre, le plus téléchargé à ce jour est une version Windows de l’application
MSVMpack.

Le travail de thèse d’Antoine Moniot appelait l’exploitation des bases de données de structures
d’acides nucléiques. Les outils développés à cette occasion ont été regroupés dans un pipeline, ce qui
a donné naissance à l’application protNAff [12]. Son code peut être téléchargé à l’adresse suivante :
https://github.com/IsaureCdB/protNAff. Il inclut notre méthode de calcul d’ε-réseaux [11].
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[14] N. Sapay, Y. Guermeur, and G. Deléage. Prediction of amphipathic in-plane membrane anchors
in monotopic proteins using a SVM classifier. BMC Bioinformatics, 7(255), 2006.

18


	Curriculum vitae
	Etat civil et coordonnées
	Titres universitaires
	Expérience professionnelle

	Enseignement et diffusion de la culture scientifique
	Tableau synthétique des enseignements effectués
	Détail des enseignements effectués
	Enseignements dans des écoles d'été
	Communications invitées dans des conférences et séminaires à l'étranger

	Encadrement d'activités de recherche
	Stages de DEA - Master 2 recherche
	Thèses
	Travaux d'ingénieurs de recherche
	Recherches post-doctorales

	Administration de la recherche et responsabilités collectives
	Actions nationales et internationales
	Activités éditoriales
	Organisation de sessions spéciales de conférences internationales
	Comités de lecture
	Relecture d'articles

	Responsabilités collectives
	Activités d'expertise
	Jurys de thèses et d'habilitations à diriger des recherches
	Animation d'équipes de recherche
	Organisation d'événements scientifiques

	Transfert technologique, relations industrielles et valorisation
	Participation à des contrats de recherche
	Participations à des travaux donnant lieu à des dépôts de brevets ou à des développements de logiciels


