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VIOtIVALIeNS

= Detection de genes

Génome nouveau

1

Geénes connus

= Phylogénie :
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Pistancededition

Deux séquences v =V, V,...v, et W = W W,...W

Opc¢rations d’édition :
* ins(x,1)

* suppr(x,1)
* subs(x,y,1)

CHAT - suppr(C,1) = HAT - subs(H,R,1) -2 RAT



PIStanced edition

* Chaque modification a un poids, dependant de
I’opération et des lettres en cause.

* Distance d’édition entre v et w : poids minimal
d’une suite d’operations permettant de transformer v
en w.

CHAT -supprc,1)> HAT -subs@@,R,1) 2 RAT



AllgRement

X : alphabet des séquences
X =XU{-}
X” — X’ X X’ \ {_,_}

2 morphismes de monoides :

F: X% > X*
(X,y) 2 X SI X # -

€ sinon

F: X% 2> X*
(X,y) 2 ySiX #-

€ sinon

Un alignement de v=v,v,...v et w = w,w,...W
est un mot A de X’ tel que F,(A) =v et F2(A) =w.

v = aatca

aa-tca

agc-a-

aatc-a
-agc-a

aatca
-agca

OK

OK

w = agca



SeoredaligneEment

2 Le score d'un alignement
Scoring matrix based on large set of
eSt |a somme deS Scores distantly related blocks: Blosum62
lettre a lettre. T

2 On cherche l'alignement
de score maximal.
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T Residue Identity

0
1
3

ACGT
A 1 00 O
C 010 O
ACGT
A 3 010
C 0 3 01

1

G 0 01

SeoredaligneEment

T 0 00
G 1030
T 00




URaligREmERrEECElXPIOLEINES

seq

seq

seq

seq

seq

seq

seq

seq

63

61

123

119

183

178

EHYYSEKPSVKSNKQTWSFRLRNKDFTFTSDSGVFSKKEVDFGSRLL IDSFEEPEVEGGI

T -1 - I 11 - 1 1 11l-- -
GHYYSREPNVPLKTKQIDVCIRGYCFKF I TASGVFSFGKLDRGTELL IENM- I LKPDWKI

L IGLSLASDFKDRT IHMIDVNERAVELSNENAEQNG I TNVKTYQSDLFSNVD

I 1 - L1 1 - -1 - - 1-
L 1G1-VASRFVNYVV-MTD INKRAVQIARKNIK INGVKNAEVRLGNLYEPVE

SAQTFASILT IRAGKKVVHA I FEKSAEHLKASGELWIVIQKKQGAPSAIEKLEELFD

- L= - - ICR T I A I IR
-GEKFHSIIT ~ VHAGKDILREIVINAPNYLHDGGMLQLY IKTKLGAKF IKDLMKDTFT

EVSVVQKKKGY 193

I I 11
EVVELAKGSGY 188

62

122

118

182

177



EgUIvalenceeaien=alignement

AACTA-CGAT
A-GTACCGTT

suppr(A,2)
subs(C,G,2)
ins(C,5)
subs(A,T,8)



Alejoritnrne ca Naaclamzn et Wnsen (1970)
Cojion) (LJe2

V=V,V,...V,
W =W, W,...W_

S(x,y) : score de substitution de x en y
S(x,-) : score de suppression de x

S(-,y) : score d’insertion de y

S(v,w) : score d’alignement de v et w












s(-,wj)

