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UNE METHODE STRUCTURELLE POUR EVALUER LES PROPRIETES
D’AUTOSIMILARITE DES PLANTES

PASCAL FERRARO'*, CHRISTOPHE GODIN', PRZEMYSLAW PRUSINKIEWICZ* , AND LARS MUNDERMANN*

Abstract. Dans de nombreux domaines de la biologie (arboriculture, sylviculture, botanique), la structure répétitive des plantes
a pu étre observée, mesurée et simulée. Toutefois, il n’existe pas de méthode pour ’évaluer quantitativement. Nous proposons dans
cet article une méthode d’identidentification de caractéres autosimilaires basée sur une comparaison structurelle des architectures
de plantes. Cette méthode s’appuie sur un algorithme de comparaison entre arborescences, proposé en informatique théorique par
Zhang. En utilisant cet algorithme, la distance entre deux systémes ramifiés est définie comme le coit de la transformation de ’un en
l’autre (a l’aide d’opérations élémentaires d’édition). Nous montrons dans ce papier comment cette distance peut alors étre utilisée
pour quantifier le degré d’autosimilarité de structures arborescentes. Nous illustrons cette méthodologie sur des inflorescences de
lilas comme cas d’étude.
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1. Introduction. Le role joué par I’architecture dans la modélisation des plantes [13, 17, 19, 36] a généré le
besoin de nouveaux outils d’investigation. Des outils génériques ont été développés pour visualiser ’architecture
des plantes en 3-Dimensions |7, 33|, pour modéliser le développement de la structure de la plante e.g. [21, 27, 8],
pour mesurer son architecture [15, 18, 41], et pour explorer et analyser une plante [16]. Cet article introduit un
nouvel outil pour 'identification des propriétés d’autosimilarité des plantes.

En 2001, Prusinkiewicz et al. [34] ont proposé une méthode permettant de modéliser de maniére réaliste
un ensemble de plantes, basée sur I'utilisation de leurs propriétés (supposées) d’autosimilarité. Ainsi, pour des
besoins de visualisation, une inflorescence de lilas a été modélisée en utilisant uniquement les mesures effectuées
sur le sommet d’une branche puis étendues a toute la structure (cf. figure 17a [34]). L’utilisation d’une telle
modélisation nécessite d’évaluer au préalable la ressemblance des branches deux & deux, ou plus précisément
d’évaluer un certain degré d’autosimilarité des inflorescences. Ferraro et Godin [11] ont proposé une distance
entre architecture de plantes qui offre un outil efficace pour évaluer la ressemblance structurelle entre systémes
ramifiés. Dans cet article, nous développons une procédure, qui, partant des observations d’un systéme 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 étre 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 2), nous développons les fondations mathématiques d’une distance entre architecture de systémes
ramifiés (Section 3) que nous utilisons pour formaliser le probléme de la quantification de 'autosimilarité des
plantes (Section 4). Nous illustrons enfin cette méthodologie sur des inflorescences de lilas comme un cas d’école.
Nous terminons cet article par une discussion ouvrant les perspectives sur les travaux ultérieurs (Section 5).

2. Motivation Biologique. Pour de nombreux processus de croissance d’organismes vivant, et en parti-
culier les plantes, la répétition réguliére de certaines structures est aisément identifiable. Dans les cas les plus
simples, les mémes 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 entiére d’une étape précédente est répétée dans une
partie de Porganisme & I’état suivant [26].

L’idée que les branches ont un comportement similaires aux branches qui les portent a fait 'objet de
nombreuses études [13, 19, 9, 47, 2, 34]. Troll définit par exemple une inflorescence comme un systéme constitué
d’une inflorescence principale et de paracladia [13], oi un paracladium est une branche qui porte le méme type
de structure que celle portée dans la portion terminale de la branche meére [13, 23]. En s’appuyant sur cette
définition, Fritjers et Lindenmayer ont introduit la notion de relation paracladiale entre deux systémes ramifiés
[13] : il y a relation paracladiale si “le comportement d’une branche est exactement le méme que celui de la partie
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de la branche porteuse qui s’est développée depuis la formation de la branche fille”. Fritjers et Lindenmayer [13]
puis Robinson [35] ont ainsi proposé une procédure permettant I’identification de formules de récurrence des
relations paracladiales sur les formes ramifiées. Si ces concepts biologiques peuvent étre observés visuellement
dans des cas évidents, pour certaines plantes ’auto-similarité de la structure peut étre cachée par la complexité
de la structure. De tels développements peuvent donc étre observés dans la nature mais rarement de maniére
exacte, dans tous les cas, ils n’ont été que trés rarement évalué quantitativement.

