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Introduction

Depuis quelques dizaines d’années, la biologie moléculaire connait un essor impor-
tant grace aux récents progrés techniques. La possibilité toute nouvelle d’observer les
échelles moléculaires et d’interagir avec les éléments de cette taille a ouvert tout un pan
de la biologie. Cette découverte est d’autant plus fascinante qu’elle nous apprend les
mécanismes les plus élémentaires de la naissance, de la croissance, de la reproduction, de
la sénescence mais aussi des maladies. Fait relativement rare, l’essor de la biologie mo-
léculaire est connue du grand public, par 'intermédiaire de grandes campagnes comme
le Téléthon ou la lutte contre le cancer.

Bon nombre de scientifiques, de toutes disciplines, ont suivi cet engouement. La
sollicitation générale des contributions scientifiques répond bien stir au défi que lance
I’observation au niveau moléculaire. On ne compte plus les revues mélant cette discipline
4 une autre science : Biometrics, Biometrika, BMC Biochemistry, BMC Biotechnology,
BMC Chemical Biology, Journal of Nanobiotechnology, etc. L'informatique n’est pas en
reste avec des revues internationales comme BMC Bioinformatics, Bioinformatics, Jour-
nal of Computational Biology. . .Les collaborations entre les deux domaines scientifiques
ont ouvert un grand nombre d’axes d’études. On peut par exemple citer ’annotation de
génomes, ’analyse des réseaux de régulation, la biologie évolutive, I’analyse des données
d’expression, etc. Parmi ces domaines, ’analyse de séquences est un champ de recherche
toujours tres actif. Cela est d’autant plus vrai depuis le séquencage — c’est-a-dire la lec-
ture des séquences génomiques — du premier organisme, le bactériophage ®-X174 par
Fred Sanger en 1977 [SAB™77|. En effet, les méthodes de séquencage de génomes com-
plets sont & ce point abouties que le nombre de nucléotides stockés dans une banque de
données comme EMBL! [KAA*07] double tous les dix-huit mois environ. Considérant
la taille de l’information collectée, la compréhension des mécanismes régis par ’ADN
séquencé et I'interprétation des données génomiques stockées dans ces bases de données
deviennent maintenant impossible sans l'intervention de ’ordinateur.

L’analyse de séquences d’ADN s’est longtemps concentrée sur ’étude des protéines et
de la partie de ’ADN codant pour ces protéines. En effet, les protéines étaient supposées
étre les principaux acteurs cellulaires, prenant part & D'activité de régulation, catalyse,
signalisation, transport, etc. La partie codante n’occupant que 2 % du génome humain,
on pensait que les 98 % restant était de la « matiére noire », sans fonction biologique
précise. Or le séquencage complet et I’analyse des génomes a permis de faire apparaitre

'EMBL est accessible a Padresse http://www.ebi.ac.uk/embl/.



6 Introduction

que cette partie non-codante assurait plusieurs fonctions. Les vingt derniéres années ont
vu par exemple ’émergence d’un intérét pour certaines régions qui étaient transcrites
mais pas traduites, donnant des ARN non codants pour des protéines. Le role de ces
ARN dits non-codants s’est révélé ces derniéres années de plus en plus important et
il s’avére qu’ils interviennent dans de nombreux mécanismes cellulaires. L’importance
de ces molécules est d’ailleurs soulignée par deux événements majeurs : l'attribution
de breakthrough of the year 2002 par le journal Science [Cou02| et du prix Nobel de
médecine & Andrew Z. Fire et Craig C. Mello, deux chercheurs ayant travaillé sur certains
ARN non-codants.

A la différence des ARN codant pour des protéines, appelés ARN messagers, la
connaissance des ARN est assez parcellaire. Un premier pas vers la compréhension des
fonctions de ces ARN non-codant est sans aucun doute la recherche systématique de
ceux-ci. Pour cela, il est tout d’abord possible de demander 1’aide d’un biologiste. Mais
la taille des séquences génomiques considérées descend rarement en dessous du million
de nucléotides et atteint souvent les centaines de millions. Il faut donc faire appel & des
méthodes informatiques. Une possibilité consiste a réutiliser les méthodes utilisées pour
la détection de génes de protéines. Ces travaux cherchent & trouver toutes les régions
de ’ADN codant pour des protéines, mais ces méthodes s’appliquent mal & la recherche
d’ARN non-codants. Il faut donc se tourner vers d’autres méthodes.

Il existe trois approches principales de recherche d’ARN non-codants, plus complé-
mentaires que concurrentes. Chacune considére la question sous un angle particulier. La
recherche ab initio recherche des informations dans la séquence génomique discriminant
la présence d’ARN non-codants. L’analyse comparative suppose que les régions non-
codantes fonctionnelles sont relativement conservées parmi des organismes proches et
recherche donc ces régions présents dans plusieurs organismes. Une troisiéme voie sup-
pose que la fonction d’'un ARN non-codant est portée par sa forme tri-dimensionnelle,
et que ’on connait cette forme pour un ensemble d’ARN non-codants ayant une fonc-
tion biologique commune. Cette forme peut étre représentée de facon abstraite par un
objet appelé signature. L’approche consiste ici & trouver dans une nouvelle séquence
génomique toutes les régions qui peuvent adopter la signature associée & une fonction.

Notre thése s’inscrit dans la troisieme démarche. Avant d’en préciser le contenu
soulignons deux aspects concernant le contexte général de ce travail. En premier lieu,
on pourrait penser qu’une simple recherche de mots avec erreurs peut convenir. Cette
comparaison ne fonctionne pas car la recherche de signatures est en fait un probleme
NP-complet [Via04|. Ensuite, considérant le nombre significatif de logiciels existant,
il serait cohérent de penser que la question a déja été traitée de maniére totalement
satisfaisante. Ce n’est pas tout a fait le cas.

Parmi les logiciels existants, on peut tout d’abord trouver des outils appelés « outils
spécifiques », comme CITRON [LDM94]|, FAStRNA [EML96|, tRNAscan-SE [LE97] ou
snoRNA [LE99| qui recherchent uniquement les membres d’une seule famille donnée.
Nous préférerons ici nous concentrer sur les logiciels généralistes, qui peuvent a priori
rechercher n’importe quel ARNnc, pourvu que I'on leur donne une signature de la fa-
mille & laquelle ils appartiennent. Les outils généralistes sont en effet les seuls & pouvoir
modéliser les ARNnc venant d’étre découverts. Les logiciels généralistes les plus connus,
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comme COVE [DEKM98|, utilisent un formalisme probabiliste complexe appelé gram-
maire hors-contexte probabiliste [SBHT94, ED94]. Il a pour inconvénient d’étre relati-
vement lent et d’utiliser un grand nombre de parameétres & estimer et nécessite donc un
grand nombre de séquences pour caractériser une signature. D’autres logiciels s’orientent
plus vers une recherche de motifs systématique pour localiser une signature. On peut
par exemple citer RnaMot [GHC90, LGC94|, Palingol [BKV96], PatScan [DLO97| et
RnaMotif [MEG*01, MCO01|. Mais ces outils s’appuient sur un formalisme parfois mal
défini. De plus, si certains d’entre eux attribuent un score aux solutions trouvées — ce
qui est particuliérement utile si 'on a un grand nombre de solutions —, cette gestion
des colits n’est pas toujours présente, ou parfois de facon incomplete. Certains outils
permettent des descriptions de signatures plus fines que d’autres : il n’est parfois pas
possible de spécifier des répétitions de mots et d’établir un (G+C)% minimal dans une
région donnée. Enfin, aucun des logiciels ne permet de modéliser des interactions entre
deux séquences distinctes. Ces interactions sont pourtant importantes car la fonction
d’un ARN est souvent d’interagir avec un autre ARN en vue de le transformer, comme
c’est le cas pour certains ARN nucléolaires.

Notre but sera donc de concevoir un outil donnant un cotlit & chaque solution, permet-
tant des signatures discriminantes et autorisant des interactions entre deux séquences
différentes. Nous tenterons aussi d’avoir un programme au moins aussi rapide et expres-
sif que ceux qui existent.

Pour atteindre ces objectifs, notre travail s’est appuyé sur les réseaux de contraintes
pondérées. 1l s’agit d’un formalisme d’intelligence artificielle étendant les réseaux de
contraintes classiques, qui avaient été utilisés par Patricia Thébault dans sa thése [Thé04]
pour répondre & la méme question biologique. Les réseaux de contraintes ont ’avantage
de proposer un grand nombre d’algorithmes permettant de rechercher les solutions rapi-
dement. Ce formalisme est relativement expressif et permet de décrire précisément des
signatures, y compris celles qui contiennent des interactions inter-moléculaires. Mais &
la différence des réseaux de contraites classiques, les réseaux de contraintes pondérées
permettent en plus de gérer des cofits.

Afin de modéliser efficacement le probléme de la recherche de signatures d’ARN par
le formalisme des réseaux de contraintes pondérées, notre travail de thése s’est concentré
sur les points suivants.

Les réseaux de contraintes pondérées sont le plus souvent utilisés avec des tech-
niques dites de filtrage qui, dans le cas de la recherche d’ARN, permettent de localiser
rapidement les régions contenant potentiellement des ARN. Il n’existait pas de telles
techniques utilisables sur un probléme aussi particulier que la recherche d’ARN, ou les
séquences génomiques ont une taille pouvant dépasser le million. Nous avons donc dé-
fini une technique de filtrage appelée « cohérence d’arc aux bornes » et nous l’avons
appliquée a notre probléme [ZGS06a].

Nos recherches nous ont par ailleurs conduit a élaborer un autre algorithme de
filtrage pour les réseaux de contraintes pondérées appelé « cohérence d’arc existen-
cielle » [HLAGZ05]. Ce filtrage ne s’applique pas au cas de la recherche d’ARN non-
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codants, mais il donne de bons résultats sur des réseaux plus classiques.

Un autre avantage des réseaux de contraintes pondérées est que ’on peut totalement
dissocier les algorithmes de recherche de solutions proprement dits du filtrage basé sur
des algorithmes de pattern-matching, qui recherchent un & un les éléments de signature.
Il nous a donc fallu implanter un algorithme pour chaque élément de signature utilisable.
Nous avons recherché dans la littérature des méthodes efficaces pour résoudre ce type
de probléme. Nous avons aussi élaboré d’autres algorithmes, si ceux-ci nous paraissaient
plus efficaces que ceux que nous connaissions [ZGS06b].

DARN!, un logiciel relativement complet, a été développé [ZGS07]. Il permet non
seulement d’effectuer des recherches d’ARN non-codants mais aussi d’associer des scores
aux solutions. Il permet également de modéliser un grand nombre d’éléments de struc-
ture.

DARN ! est complété par un outil additionnel, encore dans un état préliminaire, qui
peut construire automatiquement des signatures, c’est-a-dire déduire des signatures a
partir de séquences-exemples entrées par 1'utilisateur. Il permet en conséquence d’éviter
d’entrer manuellement des signatures.

Au terme de notre travail nous avons pris soin de comparer les performances de
DARN! avec des logiciels existants. Nous avons pu montrer que ’approche était tout a
fait compétitive avec les outils existants. Nous avons de plus montré que notre approche
était particuliérement sensible et spécifique, notamment grace aux nombreux éléments
de structure qu’elle permet d’utiliser. Enfin, les temps de réponse de DARN! sont par-
ticuliérement bas et permettent d’analyser des génomes entiers en quelques secondes.

Structure du manuscrit

La structure du manuscrit se nourrit a la fois de biologie moléculaire et d’informa-
tique. Le premier chapitre présente le contexte de biologie moléculaire nécessaire & la
compréhension des chapitres ultérieurs. Il insiste en particulier sur les représentations
de ’ARN et la notion de signature qui est centrale dans ce travail. Différentes méthodes
de localisation des ARN non-codants y sont présentées.

Parmi ces méthodes, celle qui est utilisée dans le cadre ce cette thése est décrite en
détail dans le chapitre deux. Il s’agit de la recherche d’occurrences de signature d’ARN.
Le chapitre décrit les méthodes, formalismes et algorithmes existants. Il évalue la portée
et les limites des différentes approches. Il campe les objectifs d’'une approche améliorant
les méthodes existantes en montrant les exigences d’expressivité, de souplesse et de rapi-
dité que doit satisfaire ’outil développé dans le cadre de la thése. Par expressivité nous
entendons la capacité & modéliser les structures complexes, par souplesse la possibilité
de spécifier simplement ce que 1’on recherche.

Le chapitre trois détaille les travaux de D. Gilbert et P. Thébault qui ont utilisé le
formalisme des réseaux de contraintes. Les apports et les limites de ces travaux sont
étudiés. L’absence de gestion de cotlits dans leur modéle nous a conduit & utiliser un
formalisme étendant les réseaux de contraintes appelé réseaux de contraintes pondérées.
La modélisation de la recherche d’ARN sous ce dernier formalisme est présentée; elle
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est la base de la spécification de notre outil DARN!. Ce chapitre décrit également les
fonctions de cofits globales pour les textes génomiques que nous utilisons pour modéliser
les éléments de structure.

Comme les réseaux de contraintes pondérées ne disposaient pas de techniques de
filtrage adéquates et comparables & celles des réseaux de contraintes, il a fallu combler
ce manque. Le chapitre quatre présente la « cohérence d’arc aux bornes » qui est la
technique de filtrage que cette thése a élaborée. Il donne notamment les complexités
théoriques des algorithmes présentés et propose diverses spécialisations de la cohérence
d’arc aux bornes. Cette technique est au coeur de la conception et du développement de
DARN . Dans ce chapitre, nous présentons également un autre algorithme de filtrage
appelé « cohérence d’arc existentielle ». Ce filtrage ne s’applique pas directement au cas
de la recherche d’ARN, mais donne de bons résultats sur des réseaux plus classiques.

Alors que la cohérence d’arc aux bornes concerne la recherche de solutions propre-
ment dite, les techniques de pattern-matching permettent de rechercher les éléments de
structure des ARN non-codants. Le chapitre cinq présente les algorithmes et les diverses
optimisations qui sont implantés dans notre outil.

Le chapitre six compléte les précédents en présentant les caractéristiques d’un outil
additionnel de construction automatique de signature. Ce module construit une signa-
ture & partir d’un alignement donné en entrée pour générer une signature compréhensible
par DARN!. Ce chapitre développe les méthodes et les choix effectués pour définir les
éléments de structure et générer une signature pertinente. Cet outil est encore dans un
état préliminaire.

Les résultats pratiques ainsi que les performances de DARN ! et du module d’appren-
tissage sont présentés dans le chapitre sept. Celui-ci montre les capacités de nos logiciels
en termes de sensibilité, de spécificité et de rapidité. L’apport de la cohérence d’arc aux
bornes est évalué par rapport a la propriété de cohérence locale la plus utilisée, & savoir
la cohérence d’arc. Des comparaisons avec les performances d’autres logiciels sont don-
nées. Les tests montrent que la possibilité de modéliser un grand nombre d’éléments de
structure (comme le duplex et les interactions non canoniques) permet d’obtenir une
meilleure spécificité.

Au terme de ce manuscrit, aprés avoir dressé un bilan de notre approche, nous propo-
serons quelques perspectives de travaux futurs en vue d’améliorer le logiciel dans ’espoir
qu’il puisse étre encore plus utile & la communauté biologiste et bio-informaticienne.
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Chapitre 1

Contexte biologique

Ce premier chapitre présente le sujet sur lequel nous allons travailler : ’ARN. Nous
ne ferons que survoler le sujet, car les détails des éléments biologiques sont beaucoup
trop complexes pour pouvoir étre résumés ici. Nous présenterons simplement les notions
qui nous seront utiles pour la compréhension des chapitres ultérieurs. Nous commence-
rons par donner quelques informations élémentaires sur la nature chimique, physique et
biologique de ’ARN. Nous tenterons de définir ce qu’est un ARN non-codant, et nous
décrirons quelques-uns de ces ARN. Dans une seconde partie, nous exposerons les ap-
proches bio-informatiques de recherche d’ARN, qui sont la recherche ab initio, 'analyse
comparative et la recherche de signatures.

1.1 L’ARN

Ici sont présentées les principales propriétés de PARN. Le livre [Lew97] pourra étre
consulté pour toute notion qui n’aura pas été abordée ici.

1.1.1 Présentation générale

L’ARN, ou acide ribonucléique, est une molécule composée d’une succession de
quatre nucléotides : I'adénine, la cytosine, la guanine et 1'uracile, respectivement no-
tées A, C, G et U. Un ARN a un sens, et il est habituellement représenté de I’extrémité
dite 5’ & I'extrémité dite 3’, comme sur la figure 1.1.

Chaque nucléotide est composée d’un sucre, d’un pont phosphate qui le lie au pro-
chain nucléotide, ainsi que d’une base azotée, qui représente la seule partie variable.
On distingue trois cotés a une base azotée, comme représenté sur la figure 1.2 : le coté
Watson-Crick, le coté Hoogsten, et le coté sucre.

GCUCGCAGUCGGGU
5’ 3’

FiG. 1.1 — Représentation simple d’un brin d’ARN orienté.

11



12 Contexte biologique

coté
N Watson-Crick

sucre
cote sucre

Fi1a. 1.2 — Les trois cotés de ’adénine.

L’ARN se trouve en général sous forme monocaténaire, c’est-a-dire sous forme d’un
brin unique, et sa taille excéde rarement les quelques milliers de nucléotides. Un nu-
cléotide d’ARN peut développer des interactions avec d’autres nucléotides de la méme
molécule (la liaison est appelée « intra-moléculaire ») ou d’une autre (la liaison est alors
« inter-moléculaire »). Les plus fréquentes sont les liaisons Watson-Crick (G-C et A-
U) ou wobble (G-U). Mais un nucléotide peut théoriquement s’apparier avec un autre
selon ses trois cotés, et selon deux orientations différentes; I'orientation est dite cis si
les axes des deux brins d’ARN interagissant ont le méme sens, elle est dite trans dans
le cas contraire. En revanche, pour des raisons de conformation dans l’espace, toutes
les interactions ne sont pas équivalentes. On peut toutefois dégager, pour chaque type
d’interaction, des classes d’interaction « géométriquement » semblables et considérées
comme équivalentes. Ces classes d’interactions équivalentes sont consignées dans les ma-
trices d’isostéricité (voir tableau 1.1 et [LSWO02]). Les liaisons Watson-Crick habituelles
(G-C et A-U) sont en fait des liaisons Watson-Crick—Watson-Crick en cis. On peut
vérifier sur le tableau correspondant que ces liaisons appartiennent & la méme famille
d’isostericité (famille 1), ce qui confirme que ces liaisons sont interchangeables.

