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E. Rivals, M. Dauchet, J-P. Delahaye, O. DelgranGempression and genetic sequences anatleisBiochimig
p. 315-322, vol. 78(4), 1996.

E. Rivals, O. Delgrange, J-P. Delahaye, M. Dauchet, M-O. Delorn@nadit A., Ollivier E. Detection of significant
patterns by compression algorithms : the case of Approx@manhdem Repeats in DNA sequendassCABIOS
(Computer Applications in BIOSciencep) 131-136, vol. 13(2), avril 1997.

. Eric Rivals, Jean-Paul Delahay®ptimal Representation in Average using Kolmogorov CorifyldansTheore-

tical Computer Sciencg. 261-287, vol. 200(1-2), juin 1998.

. E. Bornberg-BaueE. Rivals, M. Vingron, Strategies for Identifying Leucine ZippedansNucleic Acids Research

p. 2740-2746, vol. 26(11), juin 1998.

. J.-S. Vare, J.-P. Delahayé;. Rivals, The Transformation Distance : a Dissimilarity Measure Bhea Movements

of SegmenisBioinformatics p. 194-202, vol. 15(3), mars 1999.

. S. Haas, T. Beissbartk, Rivals, A. Krause, M. VingronGeneNest : automated generation and visualization of

gene indicesTrends in Geneticp. 521-2, vol. 16(11), nov. 2000.

. S. Rahmannk. Rivals, On the Distribution of the Number of Missing Words in Randaxt§ Combinatorics,

Probability and Computingp. 73-87, vol. 12, 2003.

. S. BerardE. Rivals, Comparison of Minisatellites). of Computational Biologyp. 357-372, vol. 10(3-4), 2003.
. E. Rivals, S. RahmannCombinatorics of Periods in Stringd. of Combinatorial Theory series, A04(1), p. 95-

113, October 2003.

E. Rivals, A Survey on Algorithmic Aspects of Tandem Repeat Evolutiternational Journal on Foundations of
Computer Sciengd/ol. 15, No. 2, 225-257, 2004.

O. Delgrangek. Rivals, STAR : an algorithm to Search for Tandem Approximate RepBaisiformatics Vol.
20, No. 16, 2812-2820, 2004.

F. NicolasE. Rivals, Hardness Results for the Center and Median String Problemigiuthe Weighted and Un-
weighted Edit Distanced. of Discrete Algorithms3(2-4), p. 390-415, 2005.

E. Rivals, C. Bruyere, C. Toffano-Nioche, A. Lecharniprmation of the Arabidopsis pentatricopeptide family
Plant Physiology141 :825-839, 2006.

S. Berard, F. Nicolas, J. Buard, O. Gascugl,Rivals, A Fast and Specific Alignment Method for Minisatellite
Maps Evolutionary Bioinformatics Online2 :327—-344, 2006.

F. Nicolas,E. Rivals, Longest Common Subsequence Problem for Unoriented andcGStcings Theoretical
Computer Sciengesous-presse.

2 Conféerences inviees dans des congs

e Eric Rivals, Histoire de duplications etéapétitions en tandemJourrées Montoises d’'Informatique &brique

Montpellier, septembre 2002.



e Eric Rivals, S. BerardAlignement de &guences avec des@mptions non-commutativeBERANCORQ Fribourg

(Suisse), aot 2004. Orateur dans la session igeitde Bioinformatique.

e Eric Rivals, Analyse des@nomes : quels enjeux algorithmique&encontres des ASTI : Sciences et Technologies
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de I'Information Clermont-Ferrand, 24 au 26 octobre 2005.
Eric Rivals, Tandem Repeats AnalysiSouth African Bioinformatics Workshopohannesburg, Afrique du Sud,
28-30 janvier 2007.

Proceedingsa comité de lecture

Collogues internationaux avec actes et condtde lecture

. E. Rivals, O. Delgrange, J-P. Delahaye, M. Dauch&tFirst Step Towards Chromosome Analysis by Compres-

sion Algorithmsa I'lEEE Symposium orintelligence in Neural and Biological Systems (INBEE Computer
Science Press e&,Herndon 29-31 mai 1995 ; aussi dans les actessd®lé Tlematique du CNRS “Utilisation et
développements de ressources informatiques en biologieamaire”, septembre 1995, Rouen.

. E. Rivals, M. Dauchet, J-P. Delahaye, O. Delgrangast Discerning Repeats in DNA Sequences with a Com-

pression Algorithmau huitemeWorkshop on Genome and Informatics (GIW9kyo, du 12 au 13 &embre
1997.