De Reflye et al. [6] 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’aze de référence basée sur le regroupement et
le classement de toutes les étapes de différentiation d’un arbre le long d’un axe théorique. L’étude de Zelkova
Serrata (Orme du Japon) a différents stades de son développement a montré que la croissance et les processus
de ramification étaient similaires dans toutes les parties de I'arbre. Ils ont ainsi statistiquement identifié un axe
théorique qui, de la graine & la mort de ’arbre, donne tous les états possible de la différentiation morphologique
d’une unité de croissance!. Dans ce sens, ‘I’axe de référence” interpréte 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 ressemblance entre
différentes structures ramifiées dans une plante et ainsi d’identifier les relations paracladiales ou les structures
homologues a la base du modéle d’axe de référence. Cet outil est basé sur une représentation particuliére des
sytémes ramifiés & I’aide de graphes et s’appuie sur une comparaison structurelle de ces représentations.

3. Evaluation de la ressemblance entre deux systémes ramifiés. Pour comparer deux systémes
ramifiés, une premiére approche consiste & résumer chaque individu par un petit nombre de variables synthé-
tiques et globales (e.g. production de fruits, taille de la couronne, etc. ). L’évaluation de la ressemblance de
deux systémes ramifiés est alors réduite & la comparaison ces variables synthétiques. Ceci définit les méthodes
de comparaison globales pour lesquelles '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 systéme ramifié joue
un role important. Dans de tels cas, la notion de distance entre deux systémes ramifiés devrait naturellement
prendre en compte 'organisation spatiale des entités. Ceci définit les méthodes de comparaison analytique qui
sont basées sur une comparaison élément par élément [28].

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 étre représentée par un
graphe [14]. 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 [32]. 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 v; est appelé pére
de vy et le vertex v est appelé le fils de vy [32]. L’ensemble des fils de vy est noté sonf[v1]. Dans un graphe, un
chemin de z1 3 z,, est une séquence de vertex (z1,2a..,2,) telle que pour deux vertex consécutifs {z;, z;+1} de
la séquence, (z;, z;+1) est un arc. Dans un graphe, un vertex vy est appelé ’ancétre d’un autre vertex s’il existe
un chemin de v; & vs.

On affecte & chaque vertex un ou plusieurs attributs qui représentent des caractéristiques biologiques
des entités. Chaque attribut est une valeur numérique réelle (e.g. le diamétre 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,¢,... un ensemble fini ou infini de labels, et soit A un unique symbole dans ¥. Soit «a
une fonction d’étiquetage qui affecte un label & tout vertex d’un graphe. Nous suposons qu’une distance est
d, appelée distance élémentaire, est définie sur I’ensemble des labels ¥. Une distance entre deux vertex vy et
ve d’un graphe est alors définie en utilisant la distance élémentaire sur X : d(vy,v2) = d(a(vy),a(vz)). Nous
supposons de plus, qu’un cott y(z) est affecté & tout label x tel que :

V(z,y) € I : d(z,y) < v(z) +7(y)
Un cott sera de plus affecté & chaque vertex v : y(v) = y(a(v)).

Dans une plante P, toute entité étant physiquement attachée & au plus une entité parente, la structure
topologique est représentée par une arborescence [14] T = (V, E). Une arborescence est un graphe dans lequel
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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 4) d’une
plante représentée par une arbroescence T'[r], les arcs de ’arborescence sont étiquetés : une entité peut soit
précéder (symbdle ’<’) soit porter (symbdle *+’) une autre entité. Nous supposerons par la suite qu’une entité
ne peut étre connectée qu’a au plus une entité par un arc ’<’. Une forét est un graphe dont les composantes
connexes sont des arbres. Pour tout vertex x d’une arborescence T'[v], F[z] représente la forét enracinée en x,
ie. la forét obtenue en enlevant & I’arborescence T'[z] sa racine z et tout les arcs incident de z. Dans la suite
nous utiliserons le terme forét pour désigner une forét enracinée. L’ensemble de tous les sous-arbres et foréts
seront respectivement notés 7 et F.