Le k-turn [LLMWO05] (voir figure 1.3) est une structure présente dans de nombreux
ARNnc (comme dans les petits ARN a boite C/D ou H/ACA, présentés peu apres).
Cette structure contient de nombreuses liaisons non-canoniques. La signalétique em-
ployée dans la figure 1.3 pour désigner les cotés interagissant dans une interaction non
canonique est donnée sur les matrices du tableau 1.1. Les ronds désignent des interac-
tions du coté Watson-Crick, les triangles, du c6té sucre, les carrés, du c6té Hoogsteen ;
les symboles noirs désignent des interactions en cis, les symboles blancs désignent des
interactions en trans. Nous verrons par la suite que les interactions non-canoniques
s’avérent importantes pour modéliser correctement certaines structures d’ARNnc.

Enfin, afin de simplifier ’analyse des données ARN, 'union internationale de chimie
pure et appliquée (IUPAC) a défini un ensemble de nucléotides ambigus, qui désignent
non pas un seul nucléotide, mais un ensemble de nucléotides. Ceux-ci sont souvent
utilisés lorsqu’il existe une incertitude sur la nature d’un nucléotide. Par exemple, le
nucléotide R désigne le nucléotide A ou G. Cet alphabet de nucléotides ambigus est
donné dans le tableau 1.2 (le nucléotide X ne fait pas partie de la norme ITUPAC, mais
nous l’emploierons par la suite). Ces nucléotides ambigus sont utilisés dans de nombreux
logiciels et se révélent utiles pour désigner une incertitude sur la nature d’un nucléotide.
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® Watson-Crick @) Watson-Crick
S cs | A|C|G|U S trans | A | C| G| U
L[ AJal2[3]1 T A [4]3 1
§ Cl|2|6|1]|5 § C 3161215
< G |3]|1 2 < G 21413
= Ul1l1]|5]2]6 = §] 1(5|3]6
on Hoogsteen o Hoogsteen
- lecis | A|C|G|U | trans |A | C| G| U
S A 303 S A [4 1
2| C 2111 2 C 21172
s G |3 4 s G 5| 4
= U 1 1|2 = U 1 3|2
o> Sucre o> Sucre
S cis |A|C|G|U S trans | A | C| G| U
LA 1T [1[1]1 LA [T[1][1]1
a[ Cl2]2]2]2 2 C 1111
) G 313|513 < G 2 2
= U 4 | 4|4 4 = U 313|413
[ | Hoogsteen O Hoogsteen
o |cis |A|C| G| U o |trans | A|C| G| U
S A 2 S| A 1122
&b C 1 &b C 1 1|2
o) o)
mO G 21111 mO G 21113
) U 2|2
> Sucre > Sucre
= |cis |A|C|G|U o |trans | A|C| G| U
s [ALI 121 s A JI[I[1]1
L C[i[L[1]2 L C [1]1 ]
o) o)
IICI!) G 1 1 mo G 2
U 2121 U |2 2
| 2 Sucre > Sucre
cis | A|C|G|U trans | A | C| G| U
o A 1]1]11}1 o A 1111
S[Cl1[1][1]1 S [ C
NG 1111 @ G 2222
U 1 (1|11 )

TAB. 1.1 — Les tables d’isostéricité des différents types d’interactions. % indique que 'in-
teraction est rencontrée dans les classes 1 et 2, un blanc indique qu’une telle interaction
ne semble pas exister.
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Fi1G. 1.3 = Un k-turn [LLMWO5].

Symbole Signification
R Aou G
Y CoulU
w AoulU
S CouG
M AouC
K GoulU
B CouGoulU
D AouGoulU
H AouCoul
\% AouCouG
N AouCouGoulU
X aucun

TAB. 1.2 — Symboles des nucléotides ambigus.

Contexte biologique
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3’ 5’

ADN — T T T T T T T T T T T T T T T T 1

TACGTACGT GTT CATGATT

: l transéripﬁion :

AUGCAUGCACAGUATCUAA

ARN [ TN AN NN NN SN NN MR NN S N S S N S SR N
5 | | | | : 3

| | | i traduction | |
Protéine ~ Met —— His —— Ala —— Gln —— Tyr  STOP

Fi1G. 1.4 — Mécanismes de transcription et traduction.

1.1.2 Fonctions de 'ARN

L’ARN a souvent été considéré comme un messager entre ’ADN, qui stocke I'infor-
mation génétique, et les protéines, qui représentent les molécules actives. De fait, cette
fonction est assurée par PARN messager (ARNm), dans les processus de transcription
et traduction, comme indiqué sur la figure 1.4.

La transcription désigne 1’élaboration d’'un ARN dit messager (ARNm) a partir
d’une région d’ADN que 'on nomme géne. [’ADN est aussi une molécule composée
de nucléotides, mais ou 1’'uracile a été remplacée par la thymine, les deux nucléotides
jouant le méme role dans les interactions Watson-Crick. Lors de la transcription, les
deux molécules de 'ADN s’écartent. Des nucléotides d’ARN viennent interagir pour
former des liaisons Watson-Crick avec I'un des brins, et s’unir entre eux pour créer ainsi
peu a peu un ARNm. Ainsi, & partir d’un géne, on peut déduire ’ARNm synthétiseé.
Réciproquement, si 'on connait un ARNm, alors on pourra rechercher quel géne ’aura
synthétisé.

La traduction est la synthése d’une protéine & partir d'un ARNm. Les nucléotides
sont alors pris par trois (un triplet de nucléotides est appelé codon), et & chaque triplet
correspond un acide aminé. Le nombre de triplets possibles est 43 = 64, le nombre
d’acides aminés est 20. Plusieurs codons différents peuvent synthétiser le méme acide
aminé.

Il existe aussi de nombreux ARN dits ARN fonctionnels ou non-codants (ARNnc),
puisqu’ils ne sont pas traduits en protéines. Les plus anciennement connus sont les
ARN de transfert (ARNt) et les ARN ribosomiques (ARNr), qui interviennent dans les
mécanismes de traduction.

Récemment [CNB96, BSF96, LFA99], de nouveaux types d’ARN ont été découverts.
Nous en présenterons deux grandes familles :

— les micro ARN (miARN; la figure 1.5(a) représente un miARN précurseur, d’oi

sera extrait le miARN, délimité en trait plus gras) [Ruv01],

— les petits ARN nucléolaires (pARNno, ou snoRNA pour small nucleolar RNA) a

boite C/D (voir figure 1.5(b)) ou H/ACA (voir figure 1.5(c)) [BCHO02].
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(7 7) boite D’ boite C’ O O

boite C
boite D

L e L]

boite H boite ACA

5 3

(a) micro (b) petit ARN nu- (c) petit ARN nucléolaire a boite
ARN cléolaire & boite C/D H/ACA

Fia. 1.5 — Quelques ARN non-codants.

Les récentes découvertes de nouvelles fonctions assurées par les ARN [Edd01] ont
relanceé la recherche de ces molécules et afin de trouver ces ARNnc, de nouveaux forma-
lismes doivent étre proposés pour modéliser ces nouvelles connaissances.

Il s’avere que la fonction d’'un ARN est le plus souvent portée par sa forme tri-
dimensionnelle. Cette forme n’étant en général pas connue entiérement, on a recours
4 des représentations appelées « structures » qui modélisent la forme d’'un ARN. Les
paragraphes suivants décrivent les différents types de représentations d’'un ARNnc.

1.1.3 Représentations et familles d’ARN

Il existe trois représentations principales de PARN, que nous présenterons de la
moins informative & la plus informative. Ces représentations nous permettrons d’appré-
hender la notion de famille d’ARN.

1.1.3.1 La structure primaire

Il s’agit simplement de la séquence orientée d’ARN, ou les nucléotides sont repré-
sentés par des lettres (voir figure 1.1). Aucune interaction n’apparait. Un ensemble de
nucléotides adjacents est appelé un mot.
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(a) Représentation secon- (b) Représentation
daire tertiaire

Fia. 1.6 — Différentes représentations d’'un méme ARN

1.1.3.2 La structure secondaire

La structure secondaire représente la molécule d’ARN avec ses interactions, de sorte
que la figure peut étre représentée dans un plan, comme sur la figure 1.6(a). Il est d’usage
de rapprocher les nucléotides qui s’apparient entre eux, si bien que la séquence n’apparait
plus sous forme linéaire, mais sous une forme plus complexe appelée repliement en
structure secondaire.

Dans cette représentation, la structure secondaire décompose en général un ARN en
éléments de structure. Par exemple, un ensemble d’appariements consécutifs est appelé
une hélice (voir figure 1.7(a)), et les nucléotides situés entre les deux brins de ’hélice
constituent une boucle d’hélice. Si la boucle contient peu de nucléotides, on parle de
tige-boucle pour nommer 1’hélice et sa boucle, comme sur la figure 1.7(b). Une hélice
peut aussi contenir des nucléotides non appariés. Si ces nucléotides sont sur un seul brin,
la boucle est appelée renflement ; si ces nucléotides sont situés sur les deux brins, en
vis-a-vis, elle est appelée boucle interne (voir figure 1.7(c)). Il est aussi possible quune
heélice se sépare en deux hélices distinctes, comme sur la figure 1.7(d). Il se crée alors
entre les différentes hélices une boucle multiple.

La structure secondaire permet aussi de représenter les interactions qui ont lieu entre
deux molécules d’ARN différentes. Un ensemble d’interactions faisant participer deux
molécules différentes est appelé un duplex, comme représenté sur la figure 1.7(e).

1.1.3.3 La structure tertiaire

La structure tertiaire donne toutes les interactions connues dans la molécule. C’est
en général une forme en trois dimensions (voir figure 1.6(b)), qui contient éventuellement
des triplets d’interactions (c’est-a-dire des nucléotides qui interagissent avec deux autres
nucléotides simultanément), des pseudo-nceuds (voir figure 1.8(a)), des tiges-boucles
embrassées (voir figure 1.8(b)), etc.
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boucle

(a) Simple hélice (b) Tige-boucle

boucle interne N N renflement

boucle multiple

(e) Duplex

(d) Boucle multiple

F1G. 1.7 — Différents éléments de structure secondaire.
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NNNNNNNNNNNN

(a) Pseudo-nceud (b) Tiges-boucles embrassées
FiG. 1.8 — Différents éléments de structure tertiaire.

1.1.3.4 Les familles d’ARN non-codant

Une famille ’ARN est un ensemble d’ARN possédant une fonction biologique com-
mune. Différents membres d’'une méme famille ’ARN peuvent se retrouver dans des
organismes totalement différents. Les ARNt, ARNr et pARN sont autant d’exemples
de familles d’ARN que ’on retrouve aussi bien chez les eucaryotes que les archées.

11 est généralement admis que la fonction biologique d’'un ARNnc est liée & sa struc-
ture tertiaire. Une famille peut donc étre caractérisée et représentée par ’ensemble des
éléments des trois types de structure. Un alignement est la représentation de plusieurs
membres d’'une méme famille ol les éléments de séquences conservées sont alignés en
tenant compte de la conservation de la structure. A titre d’exemple, les figures 1.9(a)
et 1.9(b) donnent une représentation de la structure de I’ARN¢t ainsi qu’'un alignement
de plusieurs séquences d’ARNt.

Enfin, on appelle signature I’ensemble des propriétés des structures primaire, secon-
daire et tertiaire qui discriminent une famille d’ARN. Notre hypothése de travail sera
la suivante :

St une séquence génomique respecte la signature d’une famille donnée,
alors elle doit vraisemblablement appartenir & cette famille d’ARN et
posséder une fonction identique.

1.1.4 Modéle thermodynamique et structure secondaire

L’analyse thermodynamique de ’ARN étudie sa stabilité. Nous le verrons par la
suite, la thermodynamique est & la base de nombreuses approches de recherche d’ARN
non-codants.

L’analyse thermodynamique d’une molécule d’ARN permet de calculer une estima-
tion de son énergie libre & partir de la connaissance de sa structure secondaire. Une
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AF134583.1/1816-1744
AF134583.1/1599-1666
Z54587.1/126-45
ACO008670.6/83597-83665

ZZZZ‘ZZZ
22222222

NNy N NNNNNNNy
AN N T
N P T NNNNNNNN
N NNNN Ny
Ny NN N

N N—NN N
N-NN N
N-N N N
N-N N N
N-N N N
N N N N

(a) Une représentation de la
structure secondaire de la famille
ARNt — les nucléotides en italique
peuvent étre optionnels

TAGATTG AA GCCA GTT.GATT.A GGGT G CTTAG CTGTTAACTAAG TG. . . .. .. ...

Contexte biologique

GTTGTGGG TTTAAGT CCCAT TGGTCTA G

AGAAATT TA GGTT AAATAC. . .A GACC A AGAGC CTTCAAA GCCCTCA. . ... ... .. T.TAAGT. TGCAAT. .ATTA AATTICT G
GGTAGCG TG GCCG AGC.GGTCTA AGGC G CTGGA TTTAGGC TCCAG T.CTCTTCGGAGG. C GTCGG TTCGAAT CCCAC CGCTGCC A

GTAAATA TA GTTT AA. .CC...A AAAC A TCAGA TTGTGAA TCTGA CA. . .... ...

hélice 2 77 = [ hélice 377

ST TR ST

AT.CAGAGG CTCACGA CCCCT TATTTAC C

T heliced™T T T

hélice 1

(b) Un alignement de plusieurs ARNt de ’homme; la structure est donnée par RFAM

FiG. 1.9 — Représentation de la structure et alignement d’ARNt.
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G A
G A — —3,0 boucle hyperstable
—2.4
—2.2
40 boucle intérieure
A T destabilisatrice

_2, 1 .
1.4 A-U terminal :

A » U ’ +0,5

énergie totale : —7,6 kcal/mol

Fi1G. 1.10 — Calcul de ’énergie libre d’'un repliement.

molécule a, par nature, tendance & adopter une structure lui conférant une énergie libre
la plus basse possible. On dit qu’un repliement est stable si l’énergie de la molécule
atteint un minimum. La recherche sur les ARN s’intéresse en général aux repliements
stables, car les molécules non stables ont une durée de vie relativement éphémeére et
donc une activité réduite.

Les facteurs principaux de stabilisation d’une molécule d’ARN sont les liaisons hy-
drogéne entre deux nucléotides au sein d’un appariement (les interactions G-C étant
plus stabilisatrices que les A-U, elles-mémes plus stabilisatrices que les G-U), et les in-
teractions de Van der Waals entre deux nucléotides consécutifs, souvent situés dans une
hélice, traduisant une énergie d’empilement.

De plus, les éléments de structure secondaire tels que la boucle, le renflement et la
boucle interne ont tendance & déséquilibrer la molécule, ’élévation d’énergie augmentant
avec la taille de I’élément de structure (sauf pour le cas des tétraboucles, les boucles
contenant quatre nucléotides, qui sont plus stables que les triboucles).

Les données existantes! considérent en général & part les hélices et les autres éléments
de structure. Dans les hélices, les énergies de liaison et les énergies d’empilement sont
en pratique indissociables. Les interactions sont donc prises deux par deux et ’on attri-
bue aux quadruplets de nucléotides la somme des énergies de liaison et d’empilement.
Un score global, fonction du nombre de nucléotides qui les composent, est donné aux
boucles, renflements et boucles internes (voir figure 1.10). Toutefois, certaines boucles
de quatre nucléotides particuliérement stables, nommées tétraboucles hyperstables, re-
coivent un score plus bas. La stabilité de ces boucles est due a la présence d’interactions
non-canoniques a l'intérieur méme de ces boucles (voir figure 1.11).

Il existe deux derniers types d’interactions, qui, méme si on les rencontre plus rare-
ment, sont relativement stables : les triplez qui sont des triplets d’interactions (que I’on
retrouve dans le k-turn, voir figure 1.12(a)), et les quadruplez [WHOT7], des quadruplets

! Accessibles sur http://www.bioinfo.rpi.edu/~zukerm/rna/energy/.
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Fia. 1.11 — Une tige-boucle contenant la tétraboucle hyperstable GNRA. Les pointillés
représentent les interactions non-canoniques dans la boucle qui stabilisent la structure.

C G
G C
G
A
A

/

a0 r
N0

(a) Le nucléotide A du
k-turn s’apparie simultané-
ment avec deux autres bases,
pour former un triplex.

G | -------- G
R G
G- | -------- G
G G
GG
\_C A
A

(b) Un ensemble qua-
druplex de guanines,
formant une structure
stable [WHO7].

F1G. 1.12 — Deux derniéres structures stables.

d’interaction (voir figure 1.12(b)).

1.2 Recherche bio-informatique des ARN

L’ARNomique est la science qui s’intéresse a la recherche de nouveaux ARNnc. Nous
tenterons ici de décrire les grandes lignes des méthodes utilisées en bio-informatique pour
découvrir ces ARN, et nous présenterons des logiciels s’appuyant sur ces méthodes. Notre
but n’est évidemment pas de décrire dans le détail chacun des logiciels actuellement
utilisés, mais de présenter 1’idée sous-jacente et 'originalité des principales méthodes.

D’une maniére générale, l'inférence et la recherche des ARNnc peuvent étre décrites

de trois maniéres différentes.
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1.2.1 Recherche ab initio

La méthode ab initio a pour but de rechercher des ARNnc sans connaissance a priori
de la structure, mais s’appuie sur des propriétés générales de ces types d’ARN. Nous
nous appuierons pour ce paragraphe sur les exposés de [Sch03] et [Fon05].

Cette approche utilise I'information thermodynamique donnée sur une séquence. En
effet, les structures secondaire et tertiaire portent une grande partie de la fonction bio-
logique d’'un ARNnc. Les ARNnc doivent donc étre thermodynamiquement stables pour
étre actifs, et I’hypothése de la recherche ab initio est que 1’énergie libre d’un ARNnc est
généralement relativement plus basse que la partie non fonctionnelle. Une information
pouvant discriminer la présence d’un ARNnc est I’énergie libre. Une premiére possibilité
pour trouver des ARNnc consiste & estimer I’énergie de toutes les sous-séquences d’ARN
possibles, issues d’une séquence d’ADN, et de ne retenir que celles ayant une énergie
particuliérement basse [LCB'88].

Il existe aussi quelques informations plus simples & chercher, et qui renseignent sur
la stabilité d’une molécule. Les structures stables contiennent un grand nombre d’inter-
actions, et les interactions les plus stables sont les liaisons G—C. Le taux de nucléotides
C et G, appelé (G+C)% renseigne donc sur la stabilité de la molécule. L’hypothése est
ici que le (G+C)% est plus fort dans un ARNnc qu’ailleurs. On parle alors du biais de
composition, qui permettrait de discriminer un ARN [Sch02a]. Cette méthode est trés
efficace dans les génomes d’archées hyperthermophiles riches en AT.

11 existe également le biais de composition en dinucléotides. Ce biais calcule la sous-
ou sur-représentation des couples de dinucléotides (ApA, ApC, ApG, etc.) cote a cote
dans la séquence. On fait ici ’hypothése que la distribution en dinucléotides donne une
indication sur l’énergie d’empilement d'une séquence [BWRvdP04].

