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Résumé 

La visualisation et la modélisation de l'architecture des plantes est l'un des principaux 
domaines de recherche du groupe « Biological Modeling and Visualization Group » du 
laboratoire d'Informatique de l'Université de Calgary. Les activités de recherche abordées par 
cette équipe, très proches de ceux suivis par l'UMR « Botanique et Bioinformatique de 
!'Architecture des Plantes» de Montpellier nous a conduit à mettre en place de nombreux 
contacts entre ces deux institutions, notamment grâce aux collaborations entre C. Godin et P. 
Prusinkiewicz. Ces collaborations ont donné lieu à un post-doctorat réalisé à l'Université de 
Calgary, financé par une bourse de l'Institut National de Recherche en Informatique et en 
Automatique (INRIA), présenté dans ce rapport. 
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1 Introduction 

La visualisation et la modélisation de l'architecture des plantes est l'un des principaux do­
maines de recherche du groupe "Biological Modeling and Visualization Group" du laboratoire 
d'Informatique de l'Université de Calgary. Les activités de recherche abordées par cette équipe, 
très proches de celles suivies par l'UMR "Botanique et Bioinformatique de !'Architecture des 
Plantes" de Montpellier nous ont conduit à mettre en place de nombreux contacts entre ces 
deux institutions, notamment grâce aux collaborations entre C. Godin et P. Prusinkiewicz. Ces 
collaborations ont donné lieu à un post-doctorat réalisé à l'Université de Calgary, financé par 
une bourse de l'Institut National de Recherche en Informatique et en Automatique (INRIA), 
présenté dans ce rapport. 

Nous avions préalablement identifié deux axes de recherche majeurs 
- L'extension des méthodes de calcul de distances entre architectures de plantes étudiées 

durant la thèse. 
- l'instantiation d'approximations de plantes pour la représentation et la visualisation de 

grandes plantes ou d'écosystèmes végétaux. 
Dans ce rapport, après avoir rappelé les travaux mis en place durant mon travail de recherche 

à l'UMR AMAP, je présenterai les résultats mathématiques et informatiques obtenus lors de ce 
travail post-doctoral et leurs applications à la modélisation de l'architecture des plantes. 

2 Résumé des travaux antérieurs 

Nous résumons dans cette première partie le travail de thèse et le contexte dans lequel ce 
travail a été réalisé. 

2.1 Le laboratoire d'accueil 

Depuis plus d'une dizaine d'années, l'UMR CIRAD-CNRS-INRA-Université Montpellier II 
"Botanique et Bioinformatique de l' Architecture des Plantes" (AMAP) regroupe des biologistes 
et des informaticiens qui développent des méthodes mathématiques et informatiques pour la 
modélisation des plantes. Ce travail a permis de concevoir une méthodologie générique de mesure 
et d'analyse de l'architecture des plantes (Godin et al., 1997b ). De nombreux outils conceptuels 
et informatiques ont été développés dans ce cadre et sont rassemblés dans le logiciel AMAPmod 
(Godin et Guédon, 1999). 

AMAPmod est aujourd'hui un logiciel libre, adopté par un nombre croissant d'instituts de 
recherche en France et à l'étranger, qui permet d'établir progressivement un standard de mesure 
et d'analyse de l'architecture des plantes. L'utilisateur peut créer ses propres bases de données 
architecturales et en explorer le contenu grâce à des outils statistiques, de modélisation ou de 
visualisation graphique en 2 ou 3 dimensions. Ce logiciel préfigure les outils agronomiques de 
demain et suscite un travail de recherche important en mathématiques appliquées et en inform·a­
tique e.g. (Godin et Caraglio, 1998; Guédon et al., 1999; Ferraro et Godin , 2000). 
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2.2 Travail de Thèse 

Dans ce cadre, mes travaux de thèse ont permis d'introduire de nouvelles méthodes algorith­
miques pour la comparaison de l'architecture des plantes. La définition d'une mesure quantitative 

de la ressemblance entre architectures de plantes a des applications potentielles en sylviculture, 

en arboriculture, en horticulture et en agronomie. Cette notion permet en effet de prendre en 
compte de façon très fine des différences de structure entre deux plantes lorsque celles-ci ont des 

caractéristiques globales équivalentes (même nombre de fruits, même nombre d'axes, etc.). En 

modélisation, la comparaison structurelle d'individus permet d'aborder sous un angle nouveau 

le problème de l'évaluation des modèles de simulation de la croissance des plantes (Ferraro et 

Godin, 2000). 

L'organisation structurelle des entités d'une plante, ie. son architecture, est souvent repré­
sentée par un graphe arborescent. Pour rendre compte des différents niveaux d'organisation dans 

la description de l'architecture des plantes, l'UMR AMAP a introduit un formalisme basé sur 

la notion de graphe quotienté : les structures arborescentes multi-échelles (Godin et Caraglio, 

1998). Ainsi, comparer la structure de deux plantes se ramène formellement à comparer deux 

graphes arborescents multi-échelles. Mon travail de thèse a eu pour objectif d'explorer les algo­

rithmes de comparaison entre arborescences, d'en étudier les applications dans les domaines de la 

biologie végétale et d'envisager différentes extensions, notamment à la définition d'une distance 

entre arborescences multi-échelles. 

La famille d'algorithmes étudiée s'appuie sur une généralisation des méthodes de calcul de 
distance entre séquences, utilisées par exemple pour la comparaison du génome (Durbin et al., 
1998). Leur principe général consiste à reconstruire un graphe cible en appliquant à un graphe 

initial différentes opérations structurelles élémentaires, appelées opérations d'édition. On peut 

montrer que la définition d'une telle distance se ramène à la recherche d'une solution optimale 

dans un espace dont la taille croît exponentiellement avec la taille des objets à comparer. Aussi, 

pour définir des algorithmes efficaces à la fois en temps et en espace, la solution optimale est 
construite de façon incrémentale en utilisant des techniques de programmation dynamique. 

Après avoir proposé un point de vue unifié de différentes distances entre arborescences (Fer­
raro et Godin, 2001), j'ai pu donner deux extensions algorithmiques permettant d'envisager le 

calcul d'une mesure de ressemblance entre arborescences quotientées (Ferraro et Godin, 1999; 
Ferraro, 2000a; Ferraro et Godin, 2002). J'ai alors pu développer différentes applications de ces 

méthodes à la comparaison de l'architecture des plantes, en collaboration avec des biologistes 

(botanistes et agronomes) (Ferraro et Godin, 2000). 

3 Résumé du travail post-doctoral 

Nous présentons dans cette section un résumé des différents thèmes abordés durant ce post­
doctorat. Ces thèmes seront ensuite détaillés dans les sections suivantes. 
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3.1 Le laboratoire d'accueil 

J'ai prolongé le travail de thèse présenté précédemment dans le cadre d'un projet post-doctoral 
au sein du groupe "visualisation et modélisation biologique" de l'université de Calgary (Prusin­
kiewicz, 1996) financé par une bourse de l'Institut National de Recherche en Informatique et en 
Automatique (INRIA). Les axes de recherches de ce laboratoire canadien, similaires à ceux du 
programme de modélisation des plantes, m'ont permis d'étendre mon champ de compétence en 
informatique et mathématiques appliquées. Ce laboratoire a développé une approche de la mo­
délisation de la croissance des plantes fondée sur des systèmes de réécriture particuliers appelés 
L-systèmes (Prusinkiewicz et Lindenmayer, 1990). Ce formalisme a été employé pour modéliser 
la croissance de nombreuses espèces végétales (Prusinkiewicz, 199 4 ;  Prusinkiewicz, 1998), et pour 
formaliser différentes hypothèses sur la morphogénèse des végétaux et des animaux (Prusinkie­
wicz, 199 4 ). 

3.2 Présentation du travail 

Durant cette année post-doctorale, le travail réalisé a été décomposé en trois parties 

- Couplage d'un moteur de simulation et d'un logiciel d'analyse de plantes (Ferraro et al., 
2001) 
Afin de permettre l'évaluation des plantes obtenues par simulation ou de construire des mo­
dèles à partir de l'analyse de données observées, j'ai été amené à coupler deux plateformes 
logicielles très différentes car conçues indépendamment : cpfg ( développée à l'université de 
Calgary) destinée à la simulation de l'architecture des plantes et AMAPmod (développée 
à l'UMR AMAP de Montpellier) dédiée à l'analyse de l'architecture des plantes. L'implé­
mentation de ce couplage a ensuite été intégrée dans le "virtual laboratory software" (vlab) 
(Federl et Prusinkiewicz, 1999). 