. J.-S. Vare, J.-P. Delahay&. Rivals, The Transformation Distance : a Dissimilarity Measure Bhea Movements

of Segments laGerman Bioinformatics Conferencgologne, du 7 au 11 octobre 1998.

. O. Delgrange, M. Dauchek, Rivals, Location of Repetitive Regions in Sequences By Optimizi@grApression

Methodau4th Pacific Symposium on Biocomputing (PStawai, du 4 au 9 janvier 1999.

. S. Burkhardt, A. Crauser, P. Ferragina, H.-P. LenliofRivals, M. Vingron, g-gram Based Database Sear-

ching Using a Suffix Array (QUASAR3rd International Conference on Computational MoleculaolBgy (RE-
COMB99) Lyon, du 11 au 14 avril 1999.

. Sven Rahmanrkric Rivals, Exact and Efficient Computation of the Expected Number ofiktisand Common

Words in Random TextBroceedings of the 11th Annual Symposium on Combinatoaitdf Matching Lecture
Notes in Computer Science, Number 1848, pp. 375-387, Sgrvigrlag, Berlin, 2000.

. Eric Rivals, Sven RahmanrCombinatorics of Periods in Strings Proc. 28th Internaibolloquium on Auto-

mata, Languages, and Programmijrgecture Notes in Computer Science vol. 2076, pp. 615-626rejas, P. G.
Spirakis, J. van Leuween editors, Springer Verlag, Be2dQ1.

. S. Berard,E. Rivals, Comparison of Minisatellitessth International Conference on Computational Molecular

Biology (RECOMBO2)pp. 67-76, ACM Press, Washington, 2002.

. F. Nicolas,E. Rivals, Complexities of the Median and Center String ProbleR®c. 14th Annual Symposium

on Combinatorial Pattern Matching (CPMLNCS vol. 2676 Springer-Verlag, pp. 315-327, R. Baeza¥aE.
Chavez, M. Crochemore editors, Morelia, Michoacan, Megjq003.

O. Delgrangek:. Rivals, Modular Data Compression to Optimally Locate Regular Segmm Sequences. Appli-
cation to DNA Sequence Analysig 26th Symposium on Information Theory in the Benelux (IT9) 105-112,
J. Cardinal, N. Cerf, O. Delgrange, O. Markowich Eds, ISBN7/AD48-21-7, Bruxelles, Mai 2005.

F. NicolasE. Rivals, Hardness of Optimal Spaced Seed DesRyoc. 16th Annual Symposium on Combinatorial
Pattern Matching (CPM)LNCS vol. 3537, Springer-Verlag, pp. 144-155, A. ApostoliM. Crochemore, K. Park
editors, Jeju-City, Korea, 2005.

O. Bodini,E. Rivals, Tiling an Interval of the Discrete LineProc. 17th Annual Symposium on Combinatorial
Pattern Matching (CPM)LNCS vol. 4009, Springer-Verlag, pp. 117-128, G. Valierite Levenshtein editors,
Barcelona, Spain, 2006.

E. Adebiyi,E. Rivals, On the Detection of Recombination in Minisatellite Da@aoc. of the 1st Southern African
Bioinformatics Workshgplohannesburg, 28-30 Jan, sous presse 2007.

Posters:
e E. Rivals, J-P. Delahaye, M. Dauchet, O. DelgrangeGuaranteed Compression Scheme for Repetitive DNA

Sequencegposter et&sune dans les actes de la skieData Compression ConferendEEE Computer Science
Press ed., Snowbird, Utah 1-3 avril 1996.



J-S Varg, J-P. Delahay€k. RivalsThe Transformation Distan¢@oster et @sung au huittmeWorkshop on Ge-
nome and Informatics (GIW9,7Jokyo, 12-13 écembre 1997.

E. Bornberg-Bauek. Rivals, M. Vingron, Strategies for Identifying Leucine Zippeposter etésungé a laSecond
Annual International Conference on Computational MolecuBiology (RECOMB)New York, NY, du 22 au 25
Mars 1998 ; ainsi qui Genome and Proteomics $&idelberg eGCB98Cologne.