Une autre information est la présence de motifs structuraux. La présence de tétra-
boucles hyperstables, par exemple, peut suggérer I’existence d'un ARNnc [CDHO1].

La derniére information que l'on peut prendre en compte est la présence de signaux
spécifiques que I’on trouve vers le début ou la fin d’'un géne d’ARNnc. Ainsi, des motifs
appelés promoteurs tels que TTGACA ou TATAAT sont présents chez Escherichia coli
(une bactérie de la flore intestinale) et sont reconnus par le mécanisme de transcription
comme des marqueurs situés en amont d’un géne (dans notre cas, a environ 35 et 10
nucléotides avant le début de ’ARNnc) [AHVT01]. Cette méthode a donné de bons
résultats sur Escherichia coli mais elle est en général peu discriminante. D’une part
ces mots sont courts et donc susceptibles de se trouver a de nombreux endroits dans la
séquence et d’autre part, ils sont souvent dégénérés, c’est-a-dire que ’on trouve souvent
des mots légérement modifiés.

L’inconvénient majeur de ce type d’approche est qu’il est parfois difficile de trou-
ver une information ab initio capable de détecter de maniére relativement fiable des
ARNnc. De plus, il semble que les paramétres de ces méthodes (comme la valeur-seuil
du (G+C)%) dépendent fortement de l'organisme. C’est pour cela que cette approche
est rarement utilisée seule, méme si elle donne parfois de bons résultats.



24 Contexte biologique

1.2.2 Analyse comparative

Alors que I'approche ab initio ne considére qu’'une seule séquence 4 la fois, ’analyse
comparative utilise toujours plusieurs séquences. Elle suppose que si une région est fonc-
tionnelle, alors la pression de sélection sur cette région sera plus forte, et celle-ci sera
plus conservée que les régions non fonctionnelles qui I’entourent. Cette approche a pour
objectif de retrouver les régions qui possédent des structures primaire ou secondaire si-
milaires. La définition de la « similarité », ainsi que les méthodes cherchant & trouver ces
régions similaires varient selon les approches. On peut toutefois trouver quatre grandes
méthodes. Nous nous appuierons dans cet exposé sur [GG04] et sur [Tou05].

La premiére méthode consiste & employer une adaptation de 1’algorithme de San-
koff [San85], qui cherche & aligner la structure primaire et la structure secondaire de
plusieurs séquences simultanément. Cet algorithme étant trop coliteux en temps pour
étre employé sur de longues séquences (la complexité est sexique par rapport a la taille
des séquences a aligner), les approches se basant sur cet algorithme ont recours a des
simplifications. Par exemple, Foldalign [GHS97] et Dynalign [MT02] supposent que I'uti-
lisateur a trouvé les régions d’intérét sur plusieurs séquences et prédisent une structure
secondaire commune, sachant que Dynalign restreint le nombre de séquences & deux,
mais prend en compte des données thermodynamiques. Carnac [TP04], quant a lui,
utilise cette approche sur des régions qu’il a lui-méme mises en évidence, autour de
certaines tiges-boucles.

Une deuxiéme option consiste a utiliser en premiére passe un outil d’alignement mul-
tiple de séquences primaires. Les régions similaires alignées sont alors conservées et on
utilise ensuite un deuxiéme outil, trouvant 1’éventuelle structure secondaire commune
des séquences alignées. A la différence de 1'option précédente, I’alignement trouvé par
les outils d’alignement de structure primaire n’est pas remis en cause dans la deuxiéme
étape. On suppose ensuite quune nouvelle séquence appartient a la famille considérée
si elle peut adopter la structure secondaire préalablement découverte. Bien évidem-
ment, ce type d’outil n’est utilisable que si les structures primaires des séquences sont
conservées. Les logiciels ClustalW [THG94| et M-Coffee [IWOHNO0G6| sont des exemples
d’outils permettant l’alignement selon la structure primaire. On peut ensuite utiliser
Pfold [KH99] ou RNAalifold [HFS02] pour trouver une structure commune aux sous-
séquences conservées.

Une troisiéme approche prédit une structure secondaire de toutes les séquences, puis
tente de trouver des structures secondaires conservées dans toutes les séquences. La mé-
thode procéde en deux temps. Des logiciels comme RNAfold [HFS'94] et Mfold [ZS81]
calculent la structure secondaire d’une séquence, et RNA forester [HTGKO03| ainsi que
Marna [SB05] donnent les candidats. Le point faible est ici que la structure secondaire
d’une séquence est en général difficilement prédictible.

Il existe enfin quelques outils qui prédisent directement l’existence d’ARN non-
codants pour un ensemble de séquences. Les méthodes utilisées sont ici diverses. RNAz [WHS05]
considére tout d’abord des alignements de familles connues, puis apprend quelques ca-
ractéristiques de ces alignements : énergie libre, taux de conservation de nucléotides
dans les alignements, nombre de séquences dans ’alignement. RN Az classe ensuite les
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séquences données en entrée en « ARNnc » ou « non ARNnc». QRNA [RE01, RKJEO01]
considére deux séquences et les aligne selon trois modéles possibles utilisant les gram-
maires hors-contexte probabilistes (que nous présenterons dans le paragraphe 2.2.2.1) :
un modéle codant, un modéle ARN, un modéle par défaut. Le modéle le plus probable,
indiquant 1’éventuelle présence d’un ARNnc, est ensuite donné & 'utilisateur.

1.2.3 Recherche de membres d’une famille A’ARN connue

A la différence des approches précédentes, la recherche de membres d’une famille
d’ARN suppose une hypothése forte : il existe une structure discriminante de la famille
(PARNt est un bon exemple, car il posséde quatre hélices qui lui conférent une forme de
trefle). Le but de cette approche est alors de trouver de nouvelles régions d’une séquence
donnée pouvant se conformer & la structure de la famille I’ARN. Cette approche fera
I’objet de plus longs développements dans le chapitre suivant.

1.3 Conclusion

Nous avons vu que la recherche d’ARN non-codants pouvait suivre trois approches
possibles : la recherche ab initio, I’analyse comparative et la recherche de membres d’une
famille d’ARN. Ces approches étant en fait complémentaires, la meilleure méthode de
recherche d’ARNnc consiste certainement & combiner ces trois approches. Néanmoins,
considérant ’ampleur du travail, il semble difficile de les exploiter simultanément. SRNA-
Predict [LFDWO05] et sSRNAPredict2 [LBLWO06] sont sans doute les premiers programmes
se servant conjointement les trois approches. Mais, dans la pratique, le logiciel est un
pipe-line utilisant notamment les logiciels BLAST [AGM90] et RNAMotif [MEG01]
(des outils de recherche de signature respectivement en séquence et en structure que nous
décrirons dans le chapitre suivant), QRNA [RE01, RKJEO01] et TransTerm [EKW™00]
(un outil de recherche ab initio de terminateurs de transcription). L’exemple plaide ici
plutdt pour la création de logiciels spécialisés dans chaque approche, mais connectables
entre eux.

Dans le cadre de cette thése, nous tenterons donc d’explorer la derniére voie, notam-
ment dans le but d’autoriser une description plus fine des structures de familles d’ARN.
Notre intrusion dans ’approche comparative se limitera & I’élaboration d’un module
d’apprentissage de signature, que nous évoquerons plus longuement dans la partie 7.
Celui-ci, étant donné un alignement d’ARNnc et sa structure conservée, sera capable
d’en extraire une signature, et de ’exprimer en termes compréhensibles par notre logi-
ciel de recherche d’ARN. La conception de ces outils a d’ailleurs entre autres été guidée
par la volonté de les rendre utilisables dans des processus plus complexes de recherche
d’ARNnc, comme sRNAPredict2, se servant de plusieurs programmes complémentaires.
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Chapitre 2

La localisation de membres d’une
famille d’ARN connue

2.1 Définition du probléme

La localisation de membres d’une famille d’ARN dans une séquence génomique s’in-
téresse & la recherche de tous les ARN possédant une méme fonction biologique. En
supposant que la fonction biologique est donnée par la structure des ARN, il devient
possible de décrire la structure conservée, appelée signature, de tous les membres de la
famille.

On peut dégager deux types de méthodes principales pour cette recherche : la pre-
miére est apportée par les logiciels dits spécifiques, la seconde, par les logiciels dits
généralistes. Les premiers sont uniquement dédiés & la recherche d’une famille I’ARN
précise et implantent la signature de cette famille. Les seconds peuvent a priori étre
utilisés pour toutes les familles et c’est & l'utilisateur de donner, & ’aide d’un langage,
une signature. Chaque méthode & ses avantages et ses inconvénients : les outils spéci-
fiques sont plus simples d’utilisation, plus rapides, plus précis et souvent plus pertinents
dans les réponses qu’ils donnent, tandis que les outils généralistes permettent de re-
chercher différents types de familles, et d’en modifier la signature utilisée. Nous nous
focaliserons ici sur la seconde approche, car il est souvent possible de spécialiser un outil
généraliste, de maniére & lui faire reconnaitre une famille de fagon spécifique. C’est par
exemple le cas du logiciel généraliste COVE, spécialisé en tRNAscan-SE, trés utilisé
pour reconnaitre les ARN de transfert.

La question que nous cherchons & résoudre est la suivante.

Dans cette approche, on suppose que le biologiste a une connaissance,
méme partielle, d’une famille d’ARNnc. La probléme consiste & retrou-
ver, dans une séquence génomique donnée, les membres d’une famille
d’ARN décrite par une signature spécifiée par le biologiste.

La recherche de membres d’une famille ’ARN pose le probléme de la description
des structures. Cette description doit étre suffisamment précise pour discriminer une
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famille d’ARN, mais elle doit pouvoir se comprendre et de modifier facilement par un
utilisateur sans formation spécifique.

Nous présenterons dans la section suivante quelques programmes qui ont été déve-
loppés pour répondre au probléme de la recherche de membres d’'une famille d’ARN.
Afin d’évaluer la performance de chacun d’entre eux, on utilise souvent deux critéres : la
spécificité et la sensibilité. Par exemple, supposons que ’on recherche plusieurs ARNnc
dans une séquence, et que 'on utilise pour cela un logiciel. Ce logiciel peut se tromper de
deux maniéres différentes : soit il propose comme solution une sous-séquence qui s’avére
ne pas étre un ARNnc, il est alors dit peu spécifique, soit il « oublie » un ARNnc, il est
alors dit peu sensible. Les définitions formelles sont les suivantes :

PN VP ot vP
spécificité : VP+FP sensibilité : VETFN
ou :

— VP sont les wvrais positifs, les solutions du logiciel qui font partie des ARNnc
recherchés ;

— F P sont les fauz positifs, les solutions du logiciel qui ne font pas partie des ARNnc
recherchés ;

— F' N sont les faur négatifs, les ARNnc recherchés qui ne font pas partie des solutions
du logiciel.

2.2 Approches existantes

Les paragraphes suivants décrivent les programmes de recherche de membres d’une
famille d’ARN. Deux grandes méthodes peuvent étre distinguées : les approches non-
probabilistes et les approches probabilistes. Suivant I'ordre historique, nous présenterons
tout d’abord la premiére catégorie.

2.2.1 Recherches non-probabilistes

Tous les programmes non-probabilistes ont en commun d’utiliser des algorithmes de
recherche de motifs développés dans les années 1970 ou 1980. Avant de présenter les
logiciels proprement dits, nous décrirons rapidement les algorithmes sous-jacents.

2.2.1.1 Algorithmes

Nous donnons ici les algorithmes classiques concernant la recherche de motifs, en
commencant par les motifs les plus simples : les mots.

Recherche de mots Supposons que 'on recherche le mot M = ACGT dans la sé-
quence S = ACGG. Manifestement, le mot M n’existe pas dans la séquence. En re-
vanche, si 'on accepte une substitution (c’est-a-dire une transformation d’une lettre en
une autre) du T en G, alors on retrouve bien le mot recherché. Une recherche autorisant
quelques substitutions (dont le nombre maximal est en général donné par l'utilisateur)
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est souvent préférée, car les séquences sont trés rarement conservées, y compris celles
qui codent pour une fonction commune.

Il existe un algorithme simple calculant le nombre minimal de substitutions entre
M et S, appelé distance de Hamming. 11 est décrit dans la fonction 1.

Fonction 1 — DistanceHamming(S : sequence, M : sequence) : entier

distance < 0 ;
pour chaque i € [1..|S|] faire

L si (S[i] # M][i]) alors

| distance « distance + 1 ;

retourner distance ;

Le modéle présenté est évidemment trop simpliste pour pouvoir étre utilisé. En pra-
tique, on autorise aussi les insertions et les suppressions de nucléotides par rapport
a la séquence. On appelle distance de Levenshtein [Lev66] le nombre minimal de sub-
stitutions/insertions/suppressions (appelées erreurs). Cette distance peut se calculer &
I’aide d’un algorithme de programmation dynamique classique, appelé algorithme de
Needleman-Wunsch [NW70]. Dans sa forme la plus simple, il utilise une matrice m de
taille (|S] + 1) x (|]M|+ 1) et chaque cellule m[i, j] de la matrice stocke la distance de
Levenshtein entre S[1..i] et M[l..j]. La distance entre S et M se trouve donc dans la
cellule m[|S|,|M]|]. L’algorithme de programmation dynamique se base sur une récur-
rence simple sur le nombre minimum d’erreurs entre S[1..i + 1] et M[1..j 4 i] qui est
soit :

1. le nombre minimum d’erreurs entre S[1..i] et M[1..j] plus éventuellement une

substitution si S[i + 1] et M[j + 1] sont différents,

2. le nombre minimum d’erreurs entre S[1..7] et M][1..5 + 1] plus une suppression
correspondant a la disparition du nucléotide S[i + 1],

3. le nombre minimum d’erreurs entre S[1..i + 1] et M][1..j] plus une insertion cor-
respondant & I’apparition du nucléotide M[j + 1].

Les cas de base de l'algorithme de programmation dynamique correspondent au cas oul
S[1..i] est comparé avec le mot nul £ (la distance est ici i), et au cas ou M[l..j] est
comparé avec €. L’algorithme est décrit par la fonction 2.

Un exemple de matrice, ot S = ACGTAC et M = ACTAA est donné figure 2.1. La
matrice de programmation peut aussi nous fournir un alignement de M par rapport
a S, grace a la procédure 3 (Trace). La trace d’'une matrice de programmation dyna-
mique révele I'alignement donnant le cotit optimal, comme sur la figure 2.1. Ainsi, dans
I’exemple précédent, la trace est :

A CGTAC
A C-TAA

L’algorithme de Needleman-Wunsch est bien connu, et il existe plusieurs optimi-
sations de cet algorithme. On peut tout d’abord remarquer que la récurrence de 1’'al-
gorithme de programmation dynamique n’utilise que les deux derniéres colonnes (ou
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Fonction 2 — Distancelevenshtein(S : sequence, M : sequence) : entier

pour chaque i € [0..|S|] faire m[i,0] — i ;
pour chaque j € [1..|M]|] faire m|0,j] < 7 ;
pour chaque i € [1..|S|] faire
pour chaque j € [1..|M]] faire
mli— 1,7 — 1] + {0 si M[i—1] = S[j — 1]
mli, j] « min 1 sinon
mli—1,7] + 1
mli,j — 1] + 1

r;tourner m[|S|, |M]] ;

A543332

FiG. 2.1 — La matrice de programmation dynamique calculant la distance de Levenshtein
entre S = ACGTAC et M = ACTAA. Une trace est indiquée par les fleches, la solution
est encadrée.

Fonction 3 — Trace(m : matrice) : chaine de caractéres

trace < € ;

i 18|57« |M];

tant que ((4,7) # (0,0)) faire

si (i > 0) A (mli,j] = m[i — 1,4] + 1)) alors

trace < trace & < S > ;

inon si ((j > 0) A (m]s, mli,j — 1] + 1)) alors

92}

trace «— trace &

M][j

sinon

trace «— trace &

_ (o
(i

retourner trace ;
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B

nombre minimal d’erreurs
sur la diagonale *

3210123
Fic. 2.2 — Matrice de programmation dynamique — l'optimisation ne calcule pas les
cases grisées.

lignes) de la matrice. Il est alors possible de descendre la complexité spatiale & O(|M])
ou O(]S]). On peut utiliser alors ’agorithme de Hirschberg [Hir75] pour retrouver la
trace de l’alignement.

Si 'on connait de plus le nombre maximal d’erreurs k que l’on s’autorise, il est
possible d’utiliser une autre optimisation, qui est en fait une simplification de [Ukk83|.
Cette optimisation vient de 1’observation selon laquelle toute cellule sur la diagonale
principale peut au mieux étre le cotit d’un alignement sans insertion ni suppression, et
donc peut donner un colit nul. Toute cellule sur une autre diagonale ne le peut pas, et
donne un cott non nul (cf. figure 2.2). D’une maniére générale, toute cellule située sur
la i-éme diagonale recoit un colit au moins égal a . L’algorithme ne parcourt donc que
les 2 x k + 1 diagonales autour de la diagonale principale.

Cette observation permet de réduire la complexité spatiale & O(k), et la complexité
temporelle & O(|M|k) ou O(|S|k). Il existe bien d’autres optimisations, mais nous ne
les détaillerons pas ici.

Il est & noter que l'algorithme de Needleman-Wunsch est aussi souvent utilisé pour
savoir si la séquence M peut s’apparier avec le mot M en formant une hélice. 11 suffit
alors de remplacer la ligne :

si S[i —1] = M[j — 1]

par :
si (S[i — 1, M[j —1]) € {(A,U), (U, A), (C, G), (G, C)}

Il est possible d’étendre les algorithmes précédents au cas ou la séquence est un
alignement. Si la séquence S est composée de plusieurs séquences si, So, S3 alignées,
il est aussi possible d’utiliser ’algorithme de Needleman-Wunsch avec cet alignement.
Supposons que ’on ait :

alors, on peut poser S = ABGW, en utilisant les nucléotides ambigus définis précédem-
ment (voir le tableau 1.2). L’algorithme de Needleman-Wunsch ne nécessite que peu de
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modifications pour prendre en compte ces nucléotides.

Le modéle présenté ici est encore loin d’étre parfait, et il y manque une observation
importante : S est en général beaucoup plus grand que M, et la recherche de motifs
consiste en général & savoir s’il existe une ou plusieurs sous-séquences de S qui « res-
semblent » & M. L’algorithme 4 (DistancelLevenshtein2), dérivé de celui de Needleman-
Wunsch, permet de répondre a cette question. Il considére toutes les sous-séquences de
S, et les compare avec M. En pratique, il n’y a que deux changements dans les formules
de récurrence. Tout d’abord, un cas de base :

Vi € [0..]S]],m[i,0] < 0
autorise l'alignement & commencer & partir de toutes les positions de S. Le cas terminal

distance = min mli, |M]|]
1€[0..|S]]

autorise ’alignement & se terminer sur tout nucléotide de S.