- Algorithmes d'analyse d'arborescences : 
En m'appuyant sur cette implémentation, j'ai pu éprouver la méthode de comparaison entre 
plantes proposée dans le cadre de ma thèse sur des données simulées par cpfg. Nous avons 
pu ainsi pour la première fois évaluer les plantes obtenues par simulation, en les comparant 
structurellement avec des plantes mesurées sur le terrain. Ce travail constitue l'une des 
toutes premières approches structurelles de l'évaluation de modèles morphogénétiques de 
plantes. En nous appuyant sur ce premier travail, en collaboration avec l'UMR AMAP 
et l'équipe du Pr. Prusinkiewicz, nous avons proposé une méthode permettant d'identifier 
les propriétés autosimilaires des plantes. Cette méthode a été, par exemple, utilisée pour 
quantifier le degré d'autosimilarité d'inflorescences de lilas (Ferraro et al., 200 2b). Deux 
perspectives majeures ressortent de ce travail, il permet 

1. d'une part, de définir un nouvel outil d'investigation biologique, permettant d'extraire 
un déterminisme caché de la structure végétale (son degré de répétition). 

2. d'autre part, d'envisager le développement de méthodes de représentation réaliste 
d'écosystèmes composés de plantes simulées, en mettant à profit la répétition de cer­
taines structures dans l'architecture des plantes. 

Cette dernière perspective, actuellement à l'étude, a des applications potentielles impor­
tantes dans la modélisation et la simulation de grands écosystèmes (Prusinkiewicz et Rem­
phrey, 2000), pour la représentation de couverts forestiers, des paysages ou la synthèse 
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d'images. 
- Infographie : 

Depuis quatre ans, C. Godin et P. Prusinkiewicz travaillent à l'expression des fondements 
informatiques et mathématiques de la croissance multi-échelles des plantes. Dans cette op­
tique, ils ont engagé un projet de modélisation de cette croissance multi-échelles basée sur 
les L-systèmes. L'une des difficultés importante de ce travail réside dans la conception de 
méthodes d'exploration visuelle d'objets multi-échelles. En m'appuyant sur ma connais­
sance des deux formalismes (graphes multi-échelles et L-systèmes), j'ai développé un outil 
permettant d'afficher simultanément différents niveaux de détails d'une partie d'un objet 
multi-échelles tout en conservant le contexte dans lequel elle se trouve. Une publication 
ainsi qu'une thèse sur ce sujet sont actuellement en cours, dans le cadre de ce projet. Ce 
travail s'appuie sur une bibliothèque graphique développée par Cathy Jirasek et Sheelag 
Carpendale (Carpendale et al., 1998 ) utilisant la distortion des objets en trois dimensions 
pour simuler un effet de zoom sur ces objets (cf. Figure 1). 

FIG. 1 - Simulation du zoom sur la courbe de Von Koch. Lorsque la loupe se déplace, le déve­
loppement de la courbe est recalculée à la volée par communication avec cpfg. 

La suite de ce rapport décrit de manière détaillée les deux premiers points de ce travail de 
recherche. 
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4 Couplage d'un moteur de simulation et d'un logiciel d'analyse 

de plantes 

4.1 Introduction 

Les Lindemayer-systèmes (L-systèmes) ont été originellement introduits afin de modéliser 
le développement d'organismes multicellulaires relativement simples, tels que des algues (Lin­
denmayer, 1968). Ils sont maintenant utilisés pour la modélisation de plantes de grandes tailles 
(Prusinkiewicz et al., 1997). Le logiciel cpfg (Mech, 1998), développé à l'Université de Calgary, 
est un programme de simulation basé sur ce formalisme L-systèmes. Sa particularité est la flexi­
bilité du langage de modélisation qui permet à l'utilisateur de spécifier l'architecture de divers 
organismes modulaires, des algues aux plantes herbacées, des arbres aux écosystèmes de plantes. 
Les modèles produits par cpfg peuvent être de nature descriptive ou mécaniste. Dans le second 
cas, l'utilisateur peut alors étudier l'impact des processus physiologiques ou environnementaux 
sur le développment des plantes. Les résultats des simulations sont ensuite visualisés sous la 
forme de diagrammes ou d'images réalistes de plantes. 

Le formalisme de graphes arborescents multi-échelles (MTGs) a été introduit par Godin et 
Caraglio (98) afin de représenter la topologie des plantes à différentes échelles et à différents 
niveaux d'abstraction, (métamères, unités de croissance ou axes d'une plante, par exemple). Une 
fois qu'une plante a été décrite sous la forme d'un MTG, les données de la plante peuvent être 
explorées en utilisant le logiciel AMAPmod (Godin et al., 1997b) développé à l'UMR AMAP. 
Les outils logiciels contenus dans AMAPmod pemettent d'identifier des régularités au sein de la 
structure de la plante, de quantifier des différences entre des structures ramifiées, ou d'accom­
plir d'autres tâches analytiques (cf. (Ferraro et Godin, 2000; Guédon et Costes, 1998) ... ). Les 
MTGs peuvent représenter des données expérimentales, obtenues par mesure de plantes, ou des 
structures de plantes simulées par des modèles de croissance. 

Dans ce travail, notre objectif était de connecter ces deux outils logiciels afin de permettre 
l'analyse de plantes obtenues par simulation. Par la suite nous présenterons un algorithme per­
mettant de convertir les structures de plantes générées par des L-systèmes au format MTG et 
son implémentation dans le logiciel de modélisation cpfg. Le "virtual laboratory sofwtare" (lab) 
est utilisé pour intégrer cpfg et AMAPmod au sein d'un système cohérent pour la modélisa­
tion et l'analyse des plantes ( cf. Figure 2). Nous présentons de plus comment cette application 
peut être utilisée pour l'évaluation des plantes virtuelles dans le cas de modèles d'inflorescences 
d'espèces de Syringa (inflorescences de lilas) en utilisant une comparaison structurelle avec des 
inflorescences mesurées. 

4.2 Description des bases de données architecturales dans AMAPmod 

Dans AMAPmod, les plantes sont représentées par des graphes arborescents multi-échelles 
(MTGs). Un MTG peut être vu comme un ensemble d'arborescences emboîtées les unes dans 

· les autres, représentant la topologie de la plante à différentes échelles ( entre-nœuds, unités de 
croissance, etc. ). Pour construire un MTG à partir d'une plante, celle-ci est tout d'abord décom­
posée en ensemble de composants organisés à différentes échelles. Un label spécifiant leur type est 
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Plante Code MTG Extraction Modèles 
simulée 

• 
Form ... 
Ousu 

Dctompos .. 

Topology 

Futuru ... 

Code 
/Pl/Ul 

+Vl 

l�I 1 îê:FE2tlôn 1 -c:;-
AMAPmod Evaluation 

� YI � El 

FIG. 2 - Synopsis de la connection entre cpfg et AMAPmod. 

affecté à chaque composant (U = Unité de croissance, (F = site florifère, (s = pousse courte, (I = 

Entre-nœud). Ces labels sont alors utilisés pour coder l'architecture de la plante sous une forme 
textuelle. Le fichier de codage résultant peut ensuite être analysé par AMAPmod et correspond 
à un MTG. En pratique, dans un MTG, l'organisation des composants de la plante à une échelle 
de détails donnée est représentée par une arborescence, où un nœud du graphe représente un 
composant et les arcs représentent les connections entre les composants. A toutes échelles, les 
composants sont reliés par deux types de relation, correspondant aux deux mécanismes de bases 
de croissance de la plante : la croissance apicale et le processus de ramification. La croissance 
apicale est responsable de la création des axes, par production de nouveaux composants ( corres­
pondant à de nouvelles portions de la tige et des feuilles) au sommet du composant précédent. 
La connexion entre deux composants résultant de la croissance apicale est une relation dite de 
"succession" et on la note par un '<'. D'un autre côté, le processus de ramification est respon­
sable de la création axillaire ( ces bourgeons peuvent alors créer des axes axillaires par leur propre 
croissance apicale ). La connexion entre deux composants résultant du processus de ramification 
est du type "porteur-porté" et on la note '+'. Un MTG regroupe au sein d'un modèle unique les 
différentes représentations qui correspondent aux différentes échelles décrivant la plante. 