3.2 Colloques nationaux avec actes et corditde lecture

e S. Bérard,E. Rivals, Comparaison de minisatellitedournees Ouvertes Biologie Informatique Mathatiques
(JOBIM), J. Nicolas, C. Thermesditeurs, pp. 261-262, St-Malo, 10-12 juin 2002.

e S. Bérard,E. Rivals, Comparaison deé&quences avec amplification et contractiobsme conges de la Soéite
Francaise de Recherche ©mtionnelle et d’Aidex la Décision (ROADEF)pp. 169-170, Avignon, 26-2&¥rier
2003.

e C. Bruyere,E. Rivals, A. LecharnyFormation of the Arabidopsis pentatricopeptide repeat RPProtein family
Jourrées Ouvertes Biologie Informatique Mathatiques (JOBIM)A. Guénoche, G. Pergre éditeurs, pp. 261-
262, Lyon, 6-8 juillet 2005.

Posters :

S. LeclercqE. Rivals, P. JarneDetecting microsatellites within genomes : No exact sofutia Jourrées Ouvertes
Biologie Informatique Matématiques (JOBIM)A. Denise, P. Durrens, S. Robin, E. Rodigiteurs, pp. 11-12,
Bordeaux, juillet 2006.

S. LeclercgE. Rivals, P. JarneDetecting microsatellites within genomes : no exact sotufia Integrative Post
Genomics (IPG)p. 27, Lyon, nov-dec 2006.

E. Rivals, A. Boureux, M. Lejeune, F. Ottones, O. Pecharaori®rez, J. Tarhio, F. Pierrat, F. Ruffle, T. Commes,
J. Marti, Human Transcriptome Annotation using Tandem SAGE Taggratiee Post Genomics (IPGp. 39,
Lyon, nov-dec 2006.

R. Uricaru, L. Bekelin, E. Rivals, A new type of Hidden Markov Models to predict complex mogjanization in
protein sequences Integrative Post Genomics (IRpG32, Lyon, nov-dec 2006.

4 Communicationsa des conges, symposium

4.1

4.2

Collogues internationaux sans actes

E. Rivals, O. Delgrange, J-P. Delahaye, M. Daucl@bmpression and Sequence Compar;gmster (avec conét

de lecture) alDIMACS Workshop on Sequence Alignméhtiversié de Princeton, Piscataway, New Jersey, du 10
au 12 novembre 1994.

O. DelgrangeE. Rivals, M. Dauchet, J-P. Delahay€omplexié de Kolmogorov et combinatoire des matsx
Jourrées Montoises d’'informatiqueébrique Mons, 21-23 novembre 1994,

M. Dauchet, J-P. Delahaye, O. Delgrange,Rivals, Applications of language theory and complexity theory to
genome analysjsuuCollogque du BRA ASMICE&vreux, 19-21 octobre 1995.

Eric Rivals, Kolmogorov Complexity, Compression Algorithms and Gerfediquences AnalysM/orkshop Iden-
tifying Features in Biological Sequen¢é&3enter for Physics, Aspen 18 juin 1997.

Sven Rahmanigric Rivals, Global Oligonucleotide statistics in random DNA modelssires, open problems, and
applications to computational molecular biologWorkshop in Bioinformatics and Statistical Genetiédteborg,
Sweden, May 9-13, 2000.

Colloques nationaux sans cométde lecture

E. Rivals, Compression pour I'analyse déguencesRencontre pour la Recherche de Motifs dans kegugnces
M. Crochemoreediteur, au CIRM de Marseille Luminy du 24 et Z5/fier 1994.

E. Rivals, ADN, recherches deegularites résung, Forum InterDisciplinaire @nome et Informatiqyeévi-O. De-
lormeéditeur, Aussois, 15-17 juin 1994,

E. Rivals, Representation optimale et compléxide Kolmogoroyvaux Journées Nationales sur la complexite
Kolmogoroy Lille, 23-24 juin 1997.

Eric Rivals, Apports futurs de la bioinformatiqu€olloque AUF-AUPELF "Des magles biologiquea I'amélioration
des plantes;’ S. Hamorediteur, p. 37, Montpellier, 3-5 juillet 2000.
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Eric Rivals, S. RahmannCalcul exact et appro@de I'esggrance du nombre de mots manquants dans les textes

aléatoires ColloqueTraitement et Analyse deg@iencesEvry, 22-24 novembre 2000.

A. Krause,E. Rivals, M. Rehmsmeier, S. Haas, T.Beissbarth, M. VingrAntomatic Clustering of Protein and

EST Sequence Databaspsster etésuné auDHGP Genome MeetindMunich, 28 nov. au ler&embre 1999.

O. Gascuel, X. Perriek. Rivals, poster et @suné au 2me Seminaire Genoplantea Poitiers, ler au 3 octobre

2001.

e S. BérardE. Rivals, Comparaison de minisatelliteRecontres du Groupe de2@etique et Biologie des Populations
(PPD), pp. 128, Montpellier, 27-30 &b 2002.

e E. Rivals, Evolution intra-ggnomique deségiuenceséapetees au Colloque Bioinformatique de I'action Bioinfor-

matique Inter-EPS/TParis, 14 octobre 2002.