Fonction 4 — DistancelLevenshtein2(S : sequence, M : sequence) : entier

distance < oo ;

pour chaque i € [0..|S]] faire m[i,0] — 0 ;

pour chaque j € [1..|M]|] faire m|0,j] « 7 ;

pour chaque i € [1..|S]] faire

pour chaque j € [1..|M]|] faire

mli— 1,7 — 1] + 0 éiM[i—l]:S[j—l]

mli, j] < min 1 sinon ;

mli—1,7] + 1
mli,j— 1]+ 1

| distance «— min{distance, m[i, |M]|]} ;

retourner distance ;

La figure 2.3 donne un exemple de matrice de programmation dynamique remplie
par lalgorithme 4, ol le mot GTCG est & rechercher dans la séquence CGTACGT.

Bien évidemment, il est particuliérement intéressant d’utiliser une des optimisations
présentées pour l'algorithme de Needleman-Wunsch afin de réduire la complexité spa-
tiale & O(|M]), au lieu du O(|S| x |M]) de I'algorithme précédent.

Il existe encore quelques améliorations que ’on peut apporter a l'algorithme précé-
dent. Tout d’abord, on peut décider que les substitutions ne doivent pas étre pénalisées
4 la méme hauteur que les insertions ou les suppressions. On peut aussi décider que
toutes les substitutions ne doivent pas étre pénalisées de la méme maniére (la substitu-
tion d’un A par un C pourrait étre moins pénalisée que la substitution A par un U). Il
est alors possible d’utiliser des logarithmes de probabilité pour quantifier le cofit d’une
substitution ([KH99, KE03] donnent des exemples de matrices de coiit de substitutions).
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S

C G T A C G T

0 0\0 0 0 0 0 0

G|1 1 0o 1 1 1 0 1

AN
T/ 2 2 1 0-<-1 2 1 0
M \

c/l3 2 2 1 1 1 2 1

G| 4 3 2 2 2 2 2

Fic. 2.3 — La matrice de programmation dynamique calculant la plus petite distance
de Levenshtein entre les sous-séquences de M = CGTACGT et M = GTCG. Une trace
est indiquée par les fléches, la distance est encadrée.

Recherche d’expressions réguliéres Une possibilité pour décrire des motifs plus
complexes est d’utiliser des expressions réguliéres :

Définition 2.1 L’ensemble des expressions réguliéres sur un alphabet X se définit ré-
cursivement comme le plus petit ensemble respectant les propriétés suivantes :

— le mot vide € est une expression réguliére,

— chaque élément de X est une expression régqulicre,

— la concaténation de deut expressions réguliéres est une erpression réguliére,

— l'union de deur expressions réguliéres est une erpression réguliére,

~ la fermeture transitive (c’est-a-dire la répétition un nombre arbitraire de fois, al-

lant de zéro a Uinfini) d’une expression réguliére est une expression réguliére.

Il existe une syntaxe communément utilisée pour décrire une expression réguliére :

— AT désigne la concaténation des lettres A et T;

— (AT|TA) désigne 'union des expressions AT et TA, ou, en d’autres termes, indique

que les mots AT et TA sont acceptés;

[AT] est parfois utilisé pour désigner (A|T);

— (AT)? est parfois utilisé pour désigner (ATle);

— (AT)* désigne la fermeture transitive de AT, c’est-a-dire la succession non bornée
de mots AT ;

— (AT)™ est parfois utilisé pour désigner AT (AT)*.

Les expressions réguliéres permettent de décrire précisément les alignements. Par

exemple,
A CGTAC
AC - TAA

peut étre décrit par AC(G)?TA[AC].

Les expressions réguliéres peuvent étre recherchées en temps polynomial par rapport
a la taille maximale des séquences de l’alignement grace a un automate. Comme montré
sur la figure 2.4, une séquence appartient a ’expression recherchée si I’on peut suivre un
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(©) ©
OSSOSO
©
F1G. 2.4 — L’automate reconnaissant l’expression réguliere AC(G)?TA[AC].

chemin partant de I’état de départ (de degré entrant nul) et finissant & un état d’arrivée
(doublement entouré).

Ces expressions réguliéres sont trés utilisées pour la recherche de motifs protéiques
(cf. PROSITE [SCHT02b, dCSG T 06]), mais beaucoup moins pour la recherche de motifs
nucléotidiques, car elles ne peuvent pas décrire de fagon satisfaisante des hélices. I1 faut
donc utiliser un autre formalisme, plus complexe, comme les expressions algébriques.

Recherche d’expressions algébriques Les automates sont peu & méme de décrire
la structure secondaire des ARNnc & cause du phénoméne de mutations compensatoires.
Considérons par exemple ’alignement de la figure 2.5(a). Cet alignement contient deux
hélices. Dans I'hélice 1, on peut autoriser n’importe quel nucléotide a la position xy, @
condition que le nucléotide & la position x5 puisse s’apparier avec le nucléotide en 1. En
d’autres termes, le nucléotide en x; peut muter, & condition que le nucléotide en x5 mute
aussi, de maniére & conserver l'interaction Watson-Crick entre les deux positions. Les
expressions algébriques permettent de capturer efficacement de phénomeéne de mutations
compensatoires.
Les expressions algébriques peuvent se définir de la maniére suivante :

Définition 2.2 On définit un langage algébrique sur un alphabet 3 par une grammaire
hors-contexte (S, N, T, ) ou :

— N est un ensemble de caractéres non-terminauz, dont l’intersection avec Y est

nulle ;

— T est un ensemble de caractéres terminauz, un sous-ensemble de X ;

— S est Uaziome, un élément de N ;

— 0 est un ensemble de régles de production, une application de N vers (N UT)*.
Un langage algébrique est l’ensemble des mots de terminaux qui peuvent étre générés
par la transformation récursive de S a la suite d’une série de transformations par les
régles de production.

La grammaire représentée dans la figure 2.5(b) décrit par exemple la structure don-
née figure 2.5(a). Dans la recherche de motif, on différencie les régles de transition des
régles d’émission. Les régles de transition produisent généralement des non-terminaux
et donnent la structure de I’ARN, tandis que les régles d’émission produisent des sym-
boles terminaux et donnent la séquence. On distingue quatre types de non-terminaux
principaux :

— le type S : ce sont les non-terminaux déterminant la structure,

— le type P :ils traduisent un appariement de nucléotides,

— le type G : ils traduisent un non-appariement de nucléotides, & gauche de ’arbre,
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— le type D : ils traduisent un non-appariement de nucléotides, & droite de ’arbre.

Bien évidemment, il est possible d’ajouter des états pour signifier la présence éven-
tuelle de breches dans les hélices, d’insertions de nucléotides dans les séquences, etc.

Vérifier qu'une séquence appartient & une expression algébrique peut se faire en
temps polynomial, grace & un automate a pile (contenant une mémoire).

Les expressions algébriques ne permettent toutefois pas de décrire des motifs com-
plexes, comme les pseudo-nceuds. Ces derniers ne peuvent d’ailleurs étre reconnus par
aucun algorithme polynomial, car trouver un pseudo-nceud est un probléme NP-complet [Via04].
Certains outils présentés dans ce chapitre prennent en compte les pseudo-nceuds, mais
ne s’appuient pas sur un formalisme clair. Nous verrons dans le chapitre suivant un
formalisme capable de modéliser ce type de structure.

2.2.1.2 Outils

Nous présentons maintenant, par ordre chronologique, les outils utilisant des tech-
niques évoquées dans le paragraphe précédent.

Les programmes de type FASTA et BLAST Les programmes du type FASTA [PL8§|
et BLAST [AGM™"90] (comprenant entre autres WU-BLAST [GS93, SG94], BLAT
|[Ken02]) sont des outils de recherche de mots avec erreur dans une banque de données.
Chaque solution se voit attribuer un score calculé grace aux matrices de substitution,
ainsi qu’une F-value, qui retranscrit I’espérance du nombre de solutions ayant un score
au moins aussi bon (au vu par exemple de la taille du mot et de la base de données).
Ainsi, une F-value particuliérement faible indique que la solution est exceptionnelle,
pour un modéle de séquence aléatoire simple.

Dans la pratique, BLAST recherche des parties de la séquence-requéte exactement
conservées appelées graines dans la base de données. Il cherche ensuite & étendre ces
occurrences exactement conservées pour aligner toute la séquence & rechercher. C’est
une méthode approchée, qui peut, en de rares occasions, oublier certains candidats.

ANREP ANREP [MM93] est un logiciel permettant de reconnaitre les expressions ré-
guliéres dans les séquences génomiques ou protéomiques. La fermeture transitive — sans
doute 'opération la moins intéressante biologiquement — n’a toutefois pas été implan-
tée. Un systéme de score complet est modifiable par le biologiste : chaque substitution,
insertion, suppression peut étre exactement quantifiée.

RnaMot RnaMot [GHC90, LGC94]| est sans doute l'un des premiers vrais outils de
recherche de signatures d’ARN. La description de la signature, appelée descripteur, se
décompose en trois parties. La premiére partie du descripteur donne les positions rela-
tives des éléments de signature. Ceux-ci peuvent étre des éléments de structure primaire
(mots et espaceurs) ou secondaire (hélices). Dans RnaMot, les espaceurs spécifient une
distance minimale et maximale entre deux autres éléments de signature. Ces espaceurs
peuvent contenir des nucléotides ambigus, des nucléotides optionnels et des erreurs. Les
hélices peuvent avoir des tailles de tige variables et contenir des mésappariements, des
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T1 9

ACGGAGTCTCCAGTCATACTC

AGCCAGTGTGGACACCATGTC

AGTGAATTTCAAGAAATTCTC

S == ==
hélice 1 hélice 2

(a) l'alignement

régles de transition régles d’émission

S — 5150
Sio— G Gy — AW,

Sy — Gz
Gs3 — CWs

Sg — P4
Sy — P | GWs
54 _) P5 Py — CW4G
b 6 P — GW,C

Se — Gy
s o |  CW4G
57 _} G8 Py — AWST
8 o G, — AWy

Sg — £
| GWr

S0 — Dn
Gg — TWg

S — P2
Gg — CWy

S12 —  Pi3
| GWy

S13 — Py
| TWs
Sy — Gis Du — WyC

Si5 — G

Sie — Gir

Sz — €

(b) la grammaire hors contexte

F1G. 2.5 — Une structure difficile & modéliser par une expression réguliére.
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renflements et des boucles internes. Il est de plus possible de spécifier la position de
certains nucléotides sur une hélices et de modéliser des pseudo-nceuds.

La seconde partie du descripteur spécifie chaque éléments de signature : les élé-
ments de structure primaire (mots et espaceurs) et les éléments de structure secondaire
(heélices).

La troisiéme partie donne éventuellement les options du descripteur, dont certaines
permettent de décrire plus finement un candidat. L utilisateur peut par exemple choisir
d’accepter les liaisons wobble et peut méme spécifier le nombre maximum d’occurrences
de ce type de liaisons dans un candidat. L’utilisateur peut aussi donner le nombre
maximal de mésappariements et d’erreurs dans les hélices et les mots. Ce type d’option
suggére déja 'idée de pénalités données & un candidat, ainsi qu'un seuil mazimal de
pénalités.

Les auteurs ne mentionnent pas de formalisme sous-jacent & RnaMot, mais ils uti-
lisent quelques techniques d’intelligence artificielle. L’utilisateur doit spécifier chaque
élément de la signature, et ’outil effectue une recherche récursive arborescente. Infor-
mellement, une recherche arborescente suit le fonctionnement suivant. Elle commence
par rechercher une position possible pour le premier élément de signature, puis recherche
une position possible pour le deuxiéme élément de signature sachant que le premier a
été placé, etc. Lorsque tous les éléments de signature ont été placés, on a une solution.
S’il est impossible de placer le n-iéme élément, ou que toutes les positions possibles
de celui-ci ont été trouvées, alors on revient au n — 1-éme élément, on lui trouve la
prochaine position possible, et on continue la recherche.

RnaMot propose un dernier type d’option : 'ordre de recherche des éléments de si-
gnature. Les concepteurs avaient remarqué que, pour une signature donnée, commencer
par rechercher un élément de structure dont la probabilité d’apparition était tres faible
accélére notamment la recherche des solutions. Il est donc implanté dans RnaMot une
heuristique d’ordonnancement des éléments de structure. Cela suppose qu’il est pos-
sible d’estimer la probabilité d’apparition d’un élément de structure. C’est en pratique
difficile, mais des hypothéses simplificatrices, ainsi que des coefficients de correction
empiriques, permettent de trouver un estimateur donnant un ordonnancement souvent
bon [Laf93]. De plus, il faut étre capable d’inférer les positions relatives des éléments de
structure les uns par rapport aux autres. Supposons par exemple que 1’on doive trouver
une signature composée d’un mot, puis d’une hélice, puis d'un mot. L’ordre de recherche
des éléments de la signature peut suggérer de rechercher tout d’abord le premier mot,
puis le second, et enfin 1’hélice. Le programme trouve alors une position possible pour le
premier mot, et tente de trouver une position possible pour le second mot. Il faut bien
évidemment pour cela s’aider du fait que le premier mot a été placé. Dans 'implantation
de RnaMot, dés lors qu’un élément & été placé, il est possible d’inférer un intervalle de
placement pour chacun des autres éléments de structure.

RnaMot propose aussi deux autres mécanismes. Le premier est la recherche de so-
lutions optimales. 11 n’est en effet pas rare que RnaMot propose deux solutions qui
traduisent un seul et méme candidat. On peut par exemple penser & une recherche don-
nant deux candidats dont la seule différence est qu’un élément de structure du second
candidat est décalé d’un nucléotide vers la droite. RnaMot détecte donc que deux solu-
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tions sont en conflit lorsque les positions de début de ces deux solutions sont les mémes.
Lorsque deux solutions sont en conflit, il calcule pour chacune d’elle un score qui prend
en compte la taille des hélices (les plus longues sont avantagées), une estimation simple
de I'énergie des hélices, le nombre de mésappariements dans les hélices, et la présence
de mots optionnels (qui ne discriminent pas une solution, mais améliorent le score d’une
solution). Parmi les solutions en conflit, seule celle ayant le meilleur score est affichée, et
les autres sont stockées dans un fichier alternatif. En revanche, le nombre d’erreurs dans
les mots et le nombre de wobble n’est pas pris en compte dans le score d’une solution.

Un dernier mécanisme mis en place par RnaMot est la gestion des séquences de N.
Pour différentes raisons, il est courant d’observer, dans les séquences génomiques que
I’on peut télécharger, de longues répétitions du nucléotide N (pouvant étre de ’ordre de
quelques milliers), traduisant une incertitude du séquencage de la région. Recherchée
telle quelle, et puisque que le nucléotide N traduit « A ou C ou G ou U », toute signature
doit trouver au moins une occurrence dans une séquence de N. C’est rarement ce qui est
voulu par l'utilisateur. Ce probléme a été résolu de la maniére suivante : si I’occurrence
d’un élément de structure est tout entier dans une région de N, alors la solution est
rejetée; en revanche, si cette occurrence contient au moins un nucléotide qui n’est pas
N, alors la solution est gardée.

Palingol Les auteurs de Palingol [BKV96| sont partis du principe que RnaMot n’était
pas suffisamment expressif pour décrire des signatures particuliérement fines. Le but est
ici d’offrir & 'utilisateur une boite a outils compléte pour spécifier une signature, tout en
le soulageant de la partie technique du codage : analyse syntaxique du fichier d’entrée,
recherche des mots en miroir-complément, etc. Les auteurs s’inscrivent ouvertement
dans la logique de l'intelligence artificielle : l'utilisateur spécifie ce qu’il cherche, non
la maniére dont il le cherche. Palingol se présente donc comme un langage fonctionnel.
Les éléments de structure sont spécifiés par des prédicats, ou contraintes, donnés par
I'utilisateur.

Le descripteur se présente donc sous la forme de déclarations spécifiant chaque
élément de structure. Une premiére partie du descripteur spécifie les hélices, qui sont les
principaux éléments de structure utilisés par Palingol. On peut contraindre la taille des
brins de ces hélices, ou la taille des boucles, et on peut aussi spécifier qu'un mot doit étre
retrouvé dans une hélice. L'utilisateur peut alors utiliser des opérateurs (comme <, #, ou
le « et » logique) ainsi que des variables qu’il a créées, pouvant porter sur des positions,
des longueurs, ou des nombres d’erreurs. La deuxiéme partie du descripteur donne les
distance entre les hélices. La troisiéme partie spécifie les contraintes globales, portant sur
plusieurs hélices. Tous ces outils permettent de décrire des signatures particuliérement
complexes. Il est possible par exemple de spécifier une signature du type : « s’il n’existe
pas d’hélice ici, alors on doit avoir le mot ACGT, et I’on donne au candidat une pénalité ».

Le logiciel peut aussi exploiter une connaissance plus fine de la structure primaire,
donnée par une matrice de poids position-spécifique (dont le fonctionnement exact sera
expliqué plus loin). Cette matrice considére un alignement de séquences, comptant sou-
vent un petit nombre de nucléotides, et donne, pour chaque colonne de l’alignement, la
proportion d’apparition de chaque nucléotide. Etant données une matrice de poids et
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une séquence (de méme taille que I’alignement), il est donc possible de donner un score
a cette séquence, en fonction de I’adéquation avec la matrice. On peut ainsi spécifier une
matrice de poids & Palingol, et demander qu’un mot dépasse un score minimal donné
par rapport a cette matrice.

Cette qualité d’expressivité a comme contrepartie une certaine complexité du des-
cripteur. La forme générale de celui-ci, bien que familiére aux utilisateurs de LISP,
n’en reste pas moins particuliérement difficile & appréhender, méme pour des signatures
simples.

Dans le détail, Palingol procéde comme suit. Tout d’abord, toutes les hélices pos-
sibles (contenant des liaisons Watson—Crick sans erreur) de la séquence donnée en entrée
sont systématiquement recherchées, avant méme la recherche de la structure proprement
dite. Ces hélices sont ensuite stockées pour une utilisation ultérieure. Ensuite, Palingol
prend chaque contrainte dans I’ordre dans lequel 1'utilisateur les a spécifiées et il essaie
de les satisfaire.

PatScan PatScan [DLO97] est un outil du méme type que RnaMot. Une caractéris-
tique particuliérement intéressante de PatScan est qu’il peut étre utilisé aussi bien sur
les chaines nucléotidiques que peptidiques.