A toute échelle, différents types d'attributs peuvent être affectés aux composants d'une plante 
représentée par un MTG. Ces attributs peuvent être géométriques ( e.g. diamètre des tiges, surface 
d'une feuille ou coordonnées 3D des composants de la plante ) ou morphologiques ( e.g. nombre 
de fleurs, type de production axillaire, - bourgeon latent, pousse courte ou longue -, nature des 
feuilles). Différentes stratégies ont été proposés pour coder la structure des plantes, e.g. (Hanan 
et Room, 1 997), pour des plantes représentées à une échelle de décomposition donnée et, (Godin 
et al., 1 997a; Godin et al. , 1 997b ), pour des représentations multi-échelles. La structure topolo­
gique d'une plante représèntée sous la forme d'une arborescence multi-échelles dans AMAPmod 
est spécifiée en utilisant un langage de codage. Ce langage consiste en une stratégie de nommage 
des nœuds et des arcs du graphe multi-échelles. Le nom d'un nœud est défini de telle manière 
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qu'il indique clairement la position topologique du nœud dans tout le graphe multi-échelles. Les 
nœuds et leurs attributs sont décrits en utilisant ce langage formel dans un fichier de codage. 
Nous illustrons par la suite le principe général de ce langage de codage sur la plante représentée 
Figure 3. 

IS 

14 

JJ 

Il 

Il 

/ 

F1G. 3 - Codage de la structure topologique d'un peuplier de deux ans. 

A chaque nœud est affecté une étiquette constituée d'une lettre, appelée sa classe, et d'un entier, 
appelé son index. La classe d'un nœud référence souvent la nature de l'entité botanique corres­
pondante, e.g. I pour un entre-nœud, U pour une unité de croissance, B pour un système ramifié, 
etc . . L'index d'un nœud est un entier qui permet à l'utilisateur d'identifier localement un nœud 
parmi ses voisins immédiats. 

A une échelle donnée, la plante est décrite depuis la base du tronc et en remontant vers le 
sommet. La chaîne de codage commence par le symbole '/'. La série des entre-nœuds du tronc 
de la plante représentée Figure 3 correspond à la chaîne suivante 

/I1<I2<I3<I4<I5<I6<I7<I8<I9<I10<I11<I12<I13<I14<I15<I16<I17<I18<I19 

Le codage d'une structure arborescente par une séquence linéaire de symboles conduit à 
l'introduction d'une notation spéciale, fréquemment utilisée en informatique (e.g. (Prusinkiewicz 
et Lindenmayer, 1990)). L'arborescence est décrite de la racine vers les feuilles. Un crochet est 
ouvert chaque fois qu'un point de bifurcation est rencontré durant la visite ( ie. pour les nœuds 
ayant plus d'un fils). Un crochet est fermé chaque fois qu'un nœud terminal est visité (ie. pour 
les nœuds n'ayant pas de fils). Dans l'exemple ci-dessus, l'entité I6 est un point de bifurcation 
car le processus de description peut être poursuivi soit en visitant l'entité I7 soit en visitant I20. 
Dans ce cas, la bifurcation I6 est tout d'abord stockée dans une pile (qui est initialement vide). 
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Puis, un crochet ouvert est inséré dans la chaîne et enfin, le processus de visite renseigne les deux 
directions possibles, par exemple I20, conduit au code : 

/I1<I2<I3<I4<I5<I6 [+I20 

La branche entière I20 à I28 est alors codée comme les entité 1 à 6. L 'entité I29 n'a pas 
de fils, c'est donc une entité terminale. Ceci implique qu'un crochet fermant est inséré dans la 
chaîne. 

/I1<I2<I3<I4<I5<I6 [+I20<I21<I22<I23<I124<I25<I26<I27<I28<I29] 

Le dernier point de bifurcation peut alors être dépilé et le processus de visite peut être 
poursuivi dans l 'une des bifurcations possible de I6 non encore visitée,ie. I7. On obtient alors à 
la chaîne de codage finale 

/I1<I2<I3<I4<I5<I6 [+I20<I21<I22<I23<I124<I25<I26<I27<I28<I29] <I7<I8<I9<I10<I11< 
I12<I13<I14<I15<I16<I17<I18<I19 

La stratégie de croissance multi-échelles n'étant pas prise en compte par le formalisme L­
système, nous ne présenterons pas l 'extension de cette stratégie à la description de structures 
multi-échelles. 

Dans des applications pratiques, un certain nombre d'attributs sont souvent mesurés sur 
différentes entités. Les valeurs mesurées peuvent alors être attachées à l 'entité correspondante 
en utilisant une notation parenthésée : ' (  . . .  ) ' . Supposons, par exemple, qu'on veuille noter 
les longueurs et diamètres observés des unités de croissance. Une paire de valeurs numériques 
définissant respectivement la longueur et le diamètre de l 'unité de croissance est alors affecté au 
dernier entre-nœud de celle-ci. La chaîne précédente devient alors : 

/I1 (10 , 5 . 9) <I2<I3<I4<I5<I6 [+I20<I21<I22<I23<I24 (4 , 2 . 1) <I25<I26<I27<I28<I29] <I7< 
I8<I9(8 , 4 . 3) <I10<I11<I12<I13<I14<I15 (7 . 5 , 3 . 9) <I16<I17<I18<I19 

Dans cette chaîne, le premier entre-nœud du tronc, I1 a une longueur de 10 mm et un 
diamètre de 5 .9  mm (les unités sont supposés connues et fixées). 

Cependant, en pratique, le codage des plantes sous la forme d'une séquence de symboles 
devient rapidement illisible. Afin de donner à l 'utilisateur un meilleur feedback de la topologie de 
la plante dans le code, le codage précédent peut être modifié pour une meilleure lisibilité. Chaque 
crochet est alors remplacé par une nouvelle ligne et un niveau d'indentation correspondant au 
degré d'emboîtement des crochets. De la même manière, une nouvelle ligne est créee après chaque 
ensemble d'attributs et les valeurs correspondantes sont écrites dans des colonnes spécifiques. Le 
tableau suivant donne le code final de l 'exemple de la Figure 3 : 

1 1  



Length Diameter 
/ I l  1 0  5 . 9  
<I2< I3< I4<I5<I6  

+I20<I2 1< I22<I23<I24 4 2 . 1  

< I25<I26<I27<I28<I29 

< I7<I8<I9 8 4 . 3  

< I 10<I 1 1 < I 12<I 13< I 14<I 15  7 . 5  3 . 9  

< I 16<I 17<I 18< I 1 9  

4 . 3  L-systèmes 

En 1968, Lindemayer introduit un formalisme, appelé L-système (Lindenmayer, 1968), pour la 
modélisation d'organismes multicellulaires simples. Un L-système peut être défini en s'appuyant 
sur la théorie des langages comme un alphabet de symboles, une chaîne initiale et un ensemble 
de règles de réécriture. Dans le contexte biologique, les symboles de l'alphabet représentent des 
cellules ou des modules de plantes (Prusinkiewicz et al., 1997), comme des entre-nœuds, des 
apex, des feuilles, ou des fleurs, l'axiome spécifie l'état initial de la plante, et les productions 
représente les règles de développement du module durant des intervalles de temps fixés. 

Un L-système est composé d'un axiome w et de deux productions p1 et p2 , comme dans 
l'exemple ci-dessous : 

w A 
Pl A- >AB 
P2 B- >BB 

La quatrième chaîne du développement de la séquence S générée par ce L-système est alors : 
ABBBBBBB. 

Afin de permettre la génération de structures ramifiées, Lindenmayer et Prusinkiewicz (90) 
introduisent la notion de L-systèmes parenthésés, dans lesquels les branches sont délimitées par 
des crochets. La définition d'un tel L-système est généralement étendu par les règles suivantes : 

1. les crochets sont remplacés par eux-mêmes ; 

2. à tout crochet ouvrant ' [' correspond un unique crochet fermant '] '. 

La représentation graphique des structures ramifiées a été développée par Lindemayer puis 
clarifiée par Prusinkiewicz (cf. (Mech, 1998) pour une revue). Cette représentation basée sur 
l 'interprétation de la tortue est définie comme suit. La tortue est tout d'abord positionnée sur 
l'origine du repère. La chaîne produite par le L-système est alors interprétée comme un ensemble 
de commande permettant le déplacement de la tortue dans l'espace. Par exemple, le module F 
génère un segment dans la direction du vecteur directeur de la tortue et positionne la tortue 
à la fin de la ligne. Les modules '+ ' ,  - ' ,  '&', A', '/' et '\' permettent d'effectuer différentes 
rotations de la position de la tortue. Ces modules sont, par définition, toujours remplacés par 
eux-même. Afin de visualiser les structures ramifiées générées par des L-systèmes, les crochets 
sont interprétés de la manière suivante : ' [' place l'état actuel de la tortue dans une pile, '] ' 
remplace l'état courant de la tortue par l'état en haut de la pile. Les L-systèmes paramétriques 
ont par la suite été introduits, afin de prendre en compte les différents angles d'insertion ou les 
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longueurs. 