Seminaires et workshops

e Compression and genetic sequences analggisipe Theoretische Bioinformatik au Centre de recherdlemand
sur le cancer (DKFZ) Heidelberg, 23 juillet 1996.

e Leucine Zipper detectigequipe du Pr. Reich au Max-Delbruck-CenageBerlin, 20 juillet 1998.

e Algorithme pour la recherche de similags dans le cas de regtes multiples. Application au clustering d'ESTs
aux Jourgées Algorithmiques et Biologie, Pasteur-Marne La &aJa Pasteur Paris, 1@dembre 1998.

e QUASAR : Recherche de motifs appresh base de g-gram avec alération par indexInstitut Gaspard Monge
de l'universié de Marne La Valle, 17 @écembre 1998.

e Algorithme pour la recherche de similagg dans le cas de regtes multiplesUMR 5558 du Pr. C. Gautier
“Biométrie, Biologie Evolutive”, universi de Lyon |, 26 &vrier 1999.

e QUASAR : Recherche de motifs appresh base de g-gram avec alération par indexINRIA Lorraine, univer-
sité de Nancy, 12 mars 1999.

e The expected number of missing words in a randomaexProjet ALGO, Ph. Flajolet, Inria-Rocquencourt, France
22 novembre 1999.

e Enuneration des autoco#lations et calcul de leurs populationsu Departement de Bioétrie, E. de Turckeim,
INRA Jouy-en-Josas, 23 novembre 1999.

e Combinatoire des ensembles deipdes a I'Institut Mathematiques de Luminy, Marseille, le 08irier 2001.

e Comparison of Minisatellitesau Max Planck Institutelir Molekulare Genetik, Berlin, RFA, le 07 &b2001.

e Combinatoire des ensembles deripdes au workshop ROSA (OTAN et groupe “Algorithmes égsiences” du
GDR ALP), Rouen, le 11 juin 2002.

e Comparaison deé&guences @homiquesépetitives et applicationsau Laboratoire d’Informatique de I'Ecole Po-
lytechnique, Palaiseau, le 12cembre 2002.

e Alignment of Tandemly Repeated Sequences and ApplicasiorBepartement of Computer Science, Univeérsit
d’Helsinki, Finlande, le 21 da 2003.

e Comparaison deé&quences@nomiquesépetitives et applicationsa I'INRA de Jouy en Josas, le 16 mars 2004.

e Comparaison deé&guences@nomiquesépétitives et applicationsa I'INRIA de Rennes, le 12 mai 2004.

e Alignement deéjuencesapéetées en tandepaux Jourges Tlematiques de Action Sgifique "Indexation de texte
et cecouverte de motifs”, LINA, Nantes, le 27 mai 2004.

e Searching for tags and signatures in genoni@spartment of Computer Science, Univezgitu Cap, Afrique du
Sud, le 26 janvier 2007.

e Searching for tags and signatures in genopi2spartment of Computer Science, Univezgie Petoria, Afrique
du Sud, le 31 janvier 2007.

e Species wide distribution of highly polymorphic minisktelmarkers reveals long range gene flow and frequent
genetic exchanges among House Mouse subspegigson ALPHY, Montpellier, 8-9évirer 2007.

Contributions a un ouvrage

e Eric Rivals, Apports futurs de la bioinformatiqupages 65-75 dans ‘55 MODELES BIOLOGIQUESA L' AMELIORATION
DES PLANTES, Editeur scientifigue S. Hamon, IRD Editions Collectiond®ques et 8minaires”, 892 pages Pa-
ris, 2001. ISSN : 0767-2896, ISBN : 2-7099-1472-7



7 Logiciels

e 2ZIP : detection de domaine pieitjue de type “Leucine zipper”; ags
http ://2zip.molgen.mpg.de
e GeneNest: index deges et clustering d’EST pour 'humain, la souris,éematode et I'arabette ; aeghttp ://genenest.mol
e MS_Align2 et MS AlignN : alignement 2a 2 de cartes de minisatellites ; ascttp ://degas.lirmm.frfREPSEQ
e STAR (Search for Approximate Tandem Repeats) : localisadies £petitions en tandem approximative dans les
génomes; ads http ://atgc.lirmm.fr/star