Le descripteur de PatScan, sans doute plus simple que celui de RnaMot puisqu’il
peut tenir en une seule ligne, est principalement composée de mots et d’espaceurs. Une
amélioration importante de PatScan, peut-étre empruntée a Palingol, réside dans le
fait qu’une sous-séquence peut-étre nommeée, et utilisée comme variable. Lorsque 1’on
nomme une sous-séquence (de taille donnée), il est alors possible de spécifier que celle-ci
doit se retrouver plus loin dans la séquence, ce qui permet de modéliser les répétitions.
On peut aussi rechercher une sous-séquence conjointement avec son miroir-complément
(pour retrouver une hélice), ou méme une sous-séquence avec son miroir. Pour chaque
élément de structure, PatScan demande de spécifier le nombre maximal d’insertions, de
suppressions et de substitutions.

PatScan permet aussi de spécifier des alternatives : une signature peut par exemple
contenir soit une hélice de taille 5, soit le mot ACGT. Comme Palingol, il propose
4 l'utilisateur les matrices de poids position-spécifique, et il donne la possibilité de
spécifier la somme des tailles de sous-séquences nommées.

S’il veut voir apparaitre certaines interactions non-canoniques, 'utilisateur doit tout
d’abord spécifier une ou plusieurs régles d’appariement, dont chacune contient tous les
appariements concernés (par exemple, {A-U, C-G, G-C, U-A} pour les liaisons Watson—
Crick). Puis, pour chaque hélice, I'utilisateur donne une des régles d’appariement. Cette
méthode semble trés générale, dans la mesure ou 'utilisateur peut spécifier n’importe
quel type d’interaction.

PatScan est un outil particuliément expressif : il permet de modéliser des répétitions,
des hélices, des mots en miroirs, des interactions non-canoniques,etc. Mais concernant
la gestion des erreurs, le choix parait discutable. En effet, le biologiste raisonne plus
souvent en termes de nombre d’erreurs (une erreur étant soit une insertion, soit une
suppression, soit une substitution), et si 'on spécifie que ’on veut une insertion, ou une
suppression, ou une substitution, on peut s’attendre & une solution contenant les trois
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erreurs. De plus, PatScan ne permet pas de mettre des pénalités globales.

RnaMotif RnaMotif [MEGT01, MCO01] se présente comme une extension de RnaMot,
ol un systéme de scores a été ajouté. Ce systéme, & la différence de Palingol, peut s’écrire
sous la forme d’'un script inspiré de la syntaxe AWK. Un descripteur de RnaMotif se
décompose en quatre parties.

La premiére partie spécifie certains parameétres de recherche, notamment la prise en
compte ou non des liaisons wobble.

La deuxiéme partie donne la signature proprement dit. RnaMotif offre la possibilité
a l'utilisateur de modéliser les pseudo-nceuds, des types d’interactions différents pour
chaque hélice, l'interdiction de mésappariements aux bords des hélices, et la fraction
de nucléotides non-appariés d’une hélice (plutdt que le nombre de nucléotides non-
appariés), ce qui se révéle particulierement utile lorsque la taille de 1'hélice est peu
contrainte. De plus, les éléments de séquence peuvent étre décrits par des expressions
réguliéres. Enfin, trois derniers éléments de structure sont aussi modélisables : les répé-
titions, les triplex et les quadruplex.

La troisiéme partie spécifie des interactions supplémentaires. Cette partie sert par
exemple & spécifier des interactions non-canoniques ou des interactions de structure
ternaire, et elle permet d’imposer un type d’interaction dans des hélices (par exemple
pour les k-turn).

La derniére partie spécifie les cofits associés a un candidat. RnaMotif propose pour
cela tout un langage pour décrire des structures de colt particuliérement complexes.
L’utilisateur peut utiliser des stuctures algorithmiques (if, for), ainsi que des propriétés
des éléments de structure (taille d’'une hélice, nombre de mésappariements et surtout
calcul de l’énergie d’une région) pour donner un cott. Le défaut de cette méthode
(que l'on retrouve chez Palingol) est que la spécification d’un cotit requiert toujours une
certaine habileté, méme pour des coiits simples. Par exemple, spécifier que le cotit d’une
solution est donné par le nombre de mésappariements des hélices n’est pas une chose
facile.

L’algorithme de recherche de motifs de RnaMotif est relativement original. Les élé-
ments de structure sont stockés dans une structure arborescente (plus précisément, une
forét), ou deux éléments sont fréres si I'un est aprés ou avant 'autre, et pére/fils si
l'un est imbriqué dans 'autre (la boucle d’une hélice est ainsi considérée comme une
séquence fille de I'hélice). Cette structure permet d’estimer simplement le placement des
éléments de structure, puisque les positions relatives de deux éléments de la forét sont
toujours comparables : soit I'un est imbriqué dans l'autre, soit I’'un est aprés ’autre.
Dans la pratique, RnaMotif commence la recherche par les mots les plus longs et les
moins ambigus. Tous les candidats sont recherchés et affichés. RnaMotif s’accompagne
en général d’un script Perl qui permet d’enlever tous les candidats sous-optimaux.

En revanche, la spécification des interactions supplémentaires casse la structure ar-
borescente des éléments de structure et c’est pourquoi une interaction n’est vérifiée que
lorsque les éléments de structure contenant cette interaction ont été trouvés. Il en est de
méme pour le calcul du score : celui-ci n’intervient qu’a la fin, lorsque tous les éléments
de structure ont été trouvés. Ceci constitue sans doute une faiblesse de ’approche, dans
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la mesure ot le calcul du score durant la recherche pourrait aider & arréter ’exploration
beaucoup plus tot. Une derniére limitation est que les renflements et boucles intérieures
ne sont pas autorisées dans les hélices.

2.2.2 Meéthodes probabilistes

L’ajout de probabilités aux méthodes précédentes permet d’attribuer un degré de
confiance aux solutions données par une approche. Une probabilité faible traduit par
exemple qu’une solution ne s’accorde que trés peu au modéle donné. Les paragraphes
suivant décrivent les modéles probabilistes utilisés dans la localisation de membres de
familles d’ARNnc.

Comme dans la partie précédente, nous commencerons par décrire les algorithmes
utilisés par les logiciels probabilistes, en donnant les équivalents probabilistes des al-
gorithmes évoqués dans la partie précédente. Le lecteur pourra se référer a [DEKM9S8|
pour de plus amples détails sur les méthodes probabilistes.

2.2.2.1 Modéles probabilistes et algorithmes

Recherche de mots L’ajout de probabilités aux algorithmes de base (comme Needleman-
Wunsch) est relativement naturelle, si I’on veut pouvoir donner a I'utilisateur une valeur
de vraisemblance indiquant & quel point un mot M « ressemble » & une sous-séquence
d’une grande base de données. C’est encore plus intéressant si I’on a modélisé une famille
d’ARNnc par un alignement A. On définit alors dans A les fréquences d’apparition des
nucléotides pour chaque position. A est appelée une matrice de poids position-spécifique.

A C G T
M ( A G G T )
A T G A

A 100% 0% 0% 33%
L. C 0% 3% 0% 0%
’ G 0% 33% 100% 0%
b

0% 3% 0% 67%

Il est maintenant possible de savoir la probabilité que M appartienne & l'alignement.
Il suffit pour cela de multiplier les probabilités d’apparitions de chaque nucléotide de
M entre eux. Par exemple, la probabilité que M = ATGA corresponde & 'alignement
est de 100 % x 33 % x 100 % x 33 % =~ 11 %. Les matrices de poids modélisent
une distribution de probabilité sur les mots. Dans la pratique, on préfére utiliser des
logarithmes de probabilités, car ceux-ci s’additionnent (au lieu de se multiplier), ce qui
permet d’éviter des problémes d’underflow, dans la mesure ou les probabilités peuvent
arriver & des valeurs extrémement proches de zéro.

Les matrices de poids position-spécifique n’ont en revanche pas la possibilité de
modéliser efficacement les insertions et les suppressions dans les alignements. Il faut
pour cela utiliser les chaines de Markov cachées.
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FiG. 2.6 — Une chaine de Markov — les états sont les grands rectangles, les probabilités
d’émissions sont donnés par les petits rectangles (plus ou moins noirs), les transitions
sont matérialisées par les fleches et les probabilités de transition étiquettent ces fleches.

Recherche d’expressions réguliéres probabilistes Les équivalents probabilistes
des automates sont les chaines de Markov cachées (CMC, ou HMM en anglais pour
hidden Markov model) [BP66]. Ce formalisme contient aussi des états pouvant émettre
des nucléotides, ainsi que des transitions permettant de passer d’'un état & un autre.
Mais ici, il existe une distribution de probabilités d’émission de nucléotides pour chaque
état, et une distribution de probabilités de transition. Ainsi, pour I’alignement suivant :

AACGT
A - G G T
A - T — A

on peut définir la chaine de Markov représentée figure 2.6. Cette chaine de Markov est
simpliste, dans la mesure ol par exemple toute séquence présentant un nucléotide A
dans la troisiéme position de I’alignement aura une probabilité de vraisemblance nul, ce
qui n’est sans doute pas ce que l'on souhaite. On peut alors introduire une connaissance
a priori sur les probabilités d’émission et de transition, prenant en compte un bruit
inhérent a toute séquence génomique.

L’algorithme de Baum-Welsch [BPSW70] permet d’estimer les distributions de pro-
babilité d’une CMC & partir d’un alignement. Si ’on veut connaitre la probabilité
qu’une séquence donnée corresponde & la CMC, on peut utiliser ’algorithme forward-
backward [BE67], et 1’algorithme de Viterbi [Vit67] donne le meilleur alignement de
cette séquence par rapport & la CMC.

Recherche d’expressions algébriques probabilistes Les grammaires hors-contexte
probabilistes (GHCP, ou SCFG pour stochastic context-free grammars) [SBH194], par-

fois appelées modeéles de covariance [ED94] (car elles permettent de modéliser les mu-

tations compensatoires), sont elles aussi beaucoup utilisées pour la détection d’ARNnc.

Ces GHCP sont des grammaires hors-contexte, ou chaque régle de transitions a par-

tir d’un non-terminal est étiquetée par une distribution de probabilité. La grammaire

donnée figure 2.7 décrit par exemple la structure donnée figure 2.5(a).

De plus, la probabilité qu’une séquence corresponde & une GHCP donnée peut étre
calculée grace a ’algorithme inside-outside [LY90] et I’algorithme CYK [CS70, You67,
Kas65] donne le meilleur alignement de cette séquence par rapport & la GHCP. Ces
algorithmes ont une complexité temporelle quartique en le nombre de nucléotides de
I’alignement, et linéaire en la taille de la séquence. La complexité spatiale ne dépend
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régles de transition regles d’émission

S — S8 (100 %)
S, — Gy (100 %) Gy — AW, (100 %)
Sy — Gz (100 %) Gy — CWi (33%)
§4 — ]125 (188 ?) Py — CWiG (100 %)

5 — 5 ( 0) P — GW,C (67 %)
Se — Gr (100 %) | CWuG (33 %)
S; — Gs (100 %) Ps — AWsT (100 %)
S8 — Gg (100 %) G7 — AW7 (33 %)
Sy — e (100 %) | GW; (67 %)
S — P (100 %) Gy — CWy (33%)
Sy — G5 (100 %) Dyy — WnC (100 %)
515 - G16 (100 %)
Sie — Gz (100 %)

F1G. 2.7 — Une grammaire hors-contexte probabiliste.

pas de la taille de la séquence, mais elle est cubique en le nombre de nucléotides de
I’alignement.

Du fait d’une limitation inhérente aux grammaires hors-contexte, les GHCP ne
peuvent pas décrire les pseudo-nceuds ou des interactions de structure tertiaire. Le
formalisme a alors été étendu pour prendre en compte certains pseudo-nceuds ([RE99,
CMWO03, MSS05| proposent trois extensions des GHCP répondant & cette question).
Tous les détails concernant les CMC et les GHCP sont clairement expliqués dans [DEKM98].

2.2.2.2 OQutils

Nous présenterons ici quelques outils de recherche d’ARNnc utilisant les formalismes
présentés dans le paragraphe précédent.

COVE, Infernal et RSearch COVE |[ED94| se présente comme un outil trés général
utilisant les GHCP (ou modéles de covariance). Les résultats en matiére de sensibilité
et de spécificité du modéle sont souvent trés bons, au prix d’'une complexité temporelle
élevée.

Un outil particuliérement connu, tRNAscan-SE [LE97] utilise COVE pour rechercher
les ARN de transfert (ARNt) dans des organismes de différents régnes. Le programme
COVE a été entrainé sur des alignements de nombreux ARNt connus, mais dans la
pratique, il semble étre trop lent pour pouvoir étre utilisé sur un génome. C’est pour
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cela qu’il utilise en premiére passe deux autres logiciels, Fufindt et tRNAscan 1.3, avec
des paramétres relachés. COVE est ensuite utilisé sur les solutions des deux précédents
programmes pour donner ses candidats, assortis d’un score de vraisemblance.

Les GHCP sont aussi utilisées pour trouver des petits ARN nucléolaires & boite
C/D chez la levure, grace a Snoscan [LE99]|. Pour répondre aux problémes de rapidité,
le logiciel couple les formalismes probabilistes avec une méthode gloutonne, recherchant
spécifiquement les sites trés conservés chez ces ARN.

COVE, renommé Infernal, sert aussi de logiciel de base permettant la recherche
d’ARNnc sur le site RFAM [GIJBM 103, GIMM™05]. Ce site recense un grand nombre
d’ARNnc connus, classés par famille. Un alignement est ainsi constitué pour chaque
famille, et I’on en tire une grammaire probabiliste. Il est ensuite possible de rechercher
si un élément de cette grammaire probabiliste existe avec une probabilité suffisante dans
une séquence fournie par l'utilisateur. Il est & noter que, pour des raisons de lenteur,
BLAST est utilisé comme premiére passe a une requéte, et Infernal est lancé sur toutes
les solutions préalablement trouvées par BLAST.

Un dernier outil utilise les GHCP : il s’agit de RSearch [KE03], présenté comme
I’équivalent de BLAST pour les ARNnc. Celui-ci prend un ARN avec sa structure se-
condaire, et permet de savoir si une base de données contient un ARN similaire. Pour
cela, une grammaire est constituée a partir de ’ARN connu. La grammaire est 1ége-
rement relachée pour que des insertions, des suppressions et des substitutions soient
autorisées. En revanche, au moment ou article est apparu (2003), une requéte usuelle
nécessitait plusieurs heures de calculs sur une centaine de CPU.

Erpin Erpin [GL01, LG03, LLGO05] est une synthése entre les approches non-probabilistes
et probabilistes. Comme dans le premier type d’approche, les éléments de structure sont
séparés en régions « hélices » et « simples brins », et leur contenu est respectivement
analysé par des matrices de poids position-spécifiques (ce que signifie qu’insertions et
suppressions ne sont pas autorisées dans les hélices) et des chaines de Markov cachées.
Ce découpage en éléments de structure analysés séparément permet tout d’abord de
donner des résultats en un temps raisonnable, mais aussi de se libérer de la structure
arborescente imposée par les GHCP puisque Erpin accepte par exemple les pseudo-
neceuds.

En théorie, Erpin prend en entrée un fichier d’alignement ol la structure secondaire
(et éventuellement tertiaire) est indiquée. Il recherche un a un les éléments de struc-
ture dans la séquence donnée par 'utilisateur, puis donne les résultats assortis d’une
E-value [LLFGO05]. En pratique, Erpin est accessible wia une page Web, qui recense
un grand nombre d’alignements, préts a 1'utilisation, qui ont été concus par différents
spécialistes des ARNnc [LFLT04].

2.3 Conclusion

Comme on le voit, la recherche de signatures peut s’effectuer selon plusieurs formes.
Nous allons donc éclaircir les choix que nous avons effectués lors de la création de notre



Conclusion 45

logiciel. Nous voulons tout d’abord permettre & l'utilisateur de spécifier une signature
aussi caractéristique que possible. Nous devrons pour cela permettre de modéliser un
grand nombre d’éléments de structure. Il devra ensuite étre possible de créer et de modi-
fier simplement une signature (comme par exemple accepter une erreur supplémentaire
dans une hélice) ; la signature devra pour cela étre lisible et compréhensible. Enfin, peu
d’expertise en algorithmique devra étre requise.

Ces choix éliminent a priori les approches synthétisant leurs propres signatures a
partir des alignements : comment spécifier par exemple que ’on souhaite relacher les
contraintes sur la taille d’une hélice, sans ajouter des « fausses » séquences dans 1’ali-
gnement 7 Souvent, modifier la signature générée par le logiciel & partir de ’alignement
n’est pas une solution non plus. Dans le cas des GHCP, cette signature est composée de
probabilités, qui sont en nombre trop important pour étre véritablement lisibles et mo-
difiables par un utilisateur non expert (ajouter un état manuellement est par exemple
une affaire délicate). De plus, le nombre de probabilités des approches probabilistes,
généralement trés grand par rapport au nombre de séquences données en entrée, amene
souvent un probléme de spécialisation. Snoscan [LE99], qui contient des CMC et des
GHCP, a été entrainé a reconnaitre des pARNno a boite C/D chez la levure; il donne
malheurement de mauvais résultats sur un autre organisme (méme relativement proche).

Nos buts nous orientent vers une signature spécifiée « en clair » par ’utilisateur,
et donc vers un formalisme proposé par 'intelligence artificielle. Comme certains des
logiciels précédents, nous allons considérer que les éléments de structure a retrouver sont
des contraintes, qu’il faut chercher & satisfaire. Cette approche a été suivie dans le cadre
de la these de Patricia Thébault [Thé04], et a donné lieu a plusieurs articles [TdGSGO05,
TAdGSGO6]. Il s’est avéré que ce formalisme permettait aussi de combler une lacune
présentée par tous les autres logiciels : la spécification d’interactions inter-moléculaires.
C’est d’autant plus important que certains ARNnc, comme les pARNno a boite H/ACA
et C/D n’ont pas une structure primaire et secondaire suffisamment caractéristique
pour pouvoir étre mise en évidence avec une spécificité acceptable; prendre en compte
I’appariement avec une molécule telle que ’ARNr est capitale.

Nous voulons aussi éviter les spécifications de cofits, pénalités ou scores compli-
qués; il nous faudra donc un formalisme capable de modéliser ces scores simplement.
Enfin, nous voulons que notre logiciel puisse décrire des motifs complexes, contenant
éventuellement des pseudo-nceuds; le modéle devra donc étre au moins NP-complet.

C’est pour toutes ces raisons que notre choix s’est porté sur les réseaur de contraintes
pondérées comme formalisme de représentation et de résolution.
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Chapitre 3

Modélisation

3.1 Introduction

Dans ce chapitre, nous présentons ’approche développée dans le cadre de cette thése
répondant & la question de la localisation de signatures d’ARN. Rappelons que celle-ci
consiste & retrouver dans une séquence génomique tous les membres d’une famille I’ARN
donnée & partir de sa signature. On suppose pour cela que, premiérement, la famille est
caractérisée de facon suffisamment précise par ses structures primaire, secondaire et
tertiaire. Deuxiémement, on suppose que l'utilisateur peut décrire ’ensemble, appelé
signature, des éléments conservés dans les membres de la famille.