3.2. Comparaison d’arborescences . La représentation des données sous forme d’arborescences totale-
ment étiquetées permet d’exprimer 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 manipu-
lation 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 caractéres [24], corrélation
de signaux [5], sciences du comportement [3], classification hiérarchique [25], chimie [43], biologie moléculaire
[39], ... ) pose fréquemment le probléme de la comparaison de deux arborescences.

On peut distinguer deux approches spécifiques permetant de définir une mesure de dissimilarité entre deux
arborescences. Une premiére approche, développée par des mathématiciens algébristes, 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 & la
comparaison des résultats d’algorithmes de classification hiérarchique sur un ensemble de données [3, 29, 20].
Une deuxiéme approche, communément appelée probléme de ’édition d’arborescences (tree editing problem [38],
en anglais), consiste a effectuer une suite de transformations permettant de construire une arborescence cible
a partir d’une arborescence initiale. La classification hiérarchique [25], la reconnaissance de formes [28, 37, 1]
Panalyse de scéne [46], la chimie [43] ou la biologie moléculaire [39, 40] sont autant de domaines d’applications
du calcul d’une distance d’édition. Ce calcul est basé sur la définition de trois opérations I’insertion, 1’élision
et la substitution, d’autres opérations pouvant étre envisagées, comme la fusion ou I’éclatement de vertex [37].
Ces méthodes font apparaitre plusieurs stratégies spécifiques qui s’appuient sur des définitions différentes des
opérations d’édition. Selkow [38] a proposé dans un premier temps d’appliquer les opérations d’insertion et
d’élision uniquement aux feuilles des arborescences. Tai [42] définit une métrique pour laquelle I’insertion et
I’élision de vertex s’appliquent & 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 [25, 31, 44, 45| dérivant toutes de la distance de Tai [37]. Celle de Whilhelm [48],
par exemple, considére une extension des distances de Tai qui s’affranchit de la conservation de la numérotation
des vertex pour des arborescences ordonnées dont les étiquettes sont toutes deux & deux distinctes. Enfin,
dans le cas d’arborescences non-ordonnées, Zhang [49, 50] propose une modification des contraintes de Tai
permettant de définir une nouvelle distance entre arborescences. Les trois opérations d’édition considérées sur
toute arborescence non ordonnée sont les suivantes :

e la substitution d’un vertex vy par un vertex va (cette opération consiste & modifier les labels des deux
vertex vy et vg);

e D’élision d’un vertex v , ie. ’ensemble des fils de v deviennent les fils du pére v et v est effacé de
Parborescence T' (ainsi que les arcs incidents de v);

e l'ingertion d’un vertex v comme fils d’un vertex x : ie. ’opération symmétrique de 1’élision, I’ensemble
des fils de x devient ’ensemble des fils de v et v devient I’unique fils de z.

Les différentes opérations d’insertion et d’élision sont représentées sur la Figure 3.1. Notons qu’une
opération de substitution est une fonction de I’ensemble des arborescences sur lui méme alors qu’une fonction
d’élision est une fonction de ’ensemble des arborescences T vers ’ensemble des foréts F (avec la relation T C F).
L’ensemble des opérations d’édition possible est notée €.

Pour toute opération d’édition s, un cott y(s) est défini comme suit :

o v(s) =v(C(z,y)) = d(z,y) si s est une opération C(z,y) qui substitue les vertex z et y;
e v(s) =d(D(x)) = v(x, ) si s est une opération D(z) qui efface le vertex z et,
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Fia. 3.1. Les différentes opérations d’insertion et d’élision possible sur une arborescence. Les fleches de gauche a droite
représentent une opération d’insertion, et les fléches de droite & gauche représentent les opérations d’élision. (1) L’ensemble des
fils de v devient ’ensemble des fils de x, (2) un sous-ensemble strict des fils de v devient l’ensemble des fils de x, (3) x est insérée
comme racine d’un ensemble d’arbres. Les opérations (4) & (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.

e v(s) =d(I(y)) = v(\,y) si s est I(y) une opération qui insére le vertex y.