Dans un L-système paramétrique, chaque module est composé d'une lettre issue de l 'alphabet 
du L-système et associé à des paramètres réels. Dans les règles de productions, la valeur des 
paramètres est référencée en utilisant des paramètres formels. Les paramètres formels peuvent 
être utilisés dans des expressions arithmétiques ou logiques. Par exemple, la production : 

A (t ) - >B (t+l ) CD (tA0 . 5 , t -2) 

peut être appliquée au module A (9) donnant le mot B ( 10) CD (3 , 7 ) . 

4.4 Algorithme de conversion 

Cette section décrit la transformation d'une chaîne de symboles obtenue par un L-système 
en un MTG. Considérons le L-système paramétrique suivant : 

w A ( l )  

Pl A (t ) ->B (t )  [+ (45) A (t* 1 . 3) ]  [ - (45) A (t * 1 . 3) ] A (t )  

P2 B (t ) ->B (t+l )  

Les deux premières chaînes générées par le L-système sont : 

A ( 1 ) - >B ( 1 ) [+ (45) A ( 1 . 3) ]  [ - (45) A ( 1 . 3) ] A ( 1 ) ->B1 (2) [+ (45) B2 ( 1 . 3) [+ (45) A3 ( 1 . 69) ] 
[- (45) A4 ( 1 . 69) ] A5 ( 1 . 3) ] [- (45) B6 ( 1 . 3) [ + (45) A7 ( 1 . 69) ] [- (45)A8 ( 1 . 69) ]  A9 ( 1 .  3) ] 
B 10 ( 1 )  [+ (45) A1 1 ( 1 . 3) ]  [- (45) A12 ( 1 . 3) ] A13 ( 1 ) ]  

Cette chaîne peut être interprétée comme un MTG de la façon suivante. Tout d'abord un 
identifiant numérique est affecté à chaque module A ou B 

B 1 (2) [+ (45) B2 ( 1 . 3) [+ (45) A3 ( 1 . 69) ] [ - (45) A4 ( 1 . 69) ] A5 ( 1 . 3) ]  [- (45) B6 ( 1 . 3) [+ (45) A7 ( 1  
. 69) ] [- (45) A8 ( 1 . 69) ] A9 ( 1 . 3) ] B 1 0 ( 1 )  [+ (45) A 1 1 ( 1 . 3) ]  [ - (45) A12 ( 1 . 3) ] A13 ( 1 ) ]  

A ce point, chaque paramètre attaché à un module est interprété comme une longueur. De 
plus, les symboles '+ '  et ' - '  sont des symboles nécessaires à l'interprétation de la tortue et 
peuvent donc être analysés comme des attributs géométriques : 

B 1 (2) [B2 ( 1 . 3 , 45) [A3 ( 1 . 69 , 45) ] [A4 ( 1 . 69 , -45) ] A5 ( 1 . 3) ]  [B6 ( 1 . 3 , - 45) [A7 ( 1 . 69 , 45) ] [A8 
( 1 . 69 , -45) ] A9 ( 1 . 3) ] B10( 1 ) [A1 1 ( 1 . 3 , 45) ] [A12 ( 1 . 3 , - 45) ] A13( 1 ) ]  

Le deuxième paramètre de chaque module sera alors interprété comme un angle d'orientation 
(relatif) du module dans l'espace. Finalement, le tableau suivant indique le code final du MTG 
correspondant à cet exemple : 
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Length Diameter 

/B1 2 

+B2 1 . 3 45 

+A3 1 .  69 45 

+A4 1 .  69 -45 
'<A5 1 . 3 

+B6 1 .  3 -45 
+A7 1 .  69 45 

+AS 1 .  69 -45 
'<A9 1 .  3 

<B10 1 

+A1 1 1 . 3 45 

+A12  1 . 3 -45 

<A13 1 

L'algorithme de conversion a été développé de manière à filtrer la géométrie produite par la 
chaine issue du L-système d'origine. L'algorithme générique permettant de transformer la chaine 
L-système en un graphe multi-échelle est de ce fait non trivial. 

4.5 Applications 

Cet algorithme a été implémenté dans cpfg et a été utilisé pour l'évaluation des plantes vir­
tuelles dans le cas d'inflorescences d'espèces de Syringa en utilisant une comparaison structurelle. 

Durant ma thèse, j'ai pu proposer une distance entre plantes (Ferraro et Godin, 2000) qui 
permet l'évaluation des plantes simulées en les comparant avec des plantes réelles. Cette distance 
est définie comme le coût minimum de la séquence d'opérations d'édition transformant une plante 
en une autre. La distance est, par définition, normalisée et toujours comprise en O. et 100. Outre 
le calcul de la distance entre plantes, l'algorithme met également en évidence alignement entre 
les plantes qui est intuitivement une description de la transformation de la plante initiale en la 
plante finale. Ce type d'analyse permet de montrer des similarités locales entre les deux plantes. 
Ces outils ont été implémentés dans AMAPmod et utilisés pour évaluer des inflorescences de 
lilas. 

En 2001, Prusinkiewicz et al. (Prusinkiewicz et al., 2001) ont proposé une méthode de mo­
délisation réaliste de plantes basées sur l'utilisation des propriétés d'auto-similarité des plantes 
( cf. section suivante). Ainsi, des inflorescences de lilas ont été modélisées en utilisant uniquement 
les mesures effectuées sur le sommet de la branche la plus longue. Une telle hypothèse a été par 
la suite vérifiée de manière quantitative selon deux méthodes distinctes ( cf. section suivante et 
(Ferraro et al., 200 2a; Münderman, 200 2)) 

Considérons les cinq inflorescences représentées à la Figure 4. Ces modèles ont été simulés 
en utilisant cpfg, convertis selon l'algorithme précédent et comparés dans AMAPmod avec les 
inflorescences correspondantes mesurées sur le terrain. Le tableau suivant indique la distance et 
le pourcentage de correspondances locales parfaites durant la comparaison. 
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FIG. 4 - Cinq inflorescences de lilas simulées en utilisant cpfg (d'après L. Münderman). 

Inflorescences Distance % de correspondances parfaites 
entre modèles et branches mesurées 

Al  1. 6 4  70.8 3 
A2 1. 96 7 8.26 
A 3  2. 12 7 8.18 
A 4  2. 17 7 9. 16 
A 5  1.92 72.72 

4.6  Conclusion 

La conversion des plantes générées par des L-systèmes présentées dans cette section a été 
implémentée dans le logiciel de simulation CPFG. Le virtual laboratory (vlab) a été par la suite 
utilisé afin d'intégrer cpfg et AMAPmod dans un système cohérent et unique pour la modélisation 
et l'analyse des plantes. 
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5 Autosimilarité des structures ramifiées 

5 . 1  Introduction 

Le rôle joué par l'architecture dans la modélisation des plantes (Frijters et Lindenmayer, 1976; 
Hallé et al., 1978; Honda, 1971; Ross, 1981) a généré le besoin de nouveaux outils d'investigation. 
Des outils génériques ont été développés pour visualiser l'architecture des plantes en 3-Dimensions 
(de Reffye et al., 1989; Prusinkiewicz et Lindenmayer, 1990), pour modéliser le développement 
de la structure de la plante e.g. (Kurt, 199 4 ;  Mech et Prusinkiewicz, 1996; deReffye et al., 1997), 
pour mesurer son architecture (Godin et al., 1997a; Hanan et Room, 1997; Sinoquet et al., 1997), 
et pour explorer et analyser une plante (Godin et al., 1997b). Cet article introduit un nouvel 
outil pour l'identification des propriétés d'autosimilarité des plantes. 

En 2001, Prusinkiewicz et al. ( 2001) ont proposé une méthode permettant de modéliser de 
manière réaliste un ensemble de plantes, basée sur l'utilisation de leurs propriétés (supposées) 
d 'autosimilarité. Ainsi, pour des besoins de visualisation, une inflorescence de lilas a été modé­
lisée en utilisant uniquement les mesures effectuées sur le sommet d'une branche puis étendues 
à toute la structure ( cf. figure 17 a (Prusinkiewicz et al., 2001)). L'utilisation d'une telle modé­
lisation nécessite d'évaluer au préalable la ressemblance des branches deux à deux, ou plus pré­
cisément d'évaluer un certain degré d'autosimilarité des inflorescences. Ferraro et Godin ( 2000) 
ont proposé une distance entre architecture de plantes qui offre un outil efficace pour évaluer la 
ressemblance structurelle entre systèmes ramifiés. Dans cet article, nous développons une procé­
dure, qui, partant des observations d'un système ramifié et utilisant cette distance, permet de 
quantifier le degré d'autosimilarité de la structure d'une plante et d'identifier les motifs identiques 
d'une structure arborescente. 

