
La bioinformatique est la science d’application des méthodes
informatiques sur des problèmes de la biologie, en particulier celles liées aux
données biologiques tels l’ADN, l’ARN et les protéines.
Dans notre travail, nous nous intéressons à la comparaison de deux
séquences d’ADN pour arriver à trouver la plus longue sous-séquence
commune à ces deux séquences. Ce problème est communément appelé « the
LCS-problem» (the longest common subsequences problem).
Plusieurs algorithmes ont été proposés par Needleman et
Wunsch(1970), Smith et Waterman(1981), Hunt et Szymanski(1977) et bien
d’autres dont celui proposé par J.Y.Guo et F.K.Hwang(2005).
L’algorithme qui constitue le centre de notre étude est celui de
Hwang et Guo qui est une amélioration de l’algorithme du « primal-dual »
proposé par Pevzner et Waterman. Nous avons implémenté l’algorithme de
Smith et Waterman, et l’algorithme de Hwang et Guo, pour effectuer des tests
sur des séquences et comparer leurs résultats.
Notre étude ne s’arrête pas là, puisque nous proposons les
éventuelles extensions que nous pouvons apporter à l’algorithme de Hwang et
Guo pour traiter des mots ainsi que l’alignement des séquences comparées.