Nous rappelons que d et «y vérifie la propriété suivante :

d(z,y) <v(x) +1(y) (3.1)

Nous considérons deux arborescences Ti[v] et Th[w], nous noterons S(v, w) l’ensemble de toutes les séquences
d’opérations d’édition qui transforme Ty [v] en Th[w]. Soit S une séquence de n opérations d’édition (s1, $2,. .. , Sn)
de S(v,w), le cott ¥(S) de la séquence est défini en sommant le cott des différentes opérations qui composent
la séquence : y(S) = ), c57(si). La mesure de ressemblance D(T}[v], T2[w]) entre les deux arborescences est
définie comme la séquence de S(v,w) de colit minimum :

D(T3, Ts) = min{(S)} (32)

Il est possible de montrer [12] que la mesure de ressemblance ainsi définie est égale & la distance entre
deux arborescences définie par Zhang [50]. Cet auteur a proposé un algorithme de programmation dynamique
[49, 50] calculant la distance entre deux arborescences Ty et T en un temps :

O (|T1| x |T2| x max (deg(T1) + deg(T>)) x log, (deg(T1) + deg(T2)))

Ou deg(Ty) (resp.deg(T») représente le nombre maximal de fils de ’arborescence Ty (resp. T»). Cet algorithme
[49, 50] s’appuie sur un calcul récursif des distances entre les sous-arbroescences de T} [v] et Ta[w] (détaillé dans

[10]) :

D(oa T [w]) + minwkEStm[w] {D(Tl [U]’ T [wk]) - D(a’ T [wk])}
D(T1[v], Ta[w]) = min{  D(T1[v],0) 4+ min,, csonfe) {D(T1[vi], To[w]) — D(T1[v],0)}
D(Fi[v], F>[w]) + d(v, w)



Ce calcul fait apparaitre le calcul de la distance entre les deux foréts Fi[v] et Fy[w] issues de v et w. On montre
de la méme facon que ce calcul s’effectue récursivement et s’appuie lui méme récursivement sur le calcul de la
distance entre arborescences [49, 50].

Algorithmiquement, le calcul de la distance D(T [v], Tz[w]) nécessite celui d’une matrice M de dimension
n X p, ol n et p sont respectivement les nombres de vertex de T1[v] et Ta[w]. Si on donne un ordre arbitraire
(préfixé par exemple) sur les vertex des deux arborescences, le coefficient m; ; de M représente alors la distance
D(T:[z], T»[y]) entre les sous-arborescences T;[z] et Ty[y], ot = et y sont respectivement les vertex numéro i
et j des arborescences T;[v] et Tx[w], la distance entre les deux arborescences T;[v] et To[w] étant obtenue au
coefficient mg o de M (avec l'ordre préfixé).

3.3. Standardisation et normalisation de la distance obtenue. La distance entre arborescences
basée sur une transformation d’édition, s’appuie sur la définition d’une distance élémentaire entre les vertex
des arborescences. Cette distance affecte un réel positif d(z1,22) & toute paire de vertex (z1,z2) des deux
arborescences Ti[v] et To[w] et un coit, réel positif y(x) & tout vertex z, vérifiant :

V(z,y) € Ti[v] x To[w] : d(z,y) < v(z) +7(y)

Une premiére distance élémentaire est la distance de Levenstein [22]. C’est une fonction de cott local
élémentaire basée sur une distance binaire. Dans ce cas, un colt nul est affecté a toute opération de substitution,
et un colt de un pour toute opération d’insertion ou d’élision. Le cotit local ainsi défini ne tient pas compte
de la nature des vertex. La distance d’édition qui en découle est donc indépendante des vertex concernées par
l’opération. Une distance basée sur cette fonction de cotit local tient compte uniquement de la topologie des
structures comparées, nous ’appellerons distance topologique. Le colt binaire ainsi défini peut étre raffiné en
utilisant les attributs liés aux entités tels que la longueur, le diamétre de la moélle, le type, etc. Nous étudions
dans ce qui suit ce cott variable en séparant les cotits de substitution de ceux de 1’élision et de l’insertion. Dans
le cas ot l'on considére plusieurs attributs numériques ou symboliques [11], 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 [11] que, dans le cas d’une distance locale topologique, la distance maximale entre
deux arborescences est égale 4 la somme des tailles (du nombre de vertex) des deux arborescences comparées.
La distance obtenue par I’algorithme de Zhang sera donc normalisée de la maniére suivante :