Bien que la notion d'autosimilarité dans les plantes ne soit pas une notion botanique en 
tant que telle, ce concept peut être mis en relation avec les notions de "branch mapping", de 
relations paracladiales, d'axes de référence ou de réitérations développées dans la littérature. En 
nous appuyant sur une revue de ces concepts, (Section 5.2), nous développons les fondations 
mathématiques d'une distance entre architecture de systèmes ramifiés (Section 5.3) que nous 
utilisons pour formaliser le problème de la quantification de l'autosimilarité des plantes (Section 
5. 4 ). Nous illustrons enfin cette méthodologie sur des inflorescences de lilas comme un cas d'école. 

Nous terminons cette section par une discussion ouvrant les perspectives sur les travaux ultérieurs 
(Section 5. 5 ). 

5.2  Motivation Biologique 

Pour de nombreux processus de croissance d'organismes vivants, et en particulier les plantes, 
la répétition régulière de certaines structures est aisément identifiable. Dans les cas les plus 
simples, les mêmes structures sont répétées périodiquement le long d'un axe, comme, par exemple 
les feuilles le long de la tige. Dans des cas plus complexes, la structure entière d'une étape 
précédente e.st répétée dans une partie de l'organisme à l'état suivant (M. Herman et al., 197 5 ). 

L'idée que les branches ont un comportement similaires aux branches qui les portent a fait 
l'objet de nombreuses études (Frijters et Lindenmayer, 1976 ;  Honda, 1971;  Edelin, 198 4 ;  White, 
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1979; Barthélémy, 1991; Prusinkiewicz et al., 2001). Troll définit par exemple une inflorescence 
comme un système constitué d'une inflorescence principale et de paracladia (Frijters et Linden­
mayer , 1976), où un paracladium est une branche qui porte le même type de structure que celle 
portée dans la portion terminale de la branche mère (Frijters et Lindenmayer, 1976; Lindenmayer, 
1977). En s'appuyant sur cette définition , Fritjers et Lindenmayer ont introduit la notion de re­
lation paracladiale entre deux systèmes ramifiés (Frijters et Lindenmayer , 1976) : il y a relation 
paracladiale si "le comportement d'une branche est exactement le même que celui de la partie 
de la branche porteuse qui s'est développée depuis la formation de la branche fille". Fritjers et 
Lindenmayer (Frijters et Lindenmayer, 1976) puis Robinson (Robinson , 1986) ont ainsi proposé 
une procédure permettant l'identification de formules de récurrence des relations paracladiales 
sur les formes ramifiées. Si ces concepts biologiques peuvent être observés visuellement dans 
des cas évidents , pour certaines plantes l'auto-similarité de la structure peut être cachée par la 
complexité de la structure. De tels développements peuvent donc être observés dans la nature 
mais rarement de manière exacte et dans tous les cas, ils n 'ont été que très rarement évalués 
quantitativement. 

De Reffye et al. (de Reffye et al. , 1990) ont proposé une approche de modélisation de la 
croissance des plantes s'appuyant sur un principe similaire. Pour cela, ils ont introduit la notion 
d 'axe de référence basée sur le regroupement et le classement de toutes les étapes de différen­
tiation d'un arbre le long d'un axe théorique. L'étude de Zelkova Serrata (Orme du Japon) à 
différents stades de son développement a montré que la croissance et les processus de ramification 
étaient similaires dans toutes les parties de l'arbre. Ils ont ainsi statistiquement identifié un axe 
théorique qui, de la graine à la mort de l'arbre, donne tous les états possible de la différentia­
tion morphologique d'une unité de croissance1. Dans ce sens, "l'axe de référence" interprète le 
comportement des bourgeons dans une plante en s'appuyant sur une analyse quantitative des 
gradients des tailles d'organes sur les différents axes. 

Nous proposons dans ce qui suit un outil permettant d'évaluer automatiquement la ressem­
blance entre différentes structures ramifiées dans une plante et ainsi d'identifier les relations 
paracladiales ou les structures homologues à la base du modèle d'axe de référence. Cet outil est 
basé sur une représentation particulière des sytèmes ramifiés à l'aide de graphes et s'appuie sur 
une comparaison structurelle de ces représentations. 

5.3 Évaluation de la ressemblance entre deux systèmes ramifiés 

Pour comparer deux systèmes ramifiés, une premiere approche consiste à résumer chaque 
individu par un petit nombre de variables synthétiques et globales ( e.g. production de fruits, 
taille de la couronne, etc. ) . L'évaluation de la ressemblance de deux systèmes ramifiés est alors 
réduite à la comparaison des variables synthétiques. Ceci définit les méthodes de comparaison 
globales pour lesquelles l'organisation topologique des entités dans la structure ramifiée n'est 
pas prise en compte. Il existe cependant des domaines pour lesquels la structure d'un système 
ramifié joue un rôle important. Dans de tels cas, la notion de distance entre deux systèmes 
ramifiés devrait naturellement prendre en compte l'organisation spatiale des entités. Ceci définit 
les méthodes de comparaison analytiqu� qui sont basées sur une comparaison élément par élément 
(Miclet, 198 4 ). 

1 portion de la tige mise en place durant une période d'aJlongement continue (Caraglio et Barthélémy, 1997) 
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5 .3 .1  Définitions 

Une plante est considérée comme un ensemble d'entités botaniques ( e.g. entre-noeuds et 
noeuds, unités de croissance, pousses annuelles). L'organisation topologique peut être représentée 
par un graphe (Godin et Caraglio, 1998). Un graphe G = (V, E) est constitué d'un ensemble 
V de vertex et d'un ensemble E d'arcs, chaque arc étant représenté par une paire de vertex 
(Preparata et Yeh, 197 3). Les vertex représentent les entités botaniques et les arcs correspondent 
aux connections physiques entre celles-ci. Si ( v1 ,  v2) est un arc de E, le vertex v1 est appelé père 
de v2 et le vertex v2 est appelé le fils de v1 (Preparata et Yeh, 197 3). L'ensemble des fils de v1 
est noté son[v1 ] .  Dans un graphe, un chemin de x1 à Xn est une séquence de vertex (x1 , x2 . .  , xn ) 
telle que pour deux vertex consécutifs { Xi , Xi+d de la séquence, (xi , Xi+ I )  est un arc. Dans un 
graphe, un vertex v1 est appelé l ' ancêtre d'un autre vertex s'il existe un chemin de v1 à v2. 

On affecte à chaque vertex un ou plusieurs attributs qui représentent des caractéristiques 
biologiques des entités. Chaque attribut est une valeur numérique réelle ( e.g .  le diamètre ou 
la longueur d'une entité) ou symbolique (e .g .  le type d'une entité). Ces attributs seront donc 
considérés comme choisis dans un ensemble de label. Soit � = a, b, c, . .. un ensemble fini ou infini 
de labels, et soit >. un unique symbole dans � - Soit a une fonction d'étiquetage qui affecte un label 
à tout vertex d'un graphe. Nous suposons qu'une distance est d, appelée distance élémentaire, est 
définie sur l'ensemble des labels � - Une distance entre deux vertex v1 et v2 d'un graphe est alors 
définie en utilisant la distance élémentaire sur � : d( v1 , v2) = d( a( v1 ) ,  a( v2)). Nous supposons 
de plus, qu'un coût ,(x) est affecté à tout label x tel que : 

\i(x, y) E � :  d(x, y) :::; ,(x) + ,(y) 

Un coût sera de plus affecté à chaque vertex v : ,(v) = ,(a(v) ) .  

Dans une plante P ,  toute entité étant physiquement attachée à, au plus, une entité parente, la 
structure topologique est représentée par une arborescence (Godin et Caraglio, 1998) T = (V, E) . 
Une arborescence est un graphe dans lequel tout vertex excepté un seul, r ,  appelé racine, a un et 
un seul parent. La racine n'a pas de parent. Dans la suite une arborescente enracinée en r sera 
représentée par T[r]. Afin d'identifier les différents axes ( cf. section 5 . 4 )  d'une plante représentée 
par une arborescence T[r] , les arcs de l'arborescence sont étiquetés : une entité peut soit précéder 
(symbôle '< ' )  soit porter (symbôle '+') une autre entité. Nous supposerons par la suite qu'une 
entité ne peut être connectée qu'à, au plus, une entité par un arc '< ' .  Une forêt est un graphe 
dont les composantes connexes sont des arbres. Pour tout vertex x d'une arborescence T[v] , F[x] 
représente la forêt enracinée en x ,  ie. la forêt obtenue en enlevant à l'arborescence T[x] sa racine 
x et tout les arcs incident de x.  Par la suite, nous utiliserons le terme forêt pour désigner une 
forêt enracinée. L'ensemble de tous les sous-arbres et forêts seront respectivement notés T et :F. 