Nous avons vu, dans le chapitre 2, comment plusieurs logiciels avaient répondu
4 cette question. Nous avons ainsi pu mettre en évidence certains éléments que 'on
souhaitait trouver dans un outil de recherche d’ARN, et nous avons vu qu’aucun logiciel
ne semblait parfaitement correspondre & nos attentes. Nous souhaitons pouvoir exprimer
facilement une signature, composée éventuellement d’éléments comme des appariements
entre deux séquences différentes ou des interactions non-canoniques. Nous voulons aussi
pouvoir utiliser des cofits pour exprimer des préférences. Nous voulons aussi pouvoir
enlever les solutions redondantes. Nous allons voir ici comment les réseaux de contraintes
pondérés permettent une modélisation naturelle de ce probléme.

Historiquement, les réponses faisant intervenir des formalismes proches des réseaux
de contraintes éventuellement pondérées sont plutét rares. Parmi eux, il existe Palin-
gol [BKV96], qui s’appuie sur une logique formelle, décrite dans le paragraphe 2.2.1.2.
Une équipe autour de David Gilbert [BG95, EGJT01] a aussi mené plusieurs travaux
préliminaires faisant intervenir les réseaux de contraintes pour résoudre le probléme
de la localisation de signatures d’ARN. Par la suite, les travaux de thése de Patricia
Thébault [Thé04] ont abouti & la conception d’un cadre formel rigoureux et perfor-
mant, ainsi qu’a un logiciel nommé MilPat utilisant les réseaux de contraintes. Ces
travaux ont donné plusieurs résultats intéressants sur la recherche de nouveaux ARN
non-codants [TdGSGO06]. Notre thése, en utilisant les réseaux de contraintes pondérées,
s’'inscrit dans le prolongement de ces développements.

Dans le reste du chapitre, nous décrirons tout d’abord les éléments constitutifs des
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e1 @2 @3 wavs  wqETrs TOTI0FIL TI1ZTIS P14 F15 @16 T18
‘ hélice i o ‘ 17

Pa - H/ACA - 21 CCGCCC G GAG GCCC ' GACCGAGG GA GCGUGCCGAGAAAGGCGCGCC AUGA ACGAGGC ! GAGC UCGC CGGGCGG ACA
Pf - H/ACA - 21 CCGCCC G GGCG GCCC GACCGAGG GA GCGUGCCGGCAAUGGCGCGCG AUGA ACGAGGC, GAGC UCUC CGGGCGG ACA
Ph - H/ACA - 21 CCGCCC G GGG GCCC ' GACCGAGG GA GCGUGCCGAGAAUGGCGCGCA AUGA ACGAGGC ' GAGC UCGU CGGGCGG ACA

Pa - H/ACA - 8 CCCCUC C CCU CUCA CACCUCCGG GA UCA GUGA CCGGAGGG CGGU CGG GGAGGGG ACA
Pf- H/ACA - 8 CCCCUC C CCU CUCA CACCCCCGU GA GAA GUGA GCGGGGGG CGGU CGG GGAGGGG ACA
Ph - H/ACA - 8 CCCCUC C CCU CUCA CACCCCCGU GA UCG GUGA UCGGGGGG CGGU CGG GGAGGGG ACA

Afu46 AGCUCC G CCCC CUCA CGCCCCCGG GA GAAGC AUGA UCCCGGGU CGGU UGG CGGAGCU ACA
Pa - H/ACA - 6 GCCCCC G GA  AACC GCGGGGGAG GA GCUUAGGCUUAAGCCGAGCU AUGA CUCCCCUU CGCU CCC  CGGGGGC ACA
Pf- H/ACA - 6 GCCCCCGG GA  AACC GCGGCGGGG GA GCGAGCGGCGAGCU GUGA GCCCGCUU CGCU CCC  CGGGGGU ACA

Ph - H/ACA - 6 GCCCCC G GA AACC GCGGGGGAG GA GCUGAGGCUAAAGCCGAGCU AUGA CUCCCCUU CGCU CCC  CGGGGGC ACA
MJ - H/ACA - 4 GCCCCC G GA  AACC GCGGGGGAU GA GCGACAGCCCGGCAAGCU GUGA GUCCCCUU UGCU CCC CCGGGGC ACA
[ — = — =

sojediourad seousnbas

— [
(G+C)% > 75% (G+C)% mot 1 mot 2 (G+C)% mot 3
P > 70% mot 4 > 65%
NNNIN N NNNN  séquence cible
duplex 1 o duplex 2
Y6 Y5 v4 Y3 y2 Y1

F1G. 3.1 — Un alignement de petits ARN a boite H/ACA dans différents génomes d’ar-
chées.

structures d’ARN, comme les mots, les hélices, les duplex, etc. Nous définirons les ré-
seaux de contraintes, et nous présenterons la modélisation et les travaux de D. Gilbert et
de P. Thébault, qui ont eu recours a ce formalisme pour rechercher les signatures d’ARN.
Nous présenterons ensuite les réseaux de contraintes pondérées et l'intérét qu’ils peuvent
représenter par rapport aux autres cadres. Nous expliciterons le modeéle que nous choi-
sirons, et nous dresserons la liste des éléments de structure que nous proposerons &
I'utilisateur. Nous terminerons ce chapitre par quelques perspectives sur des extensions
possibles de la modélisation.

3.2 Eléments de signature

Le but de nos recherches est de développer un outil capable de trouver toutes les
occurrences d'une signature dans une séquence donnée. Une signature est ici ’ensemble
des éléments structurels conservés dans tous les membres d’'une méme famille et une
occurrence d’une signature est une séquence respectant les propriétés de la signature.
Afin de construire la signature d’une famille, une possibilité consiste & rassembler le plus
grand nombre possible de membres de cette famille, et de les aligner. Nous avons déja
présenté un alignement d’ARN de transfert dans le premier chapitre, sur la figure 1.9(b).
Un alignement peut étre vu comme un tableau ou une ligne est un membre de la famille
d’ARN considérée et une colonne représente éventuellement un élément de structure
conservé. Dans ce chapitre, nous utiliserons 'alignement de la figure 3.1, qui rassemble
quelques petits ARN & boite H/ACA.

Au vu de I'alignement de la figure 3.1, connaissant les éléments de structure primaire,
secondaire et tertiaire vus au chapitre 1, et en nous aidant des travaux de modélisation
des logiciels vus dans le chapitre 2, il semble naturel de décomposer la signature des
pARN a boite H/ACA en éléments structurels. Deux éléments au moins viennent &
Pesprit : le mot et I’hélice, qui sont utilisés dans la plupart des logiciels de recherche
de signatures d’ARN. Nous allons dans les paragraphes suivants dresser une liste des
éléments qui peuvent étre utiles pour décrire une famille.
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ACGU

FiG. 3.2 — Un exemple de mot ACGU.

3.2.1 Le mot conservé

Le mot peut étre défini comme une succession de nucléotides contigus. C’est un élé-
ment de structure primaire. Une représentation en est donnée figure 3.2. Dans certaines
familles ’ARN, un mot peut avoir un réle particulier et on observe alors que ce mot
est présent dans tous les membres de la famille. Dans la pratique, il est rare d’observer
des mots exactement conservés, car des variabilités existent. On peut décrire ces incer-
titudes sur le contenu d'un mot. Si I’on hésite entre deux nucléotides possibles pour
une position précise dans un mot, on peut avoir recours aux nucléotides ambigus (voir
tableau 1.2). Par exemple, RUGN indique que le mot peut commencer avec le nucléotide
A ou G (représenté ici par R), et finir avec n’importe quel nucléotide. Pour exprimer
une variation, on peut aussi donner un mot attendu, ainsi qu’un nombre d’erreurs to-
lérées. Ces erreurs peuvent étre des substitutions, des insertions ou des suppressions de
nucléotides dans le mot attendu.

Par exemple, on peut voir dans l’alignement de la figure 3.1 quatre mots conservés,
prés des étiquettes « mot 1 » & « mot 4 ». On peut par exemple constater que le mot GA
se retrouve systématiquement dans toutes les séquences. Il est situé entre les positions
(indiquées au-dessus de l’alignement) z7 et z5. Un deuxiéme mot est conservé entre les
positions zg et x19. Ce mot subit quelques variations sur son premier nucléotide : on
observe parfois AUGA, parfois GUGA. On peut alors utiliser les nucléotides ambigus et
appeler ce mot RUGA. Le mot ACA est aussi conservé entre les positions 17 et x1g.

On peut d’ores et déja constater qu’il existe un probléme d’interprétation de ce que
peut étre un « mot conservé ». En effet, dans un cas extréme, toute famille I’ARN peut
étre décrite de fagon relachée comme une suite suffisamment longue de nucléotides N.
Mais une signature doit aussi étre suffisamment discriminante pour pouvoir caractériser
précisément ’ensemble des ARN qui la composent. Nous reviendrons sur ce probléme
par la suite.

3.2.2 L’hélice conservée

Une hélice est une succession d’interactions contigués, comme représenté sur la fi-
gure 3.3(a). En général, on ne considére dans les hélices que des appariements de type
Watson-Crick et éventuellement wobble (cf. paragraphe 1.1.4 pour un rappel sur ’ana-
lyse thermodynamique de ’ARN). Comme dans les mots, on peut tolérer des erreurs
dans les hélices. On peut par exemple trouver des mésappariements, qui peuvent étre
en pratique des appariements dits non-canoniques, c’est-a-dire qu’ils ne sont ni Watson-
Crick, ni wobble (cf. paragraphe 1.1.1). On peut aussi trouver des insertions ou des
suppressions d’un coté ou 'autre de 1’hélice. On a alors un renflement, puisqu’un nu-
cléotide n’est pas apparié. Si ’on trouve plusieurs nucléotides contigus mésappariés, on
préférera y voir une boucle intérieure.
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Hélices (contenant éventuellement des erreurs), renflements, et boucles intérieures
sont autant d’éléments de structure qui peuvent composer une signature. Ces éléments
sont en général accompagnés d’indications de longueur. Concernant les hélices, on peut
donner leur taille (plus précisément, le nombre de nucléotides qui composent leurs brins)
et la taille de leur boucle. Dans notre alignement, on remarque que toutes les séquences
contiennent une hélice, dont le premier brin est compris entre les positions x; et o, et
le second brin, entre les positions x5 et 1. Pour étre plus précis, cette hélice a une
taille de sept & huit paires de bases, et que sa boucle peut contenir entre quarante et
cinquante-huit nucléotides. Une insertion d’un nucléotide est éventuellement observée
dans cette hélice, comme c’est le cas pour Pf - H/ACA - 6.

Il existe de plus quelques hélices particuliéres. La premiére est la tige-boucle 3.3(b).
Il s’agit d'une hélice dont la boucle a une taille ne dépassant pas les quelques dizaines de
nucléotides qui ne sont pas appariés entre eux. C’est un élément tellement fréquent qu’il
est souvent utilisé pour décrire une signature. On peut aussi vouloir utiliser les duplex
(cf. figure 3.3(c)), qui sont des hélices dont les brins sont situés sur deux séquences
différentes. Cet élément de signature, qui n’est modélisable que dans MilPat (que nous
présenterons dans le paragraphe 3.3.3), a pourtant une grande utilité. Il permet de
modéliser des interactions entre deux séquences différentes. Ces interactions sont parfois
au cceur de la fonction d’'un ARNnc. C’est le cas des pARN a boite H/ACA, dont la
fonction est de guider un processus de transformation appelé pseudo-uridilation d’un
nucléotide U appartenant & une séquence distincte du pARN. Dans la pratique, deux
parties du pARN (situées entre les positions x3 et x4 d’une part, et entre x13 et x4
d’autre part) reconnaissent les séquences situées de part et d’autre du nucléotide U
d’'une autre séquence & transformer. Cette reconnaissance se fait par des interactions
entre les deux brins. Une fois la région reconnue, un complexe protéique vient effectuer
la transformation. Il est donc parfois important d’inclure les duplex dans les signatures.

3.2.3 Autres éléments de structure

Certains ARNnc ont des caractéristiques spéciales qui ne peuvent pas réellement se
traduire en termes d’hélices et de mots. C’est par exemple le cas du (G+C)%, c’est-
a-dire le pourcentage de nucléotides G et C dans une région donnée. Nous avons vu
dans le paragraphe 1.1.4 que, pour des raisons de stabilité, on peut observer des zones
qui contiennent un fort pourcentage de nucléotides G et C par rapport au pourcentage
moyen du génome ou de la région considérée. Dans notre alignement, on peut remarquer
que la proportion de ces nucléotides entre les positions x1 et xo, x5 et xg, et x11 et x19
est relativement élevée. Il est intéressant d’en tenir compte dans une signature.

Un autre élément de structure parfois important est l'interaction non-canonique.
Nous avons vu dans le paragraphe 1.1.4 que les interactions Watson-Crick ou wobble
ne sont pas les seules observées. Il peut exister un grand nombre d’autres interactions,
faisant par exemple intervenir les cotés sucre ou Hoogsteen de chaque nucléotide. Ces
interactions se retrouvent dans un élément appelé k-turn (cf. paragraphe 1.1.1), dont
la forme est rappelée dans la figure 3.4. Dans notre alignement, il s’avére qu’en fait les
mots GA et RUGA sont les deux brin d’un k-turn. Il est en pratique préférable d’utiliser
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(a) une hélice classique (b) une tige-boucle

(c) un duplex

Fiac. 3.3 — Trois exemples d’hélice.

des interactions non-canoniques plutét que des mots, pour modéliser des k-turn. Les
premiéres sont en effet plus & méme d’expliquer les variations observées dans les mots
conservés comme dans le cas du mot 2 de l’alignement ol le nucléotide A comme le
nucléotide G peut apparaitre en premiére position.

Un dernier élément de structure utile est la répétition d’un mot. Comme I’hélice,
la répétition peut contenir des erreurs qui sont les substitutions, les insertions ou les
suppressions.

C—G
G—C
e
LA
A5G
G-A
G A
G—C

Fi1G. 3.4 — Un exemple de k-turn — les interactions canoniques sont dessinées en traits
pleins, les interactions non-canoniques sont dessinées en pointillés.
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3.2.4 L’espaceur

Dans la pratique, et on peut le vérifier sur ’alignement, les éléments de structure
ne sont pas situés exactement l'un juste derriére l'autre. Il existe souvent des zones
de taille variable, ou ’on ne parvient pas trouver d’élément conservé. On utilise alors
un espaceur, qui indique la distance relative entre deux autres éléments de structure.
L’espaceur n’est pas en lui-méme un élément de structure, mais il impose une relation
entre deux éléments de structure. Il est crucial pour décrire une signature de fagon
précise.

Dans ’alignement, entre le mot GA et RUGA, c’est-a-dire entre les positions xg et
Tg, il existe une séquence de taille variable, ol I’on ne peut pas, de facon satisfaisante,
trouver de mot ou hélice conservé. La seule information que ’on peut extraire de cet
alignement est la taille qu’elle a. C’est cette caractéristique que I'on exploite dans 1’élé-
ment de structure d’espacement. Ainsi, dans le cas étudié, il existe un espaceur entre
les positions xg & xg, dont la taille varie entre trois et vingt-et-un nucléotides.

3.2.5 Conclusion

Nous avons dressé ici une liste des éléments de signature. Peut-étre en avons-nous
oublié, mais il semble que la plupart des signatures de famille d’ARN puissent étre
décrites en termes de mots, hélices (de types divers), interactions, (G+C)% ou espa-
ceurs. Il est toutefois possible que, dans le futur, nous trouvions de nouveaux éléments
de structures dans de nouveaux ARN (eux-mémes potentiellement découverts par des
méthodes bio-informatiques). Nous verrons dans les prochains paragraphes comment
le formalisme des réseaux de contraintes permettent d’ajouter simplement un nouvel
élément de structure.

Nous avons néanmoins laissé plusieurs zones d’ombre. La premiére est la gestion
des erreurs dans les éléments de structure. Nous pouvons tirer du chapitre 2 plusieurs
maniéres de décrire les erreurs. La plus simple est de donner le nombre d’erreurs maximal
que 'on accepte. Pour les mots et les hélices, le modeéle pourrait étre plus sensible
et spécifique si ’on précisait séparément les insertions, suppressions et substitutions.
En s’inspirant des matrices de poids position-spécifiques ou des chaines de Markov
cachées (paragraphe 2.2.2.1), il peut étre intéressant d’autoriser des erreurs précises a
des endroits donnés. La signature peut ainsi étre complexifiée & loisir afin de la rendre
la plus spécifique possible.

Mais deux éléments importants relativisent 'intérét des signatures complexes. Tout
d’abord, il est clair que la recherche de signatures d’ARN n’est intéressante que si
tous les membres d’une méme famille ne sont pas connus. De plus, on observe que les
éléments d’une famille connaissent toujours des exceptions, des variabilités d’un génome
a autre, ou méme souvent au sein d’'un méme organisme. Partant de 14, les exceptions
sont susceptibles d’apparaitre pratiquement partout, et donc toute signature ne peut
pas étre a la fois trés discriminante (autrement dit, étre trés spécifique), et regrouper
tous les membres d’une famille, c’est-a-dire étre trés sensible. Pour ces raisons, nous
ne ferons pas le choix de spécifier des signatures utilisant un nombre important de
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paramétres dans les signatures.

De plus, nous voulons que la signature soit facilement compréhensible et modifiable.
L’accumulation des parameétres et des valeurs nuit bien sir & la lisibilité de la signature,
surtout s’il faut spécifier des probabilités d’insertion, de suppression, de mutation de
chaque nucléotide.

3.3 Modélisation

Dans les paragraphes précédents, nous avons vu comment la recherche de signa-
tures d’ARN pouvait se décomposer en recherche d’éléments de structures, composés
par exemple de mots, hélices, (G+C)%, appariements, répétitions, espaceurs, etc. Nous
allons ici montrer comment les réseaux de contraintes ont été utilisés pour effectuer cette
tache. Nous présenterons tout d’abord ce formalisme, puis nous étudierons I'approche
développée par I'équipe de D. Gilbert, et enfin 'approche concue par P. Thébault durant
sa thése.

3.3.1 Réseaux de contraintes
3.3.1.1 Définition

Définition 3.1 Les réseaux de contraintes (RC) [Mon7}] sont un triplet (X,D,C) ot :
- X ={x1,...,x,} est ’ensemble des n variables du probléeme ;
- D ={D7,...,D,} est’ensemble des valeurs possibles pour chaque variable, appelé
domaines, et par convention d = max;e(1 ) |Dil;
— C est l’ensemble des e contraintes du probléme.
Chague contrainte ¢ € C porte sur un certain nombre de variables du probleme var(c) =
{iy,. ..,z }, o r est larité de la contrainte c. En d’autres termes, c est une relation,
sous-ensemble de D;; X --- X D; . var(c) est appelée portée de c.