D(Ti[v], To[w])

D'(T1[v], To[w]) = (T1[o]| + [To[w]])

(3.3)

La distance ainsi obtenue est nécessairement comprise entre 0. et 1. et s’affranchit au mieux de la différence
des tailles des deux arborescences.

4. Evaluation de l’autosimilarité dans une arborescence. Afin d’évaluer ’autosimilarité au sein
d’une arborescence, nous proposons d’appliquer la méthode de comparaison structurelle, présentée précédem-
ment & une méme arborescence. En effet, le calcul de la distance entre une arborescence T'[v] et elle méme
selon l’algorithme de Zhang nécessite le calcul de la distance de ensemble des sous-arborescences de T'[v] deux
a deux. En comparant T'[v] avec elle-méme, nous faisons apparaitre le calcul d’une matrice de distance M, de
diagonale nulle et dont les coefficient m; ; sont les valeurs de la distance entre les sous-arborescences T'[v;] et
T[vj], ot v; et v; 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 maniére générale, pour ’évaluation de l'autosimilarité d’une arborescence, nous appliquerons des
méthodes de classification sur cette matrice de distance. Dans le cas des plantes (représentées par une ar-
borescence), nous éméttons ’hypothése 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 hypothése.



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 7 (r).

Soit v un vertex de T[r] et soit T'[v] une sous-arborescence enracinée en v, nous définirons alors ’aze
Afv] = (V,E) de T[v] comme le sous-graphe de T'[v] tel que V = {v1,va,...,v,} o0 v = vy et, pour tout
i€ {l...n —1}, (vi,vit1) est un arc de type '<’ (figure 4.1). La hauteur de I’arborescence T'[v] est définie
comme le nombre d’éléments de I'axe A[v].

(a (b)

Fig. 4.1. (a) un systéme ramifié et (b) sa représentation sous forme d’arborescence.

L’ensemble des sous arborescences de T'[r] enracinée en un vertex de A[v] est noté A(v):
AW) = {T[v1], Tw2], T[vs], - .. ,T[vn]}

Remarquons que dans cette définition v;41 est nécessairement un fils de v; (pour tout ¢ dans {vy,...,vp_1}).
De plus, A(v) est un ensemble d’arborescences emboitées les unes dans les autres (cf. figure 4.1). L’axe A[r] est
appelé azxe principal de P.

En nous appuyant sur la définition de la notion de relation paracladiale [13, 23], nous donnons une
évaluation de autosimilarité en identifiant la ressemblance des différentes structures arborescentes avec la tige
principale :

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],T[ri]))}
ri €A[r]

Pour une ramification quelconque T'[v], ce coefficient correspond & 1’évaluation de la ressemblance entre la

branche et la portion sommitale de I’axe principal qui est la plus ressemblante avec la branche T'[v]. Nous

dirons qu’une plante, représentée par une arborescence T'[r] est “autosimilaire” si toute sous-arborescence T[v]
de T (r) vérifie :

VT [v] € T(r) pr(v) =0



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

— 1
R= X D(T[u), Tlru)) (4.1)
T (r)] T[u]ze;(r)

ou |T (r)| représente le nombre d’arborescences dans 7 (r) (ée. le nombre de vertex de T'[r])

4.2. Etude 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 ’auto-similarité , nous devons tout d’abord définir une distance
locale entre les vertex représentant 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 13, 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 trés
ressemblantes 4 la tige principale, et donc qu’il y a une forte autosimilarité de la structure.

@ @ 3
0% 2.25% 77.81%

FiG. 4.2. Trois structures ramifiées (a) parfaitement autosimilaire, (b) partiellement autosimilaire et (c) ne présentant pas
un caractére autosimilaire. Le pourcentage indiqué est la valeur de PR dans chacun des cas.