5 .3 .2  Comparaison d 'arborescences 

La représentation des données sous forme d'arborescences totalement étiquetées permet d'ex­
primer une information structurelle, soit de type concret (géométrique, dans le cas d'images, par 
exemple), soit de type abstrait (relations hiérarchiques entre les éléments primitifs). La manipula­
tion de ces structures nécessite la définition d'algorithmes efficaces. En reconnaissance de formes, 
la nécessité de comparer deux objets représentés par des arborescences ( e .g. reconnaissance de 
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caractères (Lu et FU, 1978), corrélation de signaux (Cheng et Lu, 1985), sciences du comporte­
ment (Boorman et Oliver, 1973), classification hiérarchique (Lu, 1979), chimie (Takajashi et al., 
1987) , biologie moléculaire (Shapiro et Zhang, 1990), . . .  ) , pose fréquemment le problème de la 
comparaison de deux arborescences . 

On peut distinguer deux approches spécifiques permettant de définir une mesure de dissimi­
larité entre deux arborescences. Une première approche, développée par des mathématiciens al­
gébristes, définit des métriques sur des ensembles partiellement ordonnés ( dont les arborescences 
sont un cas particulier). Ces travaux concernent généralement les arborescences dont seules les 
feuilles sont étiquetées, et sont appliqués en particulier à la comparaison des résultats d'algo­
rithmes de classification hiérarchique sur un ensemble de données (Boorman et Oliver, 1973; 
Monjardet, 1981 ;  Karonski et Palska, 1977). Une deuxième approche, communément appelée 
problème de l 'édition d 'arborescences ( tree editing problem (Selkow, 1977), en anglais), consiste 
à effectuer une suite de transformations permettant de construire une arborescence cible à par­
tir d 'une arborescence initiale. La classification hiérarchique (Lu, 1979), la reconnaissance de 
formes (Miclet, 1984; Sanfeliu, 1990; Banegas et al ., 1999), l 'analyse de scène (Wernecke, 1995), 
la chimie (Takaj ashi et al . ,  1987) ou la biologie moléculaire ( Shapiro et Zhang, 1990; Shasha 
et al . ,  1994) sont autant de domaines d'applications du calcul d'une distance d'édition. Ce calcul 
est basé sur la définition de trois opérations : l ' insertion, l 'élision et la substitution, d'autres 
opérations pouvant être envisagées, comme la fusion ou l'éclatement de vertex (Sanfeliu, 1990). 
Ces méthodes font apparaître plusieurs stratégies spécifiques qui s'appuient sur des définitions 
différentes des opérations d 'édition. Selkow (Selkow, 1977) a proposé dans un premier temps 
d'appliquer les opérations d'insertion et d'élision uniquement aux feuilles des arborescences. Taï 
(Tai, 1979) définit une métrique pour laquelle l 'insertion et l 'élision de vertex s'appliquent à tout 
vertex des arborescences concernées mais qui conserve un ordre partiel prédéfini sur les vertex 
des arborescences ( arborescences ordonnées). Entre ces deux métriques, de nombreuses autres 
distances ont été définies (Lu, 1979; Nakabayashi et Kamata, 1983; Tanaka, 1984; Tanaka, 1985) 
dérivant toutes de la distance de Taï (Sanfeliu, 1990). Celle de Whilhelm (Wilhelm, 1981), par 
exemple, considère une extension des distances de Taï qui s'affranchit de la conservation de la 
numérotation des vertex pour des arborescences ordonnées dont les étiquettes sont toutes deux à 
deux distinctes. Enfin, dans le cas d'arborescences non-ordonnées, Zhang (Zhang, 1993; Zhang, 
1996) propose une modification des contraintes de Taï permettant de définir une nouvelle dis­
tance entre arborescences. Les trois opérations d'édition considérées sur toute arborescence non 
ordonnée sont les suivantes 

- la substitution d'un vertex v1 par un vertex v2 ( cette opération consiste à modifier les 
labels des deux vertex v1 et v2) ; 

- l 'élision d'un vertex v , ie. l 'ensemble des fils de v deviennent les fils du père v et v est 
effacé de l 'arborescence T ( ainsi que les arcs incidents de v) ; 

- l 'insertion d'un vertex v comme fils d'un vertex x : ie. l 'opération symétrique de l 'élision, 
l 'ensemble des fils de x devient l'ensemble des fils de v et v devient l 'unique fils de x. 

Les différentes opérations d'insertion et d'élision sont représentées sur la Figure 5. Notons 
qu'une opération de substitution est une fonction de l 'ensemble des arborescences sur lui même 
alors qu'une fonction d'élision est une fonction de l 'ensemble des arborescences T vers l 'ensemble 
des forêts :F (avec la relation 7 C :F). L'ensemble des opérations d'édition possible est noté [. 

Pour toute opération d 'édition s, un coût ,(s) est défini comme suit 
- 1(s) = 1(C(x, y)) = d(x, y) si s est une opération C(x, y) qui substitue les vertex x et y ;  
- ,(s) = d(D(x)) = ,(x, À) si s est une opération D(x) qui efface le vertex x et, 
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FIG. 5 - Les différentes opérations d'insertion et d'élision possible sur une arborescence. Les 
flèches de gauche à droite représentent une opération d'insertion, et les flèches de droite à gauche 
représentent les opérations d'élision . (1) L'ensemble des fils de v devient l'ensemble des fils de x, 
(2) un sous-ensemble strict des fils de v devient l'ensemble des fils de x, (3) x est inséré comme 
racine d'un ensemble d'arbres. Les opérations (4) à (6) sont des restrictions des opérations (1) 
et (3) mais ce sont des opérations rencontrées fréquemment. Dans l'algorithme, les opérations de 
type (2) ne sont pas autorisées. 

- ,(s) = d(I(y)) = 1( ,\ y) si s est I(y) une opération qui insère le vertex y . 
Nous rappelons que d et , vérifie la propriété suivante 

d(x, y) � 1(x) + 1(y) (1) 

Nous considérons deux arborescences T1 [v] et T2 [w], nous noterons S(v, w) l'ensemble de toutes 
les séquences d'opérations d'édition qui transforme T1 [v] en T2 [w] . Soit S une séquence de n 
opérations d'édition (s 1 , s2, . . .  , sn ) de S(v, w) ,  le coût 1 (S) de la séquence est défini en sommant 
le coût des différentes opérations qui composent la séquence : ,(S) = �

s; ES 1 (si ) .  La mesure 
de ressemblance D(Ti [v] , T2 [w]) entre les deux arborescences est définie comme la séquence de 
S(v, w) de coût minimum 

(2) 

Il est possible de montrer (Ferraro et Godin, 2001) que la mesure de ressemblance ainsi définie 
est égale à la distance entre deux arborescences définie par Zhang (Zhang, 1996). Cet auteur a 
proposé un algorithme de programmation dynamique (Zhang, 1993; Zhang, 1996) calculant la 
distance entre deux arborescences T1 et T2 en un temps : 
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Où deg(Ti ) (resp.deg(T2 ) représente le nombre maximal de fils de l'arborescence T1 (resp. T2) .  
Cet algorithme (Zhang, 199 3; Zhang, 1996) s'appuie sur un calcul récursif des distances entre les 
sous-arborescences de T1 [v] et T2 [w] (détaillé dans (Ferraro, 2000b ) )  : 

{ D(O, T2 [w] ) + miflw
k Eson[w] {D(Ti [v] , T2 [wk]) - D (O, T2 [wk] )} 

D(Ti [v], T2 [w] ) = min D(T1 [v] , 0) + mi11v
k
Eson[v] { D(T1 [vk] ,  T2 [w] ) - D(T1 [vk] , O)} 

D(Fi [v] ,  F2 [w] ) + d(v, w) 

Ce calcul fait apparaître le calcul de la distance entre les deux forêts F1 [v] et F2 [w] issues de v 
et w. On montre de la même façon que ce calcul s'effectue récursivement et s'appuie lui même 
récursivement sur le calcul de la distance entre arborescences (Zhang, 199 3 ; Zhang, 1996). 

Algorithmiquement, le calcul de la distance D(Ti [v] ,  T2 [w] ) nécessite celui d'une matrice M 
de dimension n x p, où n et p sont respectivement les nombres de vertex de Ti [v] et T2 [w]. 
Si on donne un ordre arbitraire (préfixé par exemple) sur les vertex des deux arborescences, 
le coefficient mi,j de M représente alors la distance D(Ti [x] , T2 [y] ) entre les sous-arborescences 
T1 [x] et T2 [y], où x et y sont respectivement les vertex numéro i et j des arborescences Ti [v] et 
T2 [w] , la distance entre les deux arborescences Ti [v] et T2 [w] étant obtenue au coefficient mo,o 
de M (avec l'ordre préfixé ). 