S(vy...vp,Wy...W;) = Max {
S(Vl .. .Vi_l,Wl .. 'W_]-l) + S(pr_])
S(Vi-- Vi, Wy W) + 8(Vy,-)
S(Vy...VpWy... Wi ) + 8(-,W;)

i



< G Z

S(X,y) = 2 s1 x=y
-1 sinon

$(%,-) = 8(-,x) = -1




< G Z

S(X,y) = 2 s1 x=y
-1 sinon

$(%,-) = 8(-,x) = -1




< G Z

S(X,y) = 2 s1 x=y
-1 sinon

$(%,-) = 8(-,x) = -1




< G Z

12| 3]-4|5]6
L =2 3 4 | -5 6
-2
S(Xay) =2 sl X~y S(Xa') = S(-,X) =-1

-1 sinon




< G Z

1| -2 3 4 | -5 6
1 | -2 3 4 | -5 6
2 | 1
S(Xay) =25l X~y S(Xa') = S(-,X) =-1

-1 sinon




< G Z

1| -2 3 4 | -5 6
1 | -2 3 4 | -5 6
2 | 1770
S(Xay) =25l X~y S(Xa') = S(-,X) =-1

-1 sinon




0 1 2 | -3 4 5 6

L
I 1 1 205 4 5 6
2 2 | 1 0 1 2 3

\
3 3| 0 3 2 1 0

U
4 4 1| -1 ] 2 1 0

X
5 5 2 | -2 | 1 1 3

S(Xay) =25l X~y S(Xa') = S(-,X) =-1
-1 sinon



0 1 2 | -3 al 5 6 | -/

L
I 1 1 205 4 5 6 | -/
2 2 | 1 0 1 2 3 | 4

\
3 3| 0 3 2 1 0 | -1

U
4 4 1| -1 ] 2 1 0 | -1

X
5 5 2 | -2 | 1 1 312

S(Xay) =25l X~y S(Xa') = S(-,X) =-1
-1 sinon




0 1 2 | -3 al 5 6 | -/

L
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2 2 | 1 0 1 2 3 | 4

\
3 3| 0 3 2 1 0 | -1

U
4 4 1| -1 ] 2 1 0 | -1

X
5 5 2 | -2 | 1 1 312

S(Xay) =25l X~y S(Xa') = S(-,X) =-1
-1 sinon




0| -1|-2|3|-4]|5]|6/|-7
L
I 1| 1| 2| 3|-4|5]-6|-7

2| 2110|1234
W

303|013 |2/1]o0]-x
U ~

Al 4| 112104
X

5| 5| 2|21 1] 3+F2

S(Xay) =25l X~y S(Xa') = S(-,X) =-1
-1 sinon




0| -1|-2|3|-4]|5]|6/|-7
L
I 1| 1| 2| 3|-4|5]-6|-7

2| 2110|1234
W
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U ~

Al 4| 112104
X

5| 5| 2|21 1] 3+F2

S(Xay) =25l X~y S(Xa') = S(-,X) =-1
-1 sinon
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S(Xay) =25l X~y S(Xa') = S(-,X) =-1
-1 sinon
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W

30 3|01|31-21]0]-x
U ~
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X

5| 5| 2|21 1] 3+F2

S(Xay) =25l X~y S(Xa') = S(-,X) =-1
-1 sinon
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30 3|01|31-21]0]-x
U ~

Al 4| 112104
X

5| 5| 2|21 1] 3+F2

S(Xay) =25l X~y S(Xa') = S(-,X) =-1
-1 sinon
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COMplIExie

En espace : m X n

En temps : m X n



AllgnementiecalSmitmer\Vyaternaniliosi

Aligner des petites Séquences Trouver des similarités locales :
sur des grandes :

' [l




AllgnementiecalldedeuxSEGUERCESIAADIN

ACCAGTTAAAGCTAGTGATTTATTTTATGATCCCCAACCACTTCTTAATTCTATCAGTTT
TTATAGTATATAACAACGTAAATCTGTAACGACGTCAGTTGTTCCAATATCTATTTTCTT
ATTTGTGGAAAAACATATCTACCTTACTTAAT
CCTGCAAATTGTAAGATCGAAAATGATACTAT
AAAGGATGAGAACACCGACTTAATAATACGTTCATATTCTAGTTACAATCAATCTAACTC
TAAGCGTTGATTTTAACTTAAGACTAGCGGTGTTATAATTTTAATATGTATGAATTGCAA

seq 1: 153

seq 2:

LI LT L O B RN
151

TTCTCTGCCAATCCCCTATACTATACATGGCTAGCTCAATAGGGATGAGATGGGAGTGAT
GGTAACTAGTAATGTAACGTTTTATATAATTACCTAAAAAAATACTTATGCTAAGTTCGT
AGCACCCTCTTAGGTATAAAATTTATTCCA
AATATAACAGTTATTGTTGAAATCAGGCGGAATG
TTTATCACCATGAATATATTTTTAGTCGAAACATGTGATTAGAATAATTAACGTAAATAT

208

I PEERer ek 0 reeeet et
206












S(vy...vp,W;...w;) = Max {

0

S(Vl .. .Vi_l,Wl .. 'Wj-l) + S(VI,WJ)
S(Vy-- Vi, Wi W) + 8(V;,-)
S(Vy-..VpWi...W; ;) +8(-,W;)
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0
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0

S(Xay) =25l X~y S(Xa') = S(-,X) =-1
-1 sinon



0 0 0 0 0 0 0
L

0 0
I
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0
U

0
X

0

S(Xay) =25l X~y S(Xa') = S(-,X) =-1
-1 sinon
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S(Xay) =25l X~y S(Xa') = S(-,X) =-1
-1 sinon
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L
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0 0 2 1 0 0 0
N

0 0 1 4 3 2 1
U

0 0 0 3 3 2 1
X

0 0 0 2 2 2 4

S(x,y) = 2 s1 x=y s(x,-) = s(-,x) = -1

-1 sinon
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S(x,y) = 2 s1 x=y s(x,-) = s(-,x) = -1

-1 sinon
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S(Xay) =25l X~y S(Xa') = S(-,X) =-1
-1 sinon
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AllGREMERTERnESpaCEINEaINTE



< G Z

1| -2 3 4 | -5 6
1| -2 | -3 4 | -5 6
:
2 | 1
S(Xay) =25l X~y S(Xa') = S(-,X) =-1

-1 sinon




-2 4 | -5 6
|
2 | -2 11~
N
U
X
Espace lin¢aire ...
S(x,y) = 2 s1 x=y s(x,-) = s(-,x) = -1

-1 sinon




-3 4 | -5 6

I !

2 2 | 110
W\
U
X

Espace lin¢aire ...

S(x,y) = 2 s1 x=y s(x,-) = s(-,x) = -1

-1 sinon




< C Z

Espace lin¢aire ... mais seulement le score

S(XQY) =25l X~y S(Xa') = S(-,X) = -1
-1 sinon



(0,m) (n,m)

Score €t alignement en espace lin€aire



(0,m) (n,m)

Score €t alignement en espace lin€aire



(0,m) (n,m)

Score €t alignement en espace lin€aire



(0/2,1)

(0,m) (n,m)

Score €t alignement en espace lin€aire



(0,m) (n/2,m) (n/2,m) (n,m)

Score €t alignement en espace lin€aire



(0/2,1)

W L

(0,m) (n,m)

Score €t alignement en espace lin€aire









COMplIExie

En espace : lin¢aire.

En temps : mn + mn/2 + mn/4 + mn/8 + ... <2mn
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Nllelpiarfiarnic solls-cllzelraicie)ie
(Crechemoere; LandauravElkelseni2002)
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LZ78-Partiioned
Alignment Graph

dlagonal
preflix (3,2)
preflx (52)

Trie for A

top
preflx (3,4)

Triefor B

for Block (5.4)




s(x,y) =1 s1 x=y
-1 sinon

$(%,-) = 8(-,x) = -1

or A W DD - O

matrice DIST
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DIST( a

a
DIST(
g

) =)

DIST( a

d
DIST(
g




Trie for A Trie for B

Block Table

01 2 3 4

DIST(5,4)




Complexiie

= Construction des tries : O(n)

2 Pour chacune des O(n / logn) lignes

[= Pour chacun des blocs de la ligne, de demi-périmetre t :
— Calcul de DIST : O(t)
— calcul des S;: O(f)

® La somme des O(t) est en O(n)

- Complexité O(n?/ logn)
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