L’affectation d’une variable x; est une paire {(z;,v;) : v; € D;}, habituellement
notée x; < v;. Une affectation de ’ensemble X est I’union de ’affectation des variables
de X. Une affectation totale est 'affectation de toutes les variables du probléme, tandis
qu’une affection partielle ne touche pas nécessairement toutes les variables. L’ensemble
des affectations possibles de ’ensemble des variables X est noté ¢(.X).

On définit la projection d'une affectation totale a = {z1 «— vi,..., 2, < v,} sur
Pensemble X = {z;,,...,x;, } par 'affectation partielle {z;, «— vi,..., 2, < v, }.
Elle est notée a[X].

On dit que Vaffectation a € ¢(var(c)) satisfait ¢ si a € c. Il est usuel de noter ¢;
la contrainte unaire (c’est-a-dire d’arité 1) ne portant que sur x;, et ¢;; la contrainte
binaire (d’arité 2) ne portant que sur x; et x;. Nous nommerons enfin C; I’ensemble des
contraintes d’arité 7, et C;. I’ensemble |J;-, C;.

On appelle solution du probléme une affectation totale qui satisfait toutes les contraintes.
Plus formellement, c’est une affectation a € ¢(X) telle que V¢ € C,alvar(c)] € c. Un
réseau qui n’a pas de solution est dit incohérent. Il est cohérent dans le cas contraire. La

n
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requéte usuelle sur un réseau de contraintes est de savoir s’il est cohérent. Ce probléme
est NP-complet.

Ces réseaux de contraintes sont trés utilisés pour modéliser des probleémes proches
de la recherche opérationnelle, allant de I’ordonnancement & ’établissement d’emploi du
temps [Wal96]. Des outils commerciaux tels quILOG Solver ou KAOLOG implantent
des algorithmes de résolution efficaces.

Ces réseaux de contraintes ont été utilisés & plusieurs reprises pour modéliser des
problémes biologiques (voir [GBMS95] et [RBWO06, chapitre 21| pour revue). Des pro-
blémes de détermination de structure de protéines [KB02, PDF04], de visualisation
de structure secondaire ’ARN [MGEW93| ou de détermination de structure tertiaire
d’ARN [MTG"91, MGC93, LCCM98] ont par exemple été modélisés dans des réseaux
de contraintes.

Afin d’illustrer les définitions précédentes, considérons ’exemple suivant, présenté
dans [Bes92] et [ASBGO2|, ainsi que sa formalisation sous la forme d’un réseau de
contraintes :

Exemple 3.1 La firme Peunault va sortir un nouveau modéle de voiture fabriqué dans
toute I’Europe :

— les portiéres et l’intérieur sont faits a Lille, ou le constructeur ne dispose que de

peintures jaune, rouge et noire ;

— la carrosserie est faite & Hambourg, ot [’on a de la peinture blanche, jaune, rouge

et noire ;

— les pare-chocs, faits a Palerme, sont toujours blancs ;

— la bdche du toit-ouvrant, qui est faite & Madrid, ne peut étre que rouge ;

— les enjoliveurs sont faits a Athénes, ot l’on a de la peinture jaune et de la peinture

rouge.
Le concepteur de la voiture impose quelques-uns de ses désirs quant & l’agencement des
couleurs pour cette voiture :

— la carrosserie, les portiéres et l’intérieur doivent étre de la méme couleur ;

— les enjoliveurs, les pare-chocs et le toit-ouvrant doivent étre plus clairs que la

carrosserie.

Ce probleme peut se modéliser sous la forme d’un réseau de contraintes binaires
(toutes les contraintes portent sur au plus deuz variables) dont les variables x,, ;, .,
Tpe, Tio €t To correspondent auz différents composants de la voiture, respectivement les
portiéres, [l’intérieur, la carrosserie, le pare-chocs, le toit-ouvrant et les enjoliveurs.
Les couleurs de peinture blanc, jaune, rouge, noir sont représentées par les symboles
b, j, v et n. Les contraintes et leurs relations découlent simplement du probléme. Le
graphe du réseau de contraintes est donné figure 3.5. Chaque variable est représenté par
un rectangle, et chaque valeur est représentée par un cercle. Les contraintes unaires qui
portent sur chaque variable interdisent certaines valeurs. Celles-ci sont alors barrées (la
valeur (xpc < j) est par exemple interdite). Les contraintes binaires autorisent certaines
paires de valeurs, qui sont alors reliées par un arc ((pe — b,z < j) est par exzemple
autorisé).
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FiG. 3.5 — Un réseau de contraintes pour la conception de voitures Peunault.

Ce probléme posséde deuzx solutions :

S = {xp — N, T; <_n7xc<_n7xpc<_b7xto<_7a7xe <_j}

Sy ={xp N,z N, Te — N, Tpe < b, Typ < T,Te T}

3.3.1.2 Recherche de solutions

Une maniére simple de résoudre le probléme est d’explorer un arbre de retour-
arriére (ou backtrack) en profondeur d’abord. La recherche choisit une variable, ainsi
qu’une valeur de son domaine. Elle affecte la variable a cette valeur. Elle teste s’il cette
affectation viole une contrainte. Si c’est le cas, alors on choisit une nouvelle valeur. Si
ce n’est pas le cas, ’exploration de ’arbre continue en choisissant une nouvelle variable.
Si toutes les variables sont affectées, et que ’on n’a pas détecté d’incohérence, alors
on a une solution. Si toutes les valeurs d’une variable ont été testées sans trouver de
solution, alors on procéde & un retour-arriére, c’est-a-dire que ’'on revient & la variable
précédente et on lui affecte une autre valeur.

La procédure 5 (RechercheSolutions) donne les lignes directrices d’un algorithme de
recherche de solutions dans les réseaux de contraintes. L’algorithme utilise des excep-
tions pour gérer les retours-arriéres.

3.3.1.3 Algorithmes de filtrages

Les algorithmes de filtrage sont habituellement utilisés dans les solveurs de contraintes
pour rechercher les solutions plus rapidement.

Un algorithme de filtrage transforme un probléme en un probléme équivalent, c’est-a-
dire ayant le méme ensemble de solution. Le nouveau probléme doit étre plus explicite
dans le sens ou une classe bien définie d’incohérences détectées dans de petits sous-
problémes sont rendus explicites. Si le probléme obtenu est trivialement incohérent,
alors on sait que le probléme d’origine est incohérent. En particulier, la propriété de
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Procédure 5 — RechercheSolutions(z; € X)
tant que (D; # @) faire
v; « choix(D;) ;
essayer
Recherchelncohérence() ;
xj < ProchaineVariable() ;
RechercheSolutions(x;) ;

L Di — Di\{vi} ;

cohérence locale la plus utilisée, appelée cohérence d’arc, cherche a détecter des valeurs
qui ne permettent pas de satisfaire une contrainte.

La propriété de cohérence locale est souvent maintenue dans l’arbre de recherche. Les
algorithmes de filtrage sont donc lancés avant et aprés chaque affectation de variable.
Un algorithme de recherche de solutions générique utilisant une méthode de filtrage
est décrit dans la figure 6 (RechercheSolutions2). Les lignes inchangées par rapport a la
procédure 5 ont été grisées et les changements apparaissent en noir, afin de mettre en
valeur les modifications.

Procédure 6 — RechercheSolutions2(z; € X)
tant que (D; # ©) faire
v; «— choix(D;) ;
essayer
Filtrage() ;
xj < ProchaineVariable() ;
RechercheSolutions(z;) ;
L Di = Di\{vi} ;

Une des propriétés de cohérence locale les plus simples que 1’on puisse appliquer &
un réseau de contraintes est la cohérence de neud (CN), appelée aussi node consistency
ou NC [Mac77] :

Définition 3.2 Une variable x; est neud-cohérente si :
- Vvi S Di,vi € ¢,
- D, #£0.

Un réseau est neud-cohérent si toutes ses variables le sont.

La cohérence de nceud vérifie donc que toutes les valeurs de chaque variable sont
autorisées par les contraintes unaires et que chaque domaine n’est pas vide. L’exemple
suivant illustre cette propriété.

Exemple 3.2 Considérons l'exemple de la figure 3.5. Les contraintes unaires du pro-
bléme interdisent certaines valeurs du probléme, comme par exemple la valeur (zp. < j).
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FiG. 3.6 — Le réseau de contraintes aprés établissement de la cohérence de nceud.
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FiG. 3.7 — Le réseau de contraintes aprés établissement de la cohérence d’arc.

On peut donc retirer toutes ces valeurs du probléme, puisqu’elles ne participeront o au-
cune solution. Aprés application de la cohérence de neeud au probléme, on a le probléeme
décrit dans la figure 3.6.

La cohérence d’arc (CA), appelée aussi arc consistency ou AC est la propriété de
cohérence locale la plus employée dans les réseaux de contraintes. Elle se définit de la
maniére suivante [Mac77] :

Définition 3.3 Une variable x; est arc-cohérente si :
- Ve e C,x; € var(c) = Yv; € D;,3a € L(var(c) \ {x;}),a U{(x; — v;)} € ¢ (a est
alors appelé support de v;) et
— x; est neud-cohérente.
Un réseau est arc-cohérent si toutes ses variables le sont.

L’exemple suivant illustre la propriété de cohérence d’arc.
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Exemple 3.3 Considérons, dans l'ezemple de la figure 3.6, la valeur r de la variable
z. et la contrainte liant x. & xy,. On peut voir que, pour n’importe quelle valeur de x4,
la contrainte liant x4, & x. n'accepte pas la valeur (x. < r). Cette valeur ne participe
donc a aucune solution du probléme et l’on peut la supprimer sans changer l’ensemble
des solutions du probléeme. Si l'on appliqgue donc la cohérence d’arc au probléme de la
figure 3.6, on a le probléme décrit dans la figure 3.7.

Il existe une troisiéme propriété de cohérence locale qui est parfois utilisée, notam-
ment lorsque les domaines des variables sont grands. Il s’agit de la 2B-cohérence [Lho93|
(appelée aussi 2B-consistency). Cette propriété suppose que l’on a défini un ordre total
sur les domaines. Chaque domaine D; peut donc étre défini comme un intervalle, I;,
dont la borne inférieure est nommeée bi;, et la borne supérieure, bs;. La 2B-cohérence
s’apparente & la cohérence d’arc, si ce n’est qu’elle n’établit les supports qu’aux bornes
des domaines. Plus formellement :

Définition 3.4 z; € X, ou I; = [bi;..bs;], est 2B-cohérent si

Ve € Cyx; € var(c) =(Ja € L(var(c) \ {z;}),a U {(x; — bi;)} € c)A
(3a’ € L(var(c) \ {z;}),a U{(z; < bs;)} € ¢))

Un réseau de contraintes est 2B-cohérent si toutes ses variables le sont.

Nous utiliserons cette propriété de cohérence locale par la suite.

3.3.2 Approche développée par I’équipe de D. Gilbert

L’équipe de David Gilbert utilise une modélisation basée sur les mots pour répondre
a la question de la recherche de signatures. A partir de leur modélisation, deux im-
plantations ont été proposées. La premiére s’appuie sur la programmation logique avec
contraintes, la seconde, sur les réseaux de contraintes. Nous présentons ici la modélisa-
tion, les implantations ainsi que les résultats rendus publics par I’équipe.

3.3.2.1 Modélisation

L’équipe de D. Gilbert a écrit deux articles sur la recherche de signatures d’ARN :
[BGI5] et [EGJIT01]. Leur approche est la suivante. Toute signature peut se décomposer
en mots, qui vérifient certaines propriétés. Par exemple, une hélice se décompose en deux
mots, qui sont miroirs-compléments I’'un de ’autre. Ainsi, rechercher une occurrence de
signature revient & rechercher tous les mots qui satisfont cette signature. Une solution
est alors un ensemble de mots qui respectent les propriétés énoncées dans la signature.
La liste des propriétés exprimables est la suivante :

— la longueur d'un mot;
la distance entre deux mots;
le contenu d’un mot;

— la position d’'un mot par rapport au début de la séquence;
— des corrélations entre mots, ot 'on peut distinguer :
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— le fait que deux mots soient semblables, c’est-a-dire égaux, moyennant quelques
erreurs possibles;
— le fait que deux mots soient miroirs-compléments 1'un de ’autre.

Tentons d’appliquer ce formalisme & la recherche de pARN a boite H/ACA. Un tel
ARN peut se décomposer en une hélice de taille six, trois mots conservés (GA, RUGA,
ACA), et des espaceurs. Un descripteur, c’est-a-dire une signature exprimée en termes
propres & ’approche, nécessite donc cinq mots : deux pour I'hélice et un pour chaque
mot conservé. On emploiera pour ces mots les lettres grecques, de a & . Les contraintes
sont les suivantes :

— il existe une hélice entre « et §, ce qui se note miroir-complément(«,?);
les deux brins qui composent cette hélice ont une taille variant entre sept et huit,
ce qui se note longueur(q, [7..8]) et longueur(d, [7..8]);

— la variable (3 est le mot GA, ce qui se note identité((, GA);

— la variable v est le mot RUGA, soit identité(y,RUGA);

— la variable ¢ est le mot ACA, soit identité(e, ACA);

on peut trouver de quinze & dix-sept nucléotides entre le début du mot « et le
début du mot [, ce qui se note distance(a, 3,[15..17]);

— les autres contraintes de distance sont similaires.

Une fois le descripteur créé, on peut 'utiliser sur Pa - H/ACA - 21, le premier mot
de notre alignement. La solution satisfait les propriétés suivantes :

a = CCGCCCG, § = GA, v = AUGA, § = CGGGGCGG, e = ACA

Il sera bien slir nécessaire d’obtenir les positions ol se trouvent ces mots dans la sé-
quence.

3.3.2.2 Reformulation pour programmation logique avec contraintes

Les auteurs proposent deux implantations possibles. La premiére utilise la program-
mation logique avec contraintes, et s’appuie sur clp(FD) [DC93|, une implantation
de Prolog avec variables & domaine fini équipée d’un solveur de contraintes arithmé-
tiques. Elle décompose chaque mot de la signature en couples nucléotide / position,
notés (n;,p;), qui seront les nouvelles variables du probléme. Par exemple la contrainte
identité((, GA) utilise deux couples nucléotide / position qui sont (n1,p1) et (ng, p2).
La traduction de la contrainte d’identité sur ces couples donne alors le jeu de contraintes :

ni=Gno=Apr=p+1

Cette modélisation n’autorise pas de définir des mots de taille variable. Cela interdit
donc de fait les hélices de taille variable, ainsi que les insertions et les suppressions dans
les hélices. Mais exprimer une hélice de taille trois, dont la boucle est de longueur quatre
est possible et revient & utiliser les quatre contraintes suivantes :

— longueur(c, 3),

— longueur((,3),

— distance(a, 3,6) (la distance compte en effet le nombre de nucléotides séparant

deux débuts de mot) et
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— miroir-complément(c, (),
et donc trois couples nucléotide / position (n{, p$), (n,ps) et (n§, ps) pour o, et autant
pour 3. La modélisation est alors la suivante :

longueur(a, 3) devient pg =p+1,p§ =p5 +1;
longueur(/3, 3) devient pg = pf + 1,p§ = Pg +1;
distance(q, j3,6) devient pf =p{+7;
miroir-complément(a, ) devient ng = complément(n{),
ng = complément(ng),

ny = complément(ng).

Apres cette reformulation, les contraintes, codées sous forme numérique, sont don-
nées au solveur. Celui-ci utilise comme variables ces couples nucléotide / position, si
bien que le domaine de chaque variable est I’ensemble des positions possibles sur la
séquence d’entrée, multiplié par le nombre de nucléotides. Le solveur résout le systéme
en exploitant le non-déterminisme de Prolog pour explorer les différentes alternatives et
un mécanisme de coupure basé sur la propriété de contraintes arithmétiques. Il retourne
chaque solution sous la forme d’un couple nucléotide / position pour chaque variable
utilisée.

3.3.2.3 Reformulation pour les réseaux de contraintes

Une autre implémentation présentée dans [EGJT01| utilise directement un solveur
de réseaux de contraintes. Le but n’est pas ici de savoir si le réseau est cohérent ou non,
mais plutdt de connaitre toutes les solutions du probléme.

Un solveur de contraintes a été développé par I’équipe de D. Gilbert pour résoudre
le probléeme de la localisation de signatures d’ARN. Il traduit chaque mot « en un
couple de positions de début et de fin du mot, notés (da, fo). Chaque position est alors
utilisée comme variable. Le domaine de chaque variable est donc I’ensemble des positions
possibles dans la séquence d’entrée.

Les propriétés sur les mots sont traduites en contraintes impliquant en général un ou
deux couples de variables. Ainsi, la contrainte identité(«, RUGA) devient la contrainte
identité(dy, fo, RUGA), qui est satisfaite lorsque S[dq, fo] € {AUGA, GUGA}, o S est
la séquence génomique d’entrée, et ou S[i..j] est la sous-séquence de S commencgant a
la position 4, et se terminant & la position j.

Une fois la traduction faite, une passe de cohérence d’arc (présentée dans le para-
graphe 3.3.1.3) est effectuée sur les contraintes de distance seulement, puis la recherche
s’effectue par retour-arriére, sans utiliser d’autre filtrage. La solution d’un probléme est
ici la donnée des positions pour chaque début et fin de chaque mot.

3.3.2.4 Expérimentations

Deux types d’expérimentation ont été menés par les auteurs. Tout d’abord, deux
petites signatures contenant deux & quatre variables de mots et une a trois contraintes
ont été créées. Elles ont ensuite été lancées sur des séquences aléatoires ne dépassant pas
les six cents nucléotides. L’approche par programmation logique avec contraintes donne
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I’ensemble des solutions recherchées en moins d’une seconde. L’approche par réseaux de
contraintes peut, elle, nécessiter prés de six secondes.

Les deux approches sont ensuite utilisées pour retrouver un pseudo-nceud contenu
dans le virus de la mosaique du tabac [Ple94]. La séquence analysée compte cent quatre-
vingt-huit nucléotides, et la recherche avec les deux approches reste en dessous de la
seconde.