5.3 .3 Standardisation et normalisation de la distance obtenue 

La distance entre arborescences basée sur une transformation d'édition, s'appuie sur la dé­
finition d'une distance élémentaire entre les vertex des arborescences. Cette distance affecte un 
réel positif d(x1 , x2 ) à toute paire de vertex (x1 , x2) des deux arborescences Ti [v] et T2 [w] et un 
coût, réel positif ,(x) à tout vertex x, vérifiant 

V(x, y) E Ti [v] x T2 [w] : d (x, y) s 1(x) + 1 (y) 

Une première distance élémentaire est la distance de Levenstein (Levenstein, 1966). C'est 
une fonction de coût local élémentaire basée sur une distance binaire. Dans ce cas, un coût nul 
est affecté à toute opération de substitution, et un coût de un pour toute opération d'insertion 
ou d'élision. Le coût local ainsi défini ne tient pas compte de la nature des vertex. La distance 
d'édition qui en découle est donc indépendante des vertex concernés par l'opération. Une distance 
basée sur cette fonction de coût local tient compte uniquement de la topologie des structures 
comparées, nous l'appellerons distance topologique. Le coût binaire ainsi défini peut être raffiné 
en utilisant les attributs liés aux entités tels que la longueur, le diamètre de la moëlle, le type, 
etc. Nous étudions dans ce qui suit ce coût variable en séparant les coûts de substitution de 
ceux de l'élision et de l'insertion. Dans le cas où l'on considère plusieurs attributs numériques 
ou symboliques (Ferraro et Godin, 2000 ), il est nécessaire d'homogénéiser la dynamique des 
différents attributs afin qu'ils aient une importance comparable dans la définition de la distance. 
Une procédure de standardisation est alors nécessaire. 

Nous avons montré dans (Ferraro et Godin, 2000) que, dans le cas d'une distance locale 
topologique, la distance maximale entre deux arborescences est égale à la somme des tailles ( du 
nombre de vertex ) des deux arborescences comparées. La distance obtenue par l'algorithme de 
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Zhang sera donc normalisée de la manière suivante 

(3) 

La distance ainsi obtenue est nécessairement comprise entre O. et 1. et s'affranchit au mieux de 
la différence des tailles des deux arborescences. 

5.4 Evaluation de l'autosimilarité dans une arborescence 

Afin d'évaluer l'autosimilarité au sein d'une arborescence, nous proposons d'appliquer la 
méthode de comparaison structurelle, présentée précédemment à une même arborescence. En 
effet, le calcul de la distance entre une arborescence T[v] et elle même selon l'algorithme de 
Zhang nécessite le calcul de la distance de l'ensemble des sous-arborescences de T[v] deux à 
deux. En comparant T[v] avec elle-même, nous faisons apparaître le calcul d'une matrice de 
distance M, de diagonale nulle et dont les coefficient mi,j sont les valeurs de la distance entre les 
sous-arborescences T[vi] et T[v1], où Vi et v1 sont deux vertex de T[v] . L'étude de cette matrice 
nous permet de mettre alors en évidence les sous-arborescences de T[v] homologues. 

De manière générale, pour l'évaluation de l'autosimilarité d'une arborescence, nous appli­
querons des méthodes de classification sur cette matrice de distance. Dans le cas des plantes 
(représentées par une arborescence), nous émettons l'hypothèse qu'une plante reproduit sur ces 
ramifications toute (ou partiellement) la structure de la partie sommitale de la plante. Dans la 
suite de cette section , nous introduisons les définitions mathématiques permettant de vérifier une 
telle hypothèse. 

5.4 .1  Définitions 

Dans ce qui suit, nous considérons une plante P représentée par un graphe T[r] . L'ensemble 
de toutes les sous-arborescences de T[r] est noté T(r) . 

Soit v un vertex de T[r] et soit T[v] une sous-arborescence enracinée en v, nous définirons 
alors l 'axe A[v] = (V, E )  de T[v] comme le sous-graphe de T[v] tel que V =  {v1 , v2 ,  .. . , vn } où 
v = v1 et , pour tout i E { l  . . .  n - 1}, (vi , Vi+1 ) est un arc de type '<' (figure 6). La hauteur de 
l'arborescence T[v] est définie comme le nombre d'éléments de l'axe A[v] . 

L'ensemble des sous-arborescences de T[r] enracinées en un vertex de A[v] est noté A(v) 

A(v) = {T[v 1 ] ,  T[v2 ] ,  T[v3] ,  . . .  , T[vn ] } 

Remarquons que dans cette définition Vi+1 est nécessairement un fils de Vi (pour tout i dans 
{ v1 , . . .  , Vn- d  ) .  De plus, A(v) est un ensemble d'arborescences emboîtées les unes dans les autres 
( cf. figure 6). L'axe A[r] est appelé axe principal de P. 

En nous appuyant sur la définition de la notion de relation paracladiale (Frijters et Linden­
mayer, 1976; Lindenmayer, 1977), nous donnons une évaluation de l'autosimilarité en identifiant 
la ressemblance des différentes structures arborescentes avec la tige principale 
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F IG. 6 - (a) un système ramifié et (b) sa représentation sous forme d'arborescence. 

Definition 1 Pour toute sous-arborescence T[v] de T(r ) ,  le coefficient paracladial de T[v] est 
la quantité : 

pr (v) = min {D (T[v] , Th]))} 
r; EA[r] 

Pour une ramification quelconque T[v] , ce coefficient correspond à l 'évaluation de la ressemblance 
entre la branche et la portion sommitale de l'axe principal qui est la plus ressemblante avec la 
branche T[v] . Nous dirons qu'une plante, représentée par une arborescence T[r] est " autosimi­
laire" si toute sous-arborescence T[v] de T(r) vérifie : 

VT[v) E T(r) pr (v) = 0 

En général, dans la nature on ne rencontre pas de système ramifié vérifiant parfaitement des 
propriétés d'autosimilarité. Dans des applications pratiques, pour évaluer de manière quantitative 
ces notions, nous considérons la valeur moyenne sur toutes les sous-arborescences T[v] de T(r) 
du coefficient paracladial : 

1 

IT(r) I X 
L D(T[u] , T[ru ] )  

T[u]ET(r) 

où IT(r) I représente le nombre d'arborescences dans T(r) ( ie. le nombre de vertex de T[r]) 
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5.4 .2 Étude de la valeur de PR 

Les valeurs de PR sont entre 0 .0  et 1.0, la valeur maximale ( 1. 0 ) étant atteinte lorsqu'on 
compare une arborescence avec un arbre nul (sans vertex, ni arc). Lorsque PR a une valeur 
proche de 0 . 0  on peut alors estimer que la structure est "quasi-autosimilaire". 

D'un point de vue pratique, pour évaluer l'auto-similarité , nous devons tout d'abord définir 
une distance locale entre les vertex représentants les entités élémentaires de la plante. Dans 
nos exemples, nous n'utiliserons qu'une distance topologique, ie. nous ne tiendrons pas compte 
des éventuels attributs numériques ou qualitatifs affectés aux vertex. Dans ce cas là, la valeur 
de PR correspond au pourcentage moyen de vertex qui ont été insérés ou supprimés durant la 
comparaison. Un faible pourcentage indique alors que les ramifications sont très ressemblantes à 
la tige principale, et donc qu'il y a une forte autosimilarité de la structure. 

(3) 

0% 2.25% 77.81  % 

FIG. 7 - Trois structures ramifiées ( 1) parfaitement autosimilaire, (2 ) partiellement autosimilaire 
et ( 3 ) ne présentant pas un caractère autosimilaire .  Le pourcentage indiqué est la valeur de PR 
dans chacun des cas. 

Considérons par exemple les deux structures ramifiées ( 1), (2) et ( 3 ) de la figure 7. Pour la 
structure ramifiée ( 1), la structure parfaitement autosimilaire nous permet d'obtenir un coefficent 
paracladial nul. On peut constater que ce coefficient croit légérèrement lorsqu'on dégrade cette 
structure d'origine de quelques vertex, mais augmente très sensiblement lorsque la structure est 
fortement déséquilibrée (grande ramification portée par un tronc réduit à son minimum). 

