Modeles stochastiques de réseaux de genes
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Résumé

L’expression génétique des cellules a longtemps été observable uniquement via des quan-
tités moyennes mesurées sur des populations. L’arrivée récente des techniques ”single-cell”
permet aujourd’hui d’observer des niveaux d’ARN et de protéines dans des cellules individu-
elles : il s’avere que méme dans une population de génome identique, la variabilité entre les
cellules est souvent tres forte et differe clairement de la simple perturbation autour d’une
valeur moyenne.

Ce constat incite a aborder sous un nouvel angle le probleme statistique de l'inférence de
réseaux de régulation. En effet, il met en défaut les méthodes classiques basées sur des
modeles linéaires gaussiens, mais offre en méme temps 'opportunité d’utiliser une descrip-
tion physique fondamentalement stochastique de ’expression des genes. Une telle approche
pourrait permettre, en exploitant pleinement l'information contenue dans les données de
cellules uniques, d’obtenir des modeles statistiques plus robustes, dans un contexte ou le
nombre de parametres est généralement bien supérieur au nombre de données.

Je m’intéresserai ici a la construction de modeles stochastiques de réseaux de genes qui
puissent décrire les observations a partir d’arguments biologiques plutdt qu’empiriques.
Mathématiquement, il s’agira de voir les génes comme un systéme de particules en inter-
action formant un processus de Markov déterministe par morceaux. J’exposerai ensuite une
méthode simple pour obtenir, a partir de la loi stationnaire de ce processus, un modele
statistique intéressant de type Markov caché.
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