8 Divers

8.1 These de doctorat en informatique et rapports de recherches.

e E.Rivals, Algorithmes de compression et applicati@n&nalyse de 8quences@rétiques These en informatique,
Universig de Lille I, 1996.

e E. Rivals, Algorithmes d’analyse deeguences en bioinformatiqueifodicité et epetitions Habilitationa diriger
des recherches en informatique, Univérsie Montpellier 11, 2005.

e E. Rivals, J-P. DelahayeCompression optimale en moyenne et com#edét Kolmogoroyrapport technique du
LIFL n° IT-266, 1995.

e E. Rivals, J-P. Delahaye, M. Dauchet, O. DelgrangeGuaranteed Compression Scheme for Repetitive DNA
Sequencesapport technique du LIFL IT-285, 1995.

e S. Burkhardt, A. Crauser, P. Ferragina, H.-P. LenofRivals, M. Vingron, g-gram Based Database Searching
Using a Suffix Array (QUASARMesearch report du Max Planck Institiit informatik, Sarrebruck, RFA, n° MPI-
[-98-1-024, 1999.

e Eric Rivals, S. RahmannEnumerating strings autocorrelations and computing thpaipulation sizesRéférence
LIRMM n’ 00269, 2000.

e Eric Rivals, Extension of the Max Stable Set Problem for Overlap Grapysport de recherche du LIRMM n°
01183, 2001.

e Severine Eerard,Eric Rivals, Comparison of Minisatellitgsapport de recherche du LIRMM n° 01184, 2001.

e Eric Rivals, Kucherov G., Lecroq TActes de la Bunion des Actions 8pifiques "Algorithmes eté&juences” et
Indexation de Texte et&@ouverte de Motifs"15 pages, rapport de recherche du LIRMM Narmde document ;
03-032, 2003.

e F. Nicolas,E. Rivals, Longest Common Subsequence Problem for Unoriented anitStahgs rapport de re-
cherche du LIRMM n’ 04-005, 2004, (soundigine revue internationale).

e F. Nicolas,E. Rivals, De la difficul& a tester la capacé d'une grainea détecter toutes les similagés ayant un
nombre de mismatches da@ymapport de recherche du LIRMM n° 04-041, 2004.

e O. Bodini,E. Rivals, Tiling an Interval of the Discrete Lineapport de recherche du LIRMM n° 05-019, 2005.

8.2 Autres exposgs

e Bilan de I'equipe de Lillea la Reunion du Bilan Annuel du GDR (1029) Informatique €r®mes, 7 et 8 octobre
1993a I'lMAG de Grenable.

e Compression pour I'analyse déguencesau £minaire GREG Recherche de Motifs dans legu&nces, 24 et 25
féevrier 1994, au CIRM de Marseille Luminy.

e Recherches deépétition approximativesa la union du sous-groupe de travail INRIA Rocquencourt-LIFL-
LABRI-LMD a Paris le 4 mai 1994,

e Méthode pour rechercher deepétitions en tandems approximatives et quelquEsuitats a la eunion du pro-
jet GREG Recherche de Motifs dans lesgBences, 21&tembre 1994a Universie de Jussieu; co-exposants :
Delgrange et Delahaye.

e Compression optimale en moyenne et comp@adét Kolmogoroyseminaire du LIFL du 9é&vrier 1995.

e Recherche deapétitions en tandems approximatives : tests sur des chromesde levure et des contigs de E. Coli
et B. Subtilisau €£minaire Recherche de Motifs dans l&x8ences, 27 et 2&v¥rier 1995, au CIRM de Marseille
Luminy, co-exposants : O. Delgrange et J-P. Delahaye.

e Etudes desépetitions en tandem chez la levur€olloque final du GDR 1029 Informatique eeé@omes, Paris
16-18 septembre 1995.


http://2zip.molgen.mpg.de
http://genenest.molgen.mpg.de
http://degas.lirmm.fr/REPSEQ
http://degas.lirmm.fr/star

e EST Clustering and gene indigesncontre BAYER-DKFZ, DKFZ Heidelberg, RFA, 30 juin 1999.

e Enuneration des ensembles déerpdes Séminaire du LIRMM, Montpellier, novembre 1999.

e Combinatoire des ensembles daipdes au groupe de travail de Combinatoire du LIRM\ontpellier, 29 mars
2001.

Détection et histoiré@volutive desé&guencesépetees aux Jourges de la @nopole de Montpellier, Montpellier,
10 mai 2001.

Comparaison de&qjuencesSeminaire de la @nopole de Montpelliea Agropolis Montpellier, 22 octobre 2001.
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