5.4 .3 Analyse d'inflorescences de lilas 

Nous présentons dans .ce qui suit une application dans un cas réel de l'approche présentée ci­
dessus. Dans cet exemple, nous considérons 5 inflorescences de lilas (noté A 1 à A5 ), choisies pour 
leurs propriétés d'auto-similarité . Nous cherchons à évaluer quantitativement ces propriétés qui 
peuvent être observées visuellement. Les systèmes ramifiés représentant 5 inflorescences de lilas 
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sont représentés sous la forme d'une arborescence, chaque vertex de l'arborescence représente 
un "entre-nœud" (portion d'axe entre deux ramifications ou fleurs). Les longueur et diamètre de 
chaque entre-nœud ont été mesurés. 

D'un point de vue pratique, pour évaluer l'auto-similarité , nous devons tout d'abord définir 
une distance locale entre entités élémentaires (ici les entre-nœuds) des inflorescences. Dans notre 
exemple, nous n'utiliserons qu'une distance topologique, ie. nous ne tiendrons pas compte des 
mesures réalisées sur les entre-nœuds. Dans ce cas là, la valeur de PR correspond au pourcentage 
moyen de nœuds qui ont été insérés ou supprimés durant la comparaison. Un faible pourcentage 
indique alors que les ramifications sont très ressemblantes à la tige principale, et donc il y a une 
forte autosimilarité de la structure. 

Le tableau 1 indique les valeurs de PR pour chaque inflorescence, indiquant pour chacune 
d'elle un certain degré d'autosimilarité. 

Il (a) PR (b) 

A1 1.64% 70.83% 

A2 1.96% 78.26% 

A3 2 . 12% 68. 18% 

À4 2.27% 79. 16% 

As 1.92% 72.72% 

TAB. 1 - (a) Valeur de PR pour chaque inflorescence, et (b) pourcentage de branches d'ordre 
2 ayant un axe de même taille que la structure homologue identifiée par l'algorithme sur la tige 
principale. 

Nous pouvons remarquer que pour chaque inflorescence, les valeurs de PR sont proches de 
O. Pour mettre en évidence cette remarque, la distance entre la branche et la portion la plus 
ressemblante sur la tige principale peut être observée graphiquement en utilisant une reconstruc­
tion 3-D des inflorescences (Mech, 1998) . La figure 8 indique la valeur du cœfficient paracladial 
pour chaque branche. On peut remarquer que les plus fortes valeurs de pr( v) sont généralement 
obtenues pour les branches du sommet. Les branches à la base de l'inflorescence qui ont eu une 
croissance plus importante et donc plus de chance de "subir" des accidents extérieur. On peut 
également observer une certaine variablilité du cœfficient paracladial au sein de la population, 
l'inflorescence A1 possédant le meilleur taux de répétition dans sa structure. 

La méthode présentée précédemment permet de plus d'identifier quelles sont les sous-parties 
homologues à l'intérieur de l'inflorescence. Si nous supposons qu'il existe une relation entre la 
taille de l'axe principal et une branche, cette supposition peut être vérifiée en utilisant une telle 
analyse. Le tableau 1 donne le nombre de branche d'ordre 2 qui ont exactement la même taille que 
la structure homologue identifiée par l'algorithme sur la tige principale et indique une "bonne" 
corrélation entre le nombre d'entités de l'axe de référence et une branche d'ordre 2. 
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FIG . 8 - Représentation du coefficient paracladial pour chaque branche de chaque inflorescence. 

5.5 Conclusion 

Dans cet article, nous avons proposé une méthode analytique d'évaluation de l'autosimilarité 
des plantes. La quantification de l'autosimilarité dans une plante s'effectue à partir d'une com­
paraison structurelle des différents sous-systèmes ramifiés de la plante avec la tige principale. La 
distance entre deux structures ramifiées, fondée sur une méthode d'édition, nécessite le calcul 
d'une matrice de distances des sous-systèmes ramifiés deux à deux de la plante. La méthode 
propose une analyse d'une partie de la matrice, plus précisément, celle correspondant aux cœf­
ficients de la tige principale. L'utilisation partielle de cette matrice nous permet tout de même 
l'identification de propriétés d'autosimilarité chez certaines plantes autorisant ainsi la réduction 
du nombre de mesures nécessaires à la construction de modèles ( cf. (Prusinkiewicz et al., 200 1) ). 
Néanmoins, pour une évaluation plus complète de l'autosimilarité, les développements futurs de 
cette méthode prendront en compte l'ensemble de la matrice, c'est à dire la comparaison de 
toutes les sous-parties de plantes deux à deux. 

L'appproche que nous proposons ici est une étape dans la l'évaluation quantitative de la 
production de structures équivalentes et emboitées chez les plantes. Nous envisageons par exemple 
d'utiliser cette méthode et ses extensions pour automatiser (au moins partiellement ) l'inférence 
de modèles de croissance de plantes. 
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6 Perspectives 

L'essor des bases de données contenant des descriptions de l 'architecture de plantes crée 
un important besoin de nouveaux outils de traitement automatique et d'analyse (Godin et al., 
1997a). Mon travail de thèse a jeté les bases de nouvelles techniques algorithmiques exploratoires 
prenant en compte la nature structurelle des données (Ferraro et Godin , 2000). 

Le projet de recherche proposé consiste à étendre cette démarche selon deux axes : 

- Axe théorique. Extension des outils conceptuels et algorithmiques ; l'idée est ici de concevoir 
les structures de données et les algorithmes associés qui permettent d'explorer des bases 
de données biologiques dans lesquelles les objets représentés ont une forte composante 
structurelle ( e.g. arborescences, treillis , graphes multi-échelles, grammaires, réseaux de Pé­
tri). Les outils développés seront des outils de caractérisation combinatoire et statistique 
ou structurelle (détermination d'un degré d'autosimilarité), des méthodes de comparaison 
(généralisation des methodes de comparaison d'arborescences aux graphes multi-échelles), 
de visualisation. 

- Axe applicatif. Application de ces techniques à différents domaines biologiques. La modéli­
sation des plantes constitue un domaine d'application privilégié. Toutefois , la généricité des 
méthodes développées dans l 'axe théorique nous permet d'envisager des applications dans 
d'autres domaines biologiques et notamment en génomique et en phylogénie. Les méthodes 
développées s'apparentent en effet de très près aux méthodes utilisées dans l'analyse du 
génome (Durbin et al., 1998). Les structures manipulées dans le contexte de l'architecture 
des plantes sont toutefois structurellement plus complexes. 

Pratiquement, le projet commencera par étudier les extensions des algorithmes de comparai­
son d'arborescences développés pendant la thèse et le post-doctorat et permettront de concevoir 
de nouveaux et puissants outils d'investigation. Par exemple : 

- Étiquetage automatique. Ce problème consiste à retrouver dans une base de donnée archi­
tecturale toutes les occurrences d'un motif particulier de système ramifié afin de constituer , 
par exemple , un échantillon homogène. Actuellement , seul un repérage manuel de ces enti­
tés, occurrence après occurrence est possible. Un outil logiciel sera développé afin de pro­
pager l'étiquetage, effectué manuellement sur un ensemble limité de plantes, à l 'ensemble 
de la base de données. 

- Identification de motifs. C'est un problème voisin , mais techniquement très différent, qui 
consiste à identifier les sous-parties homologues au sein d'une ou plusieurs plantes. Cette 
fois , l 'étiquetage n 'est pas fait à l'avance, mais résulte au contraire de l 'identification de 
structures homologues ( étiquetées par un même label). Une telle technique pourrait être uti­
lisée pour établir des schémas "d'auto ou d'inter-corrélation" sur l 'architecture des plantes 
à quels endroits une plante répète-t-elle les mêmes structures dans son architecture ? Seul 
un premier travail permettant de quantifier un certain degré d'autosimilarité des plantes a 
été accompli durant mon année de post-doctorat. Celui-ci ne répond que partiellement à 
une telle question considérée comme fondamentale dans la compréhension biologique de la 
plante. 

L'enjeu est de constituer un ensemble de méthodes et d'outils de très haut niveau qui per­
mettront aux biologistes d'analyser quantitativement la structure des végétaux sur des bases de 
données de grande taille. Ces outils seront mis en œuvre dans la plateforme logicielle AMAPmod 
et seront évalués sur des bases de données architecturales au sein de l 'UMR AMAP, du Cirad, 
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de l'Inra et du réseau international PAIS (Plant Architecture Information System ). 

Enfin, nous chercherons comment ces méthodes peuvent être adaptées à d'autres champs 
d'application où les structures arborescentes et la notion de multi-échelles peuvent être également 
rencontrées : en informatique théorique, en génomique (Robinson et Foulds, 198 1; Sankoff et al., 

198 3 ;  Shapiro et Zhang, 1990 )  ou plus généralement en modélisation biologique. 
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