Considérons par exemple les deux structures ramifiées (a), (b) et (c) de la figure 4.2. Pour la structure
ramifiée (a), la structure parfaitement autosimilaire nous permet d’obtenir un coefficent paracladial nul. On
peut constater que ce coefficient croit légérérement lorsqu’on dégarde cette structure d’origine de quelques
vertex, mais augmentre trés sensiblemen lorsque la structure est fortement déséquilibrée (grande ramification
portée par un tronc réduit 4 son minimum).

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 4; a
As), choisi pour leurs propriétés d’auto-similarité. Nous cherchons & évaluer quantitativement ces propriétés qui
peuvent étre observé visuellement. Les systémes ramifiés représentant 5 inflorescences de lilas sont représentées
sous la forme d’une arborescence, chaque vertex de 'arborescence représente un “entre-nceud” (portion d’axe
entre deux ramifications ou fleurs). Les longueur et diamétre de chaque entre-nceud ont été mesurés.

D’un point de vue pratique, pour évaluer ’auto-similarité , nous devons tout d’abord définir une distance
locale entre entités élémentaires (ici les entre-nceuds) des inflorescences. Dans notre exemple, nous n’utiliserons



qu’une distance topologique, ie. nous ne tiendrons pas compte des mesures réalisées sur les entre-nceuds. Dans
ce cas 13, la valeur de PR correspond au pourcentage moyen de nceuds qui ont été insérés ou supprimés durant
la comparaison. Un faible pourcentage indique alors que les ramifications sont trés ressemblantes a la tige
principale, et donc il y a une forte autosimilarité de la structure.

Le tableau 4.1 indique les valeurs de PR pour chaque inflorescence, indiquant pour chacune d’elle un
certain degré d’autosimilarité.

|  @PER | (b) |
A 1.64% 70.83%
Ay 1.96% 78.26%
A, 2.12% 68.18%
Ay 2.27% 79.16%
As 1.92% 72.72%
TaBLE 4.1

(a) Valeur de PR pour chaque inflorescence, et (b) pourcentage de branches d’ordre 2 ayant un aze de méme 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 0. Pour
mettre en évidence cette remarque, la distance entre entre la branche et la portion la plus ressemblante sur
la tige principale peut étre observée graphiquement en utilisant une reconstruction 3-D des inflorescences [30].
La figure 4.3 indique la valeur du ccefficient 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 a 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 ceefficient paracladial au sein de la population,
Iinflorescence A; étant visiblement poss’édant le meilleur taux de répétition dans sa structure.

0.
Distance

Fi1c. 4.3. Représentation du coefficient paracladial pour chaque branche de chaque inflorescence.

La méthode présentée précédemment permet de plus d’identifier quelles sont les sous- parties homologues
4 Dintérieur de l'inflorescence. Si nous supposons qu’il existe une relation entre la taille de ’axe principal et
une branche, cette supposition peut étre vérifiée en eutilisant une telle analyse. Le tableau 4.1 donne le nombre
de branche d’ordre 2 qui ont exactement la méme taille que la structure homologue identifiée par ’algorithme



sur la tige principale et indique une “bonne” corrélation entre le nombre d’entités de ’axe de référence et une
branche d’ordre 2.

5. Conclusion. Dans cet article, nous avons proposé une méthode analytique d’évaluation de ’autosimilarité
des plantes. La quantification de "autosimilarité dans une plante s’effectue & partir d’'une comparaison struc-
turelle des différents sous-systémes 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-systémes
ramifiés deux & deux de la plante. La méthode propose une analyse d’une partie de la matrice, plus précisément,
celle correspondant aux ceefficients de la tige principale. L’utilisation partielle de cette matrice nous permet
tout de méme l’identification de propriétés d’autosimilarité chez certaine plante autorisant ainsi la réduction
du nombre de mesures nécessaires a la construction de modéles (cf. [34]). Néanmoins, pour une évaluation plus
compléte de autosimilarité, les développements futurs de cette méthode prendront en compte I’ensemble de la,
matrice, c’est & dire la comparaison de toutes les sous-parties de plantes deux & deux.

L’appproche que nous proposons ici est une étape dans la I’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) 'inférence de modéles de croissance de plantes.
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