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L’imagerie par résonance magnétique fonctionnelle (IRMf) est largement utilisée dans le
domaine des neurosciences pour étudier le fonctionnement du cerveau. L'IRMf de repos est
plus particulierement utilisée pour mettre en évidence et caractériser des réseaux cérébraux,
i.e., des ensembles de régions qui s’activent de facon synchrone au cours du temps. Bon
nombre de méthodes proposées pour I’analyse de ces données reposent sur une modélisation
par graphe, chaque nceud correspondant a une région cérébrale et les arétes représentant leur
degré de corrélation.

Nous placons ici dans le cadre de la découverte de sous-groupes (Atzmueller, 2015), ap-
pliquée a des graphes, pour comparer et caractériser les séquences d’IRMf de repos de deux
populations. L’étude porte sur un modele de souris de la maladie d’Alzheimer (Thy-Tau22)
(Degiorgis et al., 2020). Un groupe de 16 souris Alzheimer est comparé a un groupe de 13
souris controles. Vingt-deux régions connues pour étre impliquées dans la maladie d’ Alzhei-
mer ont été sélectionnées. Les coefficients de corrélation partielle entre les décours temporels
moyens de chaque paire de régions ont été calculés pour construire une matrice de corréla-
tion pour chaque souris, matrice qui est ensuite binarisée en ne conservant que les corrélations
supérieures a un seuil fixé 6.

Chaque matrice binaire est alors représentée comme un graphe, noté G&. = (S, A%), o
I’ensemble des sommets Sf; C S représente les aires du cerveau et I’ensemble des arétes
A représentent les liens entre ces aires pour la souris i € {1,...n,} de la population z €
{Ctrl, Alz} (voir figure 1). Notons que chaque sommet de S n’est représenté qu’une fois au
plus dans chaque graphe G (unicité des sommets).

L’approche mise en ceuvre procede en deux temps : 1) extraction des motifs fréquents dans
les deux populations confondues, 4 1’aide de gSPan ! (Yan et Han, 2002) ; 2) analyse des motifs
communs et distincts entre les deux populations. Des expérimentations ont ét€ menées pour des
seuils de corrélation € variant entre 0, 3 et 0, 6, par pas de 0, 1. Le seuil de fréquence pour les
motifs a été fixée a 0 = 0, 25. Le tableau 1 présente les motifs détectés comme différents entre
les deux populations. Avec # = 0,4 on trouve deux graphes, g; (de fréquences 0, 375 pour le
groupe Alz vs. 0, 769 pour le groupe Ctrl), regroupant 7 aires, et g (de fréquences 0, 625 vs
1), regroupant 3 aires. Ces graphes ont des fréquences significativement différentes dans les
deux populations. Avec § = 0, 3, on trouve le graphe g3 (5 aires) qui englobe g2, mais dont la
fréquence chute drastiquement chez les souris controles.

1. https://github.com/betterenvi/gSpan
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FIG. 1: Représentations des relations fonctionnelles entre les aires cérébrales d’une souris sous
forme d’un graphe

| graphe | seuil fréquence | seuil corrélation | fréquence Alz | fréquence Ctrl | p-valeur |

g1 \ 0,25 \ 0,4 \ 6/16 \ 10/13 \ 0,034
S1 = {Both_ENT, Both_CA2, Both_SUB, Both_DG, Both_CA3, Both_PERI, Both_CA1}
g \ 0,25 \ 0,4 \ 10/16 \ 13/13 \ 0,013

Sy = {Both_MOp, Both_ACA, Both_MOs}
g3 \ 0,25 \ 0,3 \ 9/16 \ 2/13 \ 0,024
S3 = {Both_MOs, Both_MOp, Both_ACA, Right_SS, Left_SS}

TAB. 1: Sous-graphes détectés comme différents entre les deux populations

Ces résultats préliminaires offrent, par rapport aux approches classiques, une vision plus
globale des réseaux altérées et démontrent une plus grande sensibilité pour détecter des ano-
malies fonctionnelles entre populations.
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