3.3.2.5 Conclusion

L’approche développée par I'équipe de D. Gilbert est probablement la premiére a
avoir explicitement utilisé les réseaux de contraintes pour modéliser le probléme de
recherche d’occurrences de signatures d’ARNnc. Les perspectives offertes par ce forma-
lisme, comme la possibilité de modéliser des pseudo-nceuds, sont déja trés exploitées.
Mais ces travaux sont sans doute préliminaires. Les renflements dans les hélices ne sont
pas acceptés, méme dans ’approche par réseaux de contraintes. L’utilisation des cofits,
évoquée dans les articles, n’est pas opérationnelle. Et surtout, les expérimentations sont
peu convaincantes car elle ne présentent pas de probléme de taille réaliste. De plus,
I’approche par programmation logique avec contraintes utilise une variable pour chaque
nucléotide de 'ARN recherché, dont la taille du domaine est quatre fois la taille de la
séquence donnée en entrée. Cette méthode semble avoir peu de chance de donner des ré-
sultats compétitifs. Tel quel, ’outil n’est pas utilisable en pratique pour des recherches
de signatures d’ARN réalistes. La modélisation utilisant des réseaux de contraintes
semble aussi peu applicable & des cas concrets. La recherche de solutions dans le réseau
de contraintes sans maintien de cohérence locale donne vraisemblablement des temps
de résolution beaucoup trop importants sur des problémes de taille réaliste.

3.3.3 Approche développée par P. Thébault

Nous allons ici décrire ’approche développée par Patricia Thébault dans le cadre de
sa thése, qui peut, en un sens, étre vue comme une extension des travaux de D. Gilbert.
Le développement d’un logiciel basé sur cette approche, nommé MilPat, permet de
rechercher efficacement de nouveaux ARN non codants.

3.3.3.1 Modélisation

Partons par exemple de la modélisation de I’équipe de D. Gilbert, oil toute signature
est exprimée & partir de mots. Chaque mot peut étre lui-méme exprimé par un couple de
positions, stockant I’endroit oli commence le mot et ot il se termine. Il est donc possible
de raisonner exclusivement en termes de positions, plutot que de mots. D’ailleurs, le
probléme étant d’identifier les occurrences d’une signature, il est naturel de raisonner
en termes de positions. Ainsi, dans la modélisation proposée, les variables du réseau de
contraintes correspondent aux positions sur la séquence génomique donnée en entrée,
et les contraintes définissent les éléments de signature sur ces variables.

En d’autre termes, on suppose donnée une description de la famille incluant les
éléments structurels caractéristiques pouvant étre exprimés sous forme de mots, hélices,
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répétitions, etc. Les étapes de la modélisation sont alors les suivantes.

— Les positions de début et de fin de ces éléments de structures sont notées. Il en
faut par exemple deux pour un mot, et quatre pour une hélice (désignant le début
et la fin de chaque brin de I'hélice).

— Ces positions seront les variables du probléme.

— Les éléments de structure sont modélisés par des contraintes sur les variables.

Les solutions de ce réseau sont les valeurs des variables-positions qui respectent

toutes les contraintes, c’est-a-dire qui sont des occurrences de la signature.

3.3.3.2 Variables

Dans cette modélisation, les variables représentent des positions dans la séquence gé-
nomique donnée en entrée. Ces positions délimitent les éléments de structure recherchés
dans la séquence. Notons que le biologiste, s’il veut modéliser un duplex, doit donner
deux séquences : la séquence principale et la séquence cible. Les variables-positions
peuvent donc porter sur la séquence principale ou sur la séquence cible.

Chaque variable pouvant prendre n’importe quelle position sur la séquence ol I'on
recherche des solutions, la taille du domaine de la variable est donc la taille de la sé-
quence. Ceci est notable car les séquences d’intérét peuvent atteindre plusieurs centaines
de millions de nucléotides.

3.3.3.3 Contraintes

Chaque contrainte posée modélise un élément de structure que l’on désire retrou-
ver. Une contrainte porte sur une ou plusieurs variables, et n’est satisfaite que lorsque
les variables sont positionnées sur des régions ol ’on retrouve 1’élément de structure
recherché.

Dans sa thése, P. Thébault met a disposition les contraintes suivantes :

— une contrainte de mot, portant sur une seule variable, qui est satisfaite si un mot

donné commence & la position pointée par la variable;

— une contrainte d’hélice, portant sur quatre variables, satisfaite si l’on trouve une
hélice dont le premier brin est situé entre les deux premiéres variables, et 'autre
brin est situé entre les deux derniéres variables;

— une contrainte de répétition, portant sur quatre variables, satisfaite si le mot
trouvé entre les deux premiéres variables est sensiblement le méme que celui situé
entre les deux derniéres variables;

— une contrainte de duplex, portant sur quatre variables dont les deux premiéres
pointent des positions sur la séquence principale, et les deux derniéres, sur la
séquence cible, satisfaite si I’on trouve un duplex sans erreur et sans liaison wobble
entre la premiére paire de variables et la derniére;

— une contrainte de distance, portant sur deux variables, satisfaite si une distance
minimale entre les deux variables existe;

— une contrainte de distance relative, portant sur quatre variables, satisfaite si la
distance entre les deux premiéres variables est la méme que la distance entre les
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FiG. 3.8 — Ensemble des contraintes modélisant la structure d’'un pARN — les lignes
simples sont des contraintes de distance; le rectangle en traits discontinus est une hélice;
les rectangles en pointillés sont des duplex ; les contraintes de mot sont réprésentées par
des rectangles en traits continus, le mot lui-méme étant écrit a l'intérieur.

deux derniéres variables.

Pour les contraintes de mot, d’hélice ou de répétition, il est possible d’accepter des
erreurs. Le nombre maximal d’erreurs doit alors étre fourni pour chaque contrainte,
ainsi que le type d’erreurs que ’on souhaite trouver : substitutions seulement, ou sub-
stitutions / insertions / suppressions.

Considérons ’exemple du pARN a boite H/ACA, dont un alignement est donné dans
la figure 3.1. On peut supposer que les éléments de structure conservés sont ’hélice, les
quatre mots GA, RUGA, ACA et UN (ce dernier étant situé sur le brin cible), et les
deux duplex. Afin de le modéliser dans MilPat, il faut créer une contrainte par élément
de structure, ainsi qu’autant de variables que nécessaire : quatre pour chaque hélice et
duplex, et une par mot. Cela nous donne un réseau, qui peut étre représenté comme sur
la figure 3.8.

3.3.3.4 Solutions

Une solution est une affectation totale, c’est-a-dire un positionnement de toutes les
variables, qui respecte toutes les contraintes. Si toutes les contraintes sont satisfaites,
c’est que tous les éléments de signature spécifiés apparaissent sur la séquence, et donc
que 'on a bien une occurrence de cette signature.

Une fois les solutions données, chaque solution peut étre représentée graphiquement
comme sur la figure 3.9. Celle-ci reprend l’exemple du pARN a boite H/ACA, ou l'on a
donné & MilPat le réseau de contraintes représenté sur la figure 3.8, avec le génome de
P. kodakarensis comme séquence principale, et son ARN 23S comme séquence cible.

3.3.3.5 Implantation

P. Thébault a aussi développé un logiciel, nommé MilPat, implantant la modéli-
sation précédemment décrite. Le solveur de contraintes utilise un algorithme de type
retour-arriére avec branchement binaire maintenant la 2B-cohérence présentée dans le
paragraphe 3.3.1.3. Les algorithmes de filtrage ont été concus pour cette application et
ont recu une attention particuliére afin d’accélérer la recherche.
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Fic. 3.10 — Un ARN de transfert pour de génomes d’eucaryotes — les nucléotides
optionnels sont en italique.

3.3.3.6 Résultats

Afin de montrer U'intérét du logiciel, P. Thébault a effectué deux jeux de test. Tout
d’abord, MilPat est comparé aux autres outils existants, notamment RnaMot [GHC90,
LGC94], PatScan [DLO97| et RNAMotif [MEG*01, MCO01], que nous avons présentés
dans le paragraphe 2.2.1.2. Une signature reconnaissant ’ARN de transfert proposée
dans [LGC94] (décrit dans la figure 3.10) est traduite dans des langages compréhensibles
pour chacun des logiciels. Ceux-ci sont ensuite utilisés pour retrouver les ARNt des
génomes d’Escherichia coli et de Saccharomyces cerevisiae, la levure de biére. MilPat,
quand il n’est pas le plus rapide, donne toujours des temps de réponse du méme ordre
de grandeur que le plus rapide des logiciels (pour un méme nombre de solutions).

Une autre série de tests, développée dans [TAGSGO06], a été effectuée pour recher-
cher d’autres ARN non-codants. De nouveaux ARN ont d’ailleurs été proposés, comme
certains pARN & boite H/ACA (présentés plus haut) dans le génome de Methanococcus
jannaschii, une archée. L'intérét de certaines fonctionnalités de MilPat a, par la méme
occasion, pu étre testé. Par exemple, lors de la recherche de pARN a boite H/ACA,
I’ajout d’un duplex divise environ par dix le nombre de candidats proposés, et pour
les pARN a boite C/D (présenté dans la figure 1.5(b)), il permet de multiplier par au
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moins deux la spécificité du descripteur. Afin de tester la robustesse du logiciel, les
RNase P [KP06] ont été recherchés dans différents génomes d’archées (qui ont une lon-
gueur de quelques millions de nucléotides). Ces ARNnc, qui servent & la maturation des
ARN de transfert, ont en effet une taille avoisinant quelques centaines de nucléotides.
Le temps de recherche ne dépasse jamais les trente-cinq secondes.

3.3.3.7 Conclusion

Au vu des résultats, MilPat s’avére un outil de choix pour la recherche de signatures.
L’utilisation des contraintes permet d’enrichir le nombre d’éléments de structure modé-
lisables, comme des duplex, sans augmentation du temps de calcul. L’aspect modulaire
du formalisme, qui permet d’ajouter simplement un nouveau type d’élément de struc-
ture en codant une nouvelle contrainte, est un autre avantage important de ’approche.
Néanmoins, P. Thébault a relevé quelques améliorations restant & faire. Au chapitre al-
gorithmique, elle note qu'un choix judicieux de 'ordonnancement des variables, méme
statique, permet de diviser par presque six le temps de résolution [TdGSGO06]. Nous
exposerons plus en détail les problémes d’ordonnancement dans le chapitre suivant.

Certains problémes de spécificité ont aussi été notés. En effet, pour avoir une si-
gnature la plus sensible possible, c’est-a-dire n’oubliant aucun candidat, il faut parfois
accepter des éléments de structure dégénérés, que l'on ne retrouve que rarement. Le
nombre de faux positifs augmente donc. Il semble alors intéressant de pénaliser les oc-
currences de ces structures dégénérées, afin d’émettre une préférence sur les structures
« orthodoxes ». La pondération des contraintes semble alors un bon choix. De plus, pour
un véritable ARN non codant, ’approche prédit parfois une dizaine de solutions, qui
difféerent entre elles d’'un décalage sur la gauche ou sur la droite d’une variable. Ces
solutions redondantes rendent ainsi la lecture des résultats difficile, et nous tenterons
d’apporter une réponse & ce probléme par l'utilisation de la dominance des solutions,
évoquée dans le paragraphe 5.4.

D’autre part, quelques éléments de structures pourraient étre ajoutées. La modéli-
sation des pARN a boite C/D ou H/ACA utilise des mots pour les signatures en k-turn
(cf. figure 3.4) qu'’ils contiennent. Une meilleure possibilité consisterait sans doute a
modéliser les interactions non-canoniques qui les composent. De plus, nous avons vu
que, notamment dans les pARN a boite H/ACA (figure 3.1), il existe plusieurs régions
ot le (G+C)% est fort. Il est alors intéressant de pouvoir inscrire cette information dans
une signature pour en améliorer sa spécificité.

3.4 Utilisation des réseaux de contraintes valuées

Nous allons ici présenter la modélisation que nous avons adoptée dans cette thése.
Celle-ci peut étre vue comme ’ajout de la gestion des cotlits par rapport aux travaux
de P. Thébault. Nous avons aussi ajouté la possibilité d’accepter des erreurs dans les
duplex, de modéliser des interactions non canoniques et de controler le (G+C)%.
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3.4.1 Introduction

Nous avons énuméré dans le début de ce chapitre les éléments structurels que 1’on
pouvait rencontrer dans un ARN non-codant. Nous avons ensuite montré deux modéli-
sations possibles dans les réseaux de contraintes classiques. Nous avons vu que ce forma-
lisme présentait plusieurs avantages comme la faculté de représenter des pseudo-nceuds
ou des duplex, des temps de recherche rapide, et la possibilité d’ajouter simplement de
nouveaux éléments de structure suivant 1’évolution des connaissances en biologie. Nous
reprendrons donc ces aspects intéressants dans notre modélisation.

En revanche, un des inconvénients majeurs actuels de la recherche de signatures
par réseaux de contraintes classiques est le fait que ceux-ci ne gérent pas les cofits.
Les outils non-probabilistes tels que Palingol [BKV96] ou RNAMotif [MEG*01, MCO01]
(cf. paragraphe 2.2.1.2), comme les outils probabilistes tels que la suite Infernal [ED94,
LE97, GIBM'03, GIMM105, KE03] et Erpin [GL01, LG03, LFL"04, LLG05, LLFG05]
(cf. paragraphe 2.2.2.2) ont mis en avant 1'utilité des scores. Ceux-ci servent notamment
& construire des signatures plus précises et & quantifier la qualité d’une solution.

Dans les paragraphes suivants, nous définirons les réseaux de contraintes pondé-
rées, puis nous détaillerons notre modélisation. Par rapport aux travaux précédents de
P. Thébault, nous avons aussi proposé deux contraintes supplémentaires, I'une contro-
lant le (G4C)%, et l'autre spécifiant des interactions non-canoniques. Nous avons aussi
proposé quelques variantes de la contrainte d’hélice et revisité la contrainte de duplex
afin d’y autoriser les erreurs. Nous présenterons ici les nouvelles modélisations de ces
éléments de structure.

3.4.2 Réseaux de contraintes pondérées
3.4.2.1 Définition

De nombreux formalismes ont proposé d’étendre les réseaux de contraintes de ma-
niére & y inclure des préférences. Parmi eux, on peut par exemple citer les réseaux
de contraintes floues [RHZ76], les réseaux de contraintes possibilistes [Sch92], les ré-
seaux de contraintes probabilistes [FL93|, les réseaux de contraintes basées sur un semi-
anneau [BMR95, BMRI7] et les réseaux de contraintes valuées [SFV95, BEM99]. Ces
derniers ajoutent aux réseaux de contraintes classiques une structure de valuation, per-
mettant de définir une structure algébrique caractérisant les valuations ou coits associés
aux solutions du probléme. Les réseauz de contraintes pondérées |[Lar02]| sont une spécia-
lisation des réseaux de contraintes valuées, oul la structure de valuation est la suivante.

Définition 3.5 La structure de valuation S est un quadruplet (E,®,©,<) défini par :
— FE = [0..T] est l’ensemble des colts possibles, et T € N, le plus grand coit,
représente une incohérence ;
— @ est la somme bornée dans F :

V(a,b) € E?,a ®b=min{T,a+ b}
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— © est la différence dans [0..T] :

T sta="T
a—b sinon

Y(a,b) GEQ,aeb:{

— < définit Uordre usuel dans [0..T].

Nous pouvons maintenant définir les réseaux de contraintes pondérées.

Définition 3.6 Un réseau de contraintes pondérées (RCP) est un quadruplet (X,D,C,S)
ol :

— X est ’ensemble des variables ;

— D est l’ensemble des domaines;

— S est la structure de valuation du réseau ;

— C est l’ensemble des contraintes pondérées.
La différence majeure avec les réseaux de contraintes classiques est que chaque contrainte
pondérée c est une fonction de coit, c’est-a-dire une fonction de var(c) dans E. On
définit alors le cott V(a) d’une affectation totale a € ((X) par :

V(a) = P clafvar(c)])

ceC

Une affectation totale dont le coit est inférieur a T est appelée une solution du probléme.
Une requéte classique que ['on effectue sur un réseau de contraintes pondérées est de
trouver le cotdt minimal des solutions du probléme, si le probleme a des solutions.

Lorsqu’elle n’existe pas, une fonction de colt d’arité nulle appelée cy est créée et
prend la valeur nulle. Comme cette fonction ne porte sur aucune variable, son cotlit doit
étre payé pour toute affectation. Puisque le cotlit des fonctions s’additionne et que les
colits sont positifs ou nuls, la valeur de cg constitue un minorant du cotit de n’importe
quelle affectation des variables, et donc un minorant des solutions du probléme.

Il est & noter que si T = 1, alors le réseau de contraintes pondérées se réduit a un
réseau de contraintes classiques, un colt de 0 signifiant la satisfaction, et 1, la violation.
De plus, le probléme de décision associé au probléme d’optimisation d’'un RCP est NP-
complet.

Exemple 3.4 L’exemple de la figure 3.11 décrit un petit RCP. Il contient deuz variables
(x1 et x2), chaque variable contenant deur valeurs (a et b). Sur chaque variable, on a
ajouté une fonction de codt unaire, dont les coits sont écrits dans les cercles. Par
exemple, ’affectation de x1 en a donnera un coit de trois. Il existe aussi une fonction
de codt binaire, reliant chaque paire de wvariables. Les coiits sont écrits sur les arcs
joignant les paires de valeurs. Par exemple, l'affectation de x1 et xo en a donnera un
coit de deux. S’ill n’existe pas d’arc entre deux valeurs, le coit est par défaut 0. La valeur
T a été arbitrairement fixée a 4.
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J[C; =5}t

FiG. 3.11 — Un réseau de contraintes pondérées.

xr1p —=

To —= .
affectation
courante

xr3 —=

Tg —=

Trs —=

| S
solutions du
sous-probléme courant

FiG. 3.12 — Arbre d’évaluation et de séparation recherchant les solutions d’un RCP.

3.4.2.2 Recherche de solutions

La recherche de solutions explore un arbre d’évaluation et de séparation en pro-
fondeur d’abord, comme sur la figure 3.12. A chaque nceud de I’arbre, on calcule un
minorant du cofit des solutions contenues dans le sous-arbre courant ainsi qu’un majo-
rant du cott des solutions. Si l’on recherche le cotit optimum des solutions du probléme,
ce majorant est donné par le plus petit colit des solutions trouvées jusqu’alors. Si le mi-
norant est supérieur ou égal au majorant, alors on sait que le sous-probléme ne contient
pas de solution. Il est donc inutile de continuer la recherche dans le sous-arbre.

Afin de trouver un minorant aussi haut que possible du cofit des solutions contenues
dans le sous-arbre courant, on fait appel & des méthodes de filtrage.

Un algorithme de filtrage transforme un probléme en un probléme équivalent, c’est-
a-dire ayant le méme ensemble de solution et ayant une méme distribution des cofits
pour toutes les affectations totales du probléme. Le nouveau probléme doit étre plus
explicite dans le sens ol des coflits obligatoirement payés dans de petits sous-problémes
sont rendus explicites. En particulier, le probléme obtenu peut avoir une contrainte cg
plus grand que le probléme originel, fournissant ainsi un minorant du cotlit des solutions
non naif.

Nous présenterons dans le chapitre suivant plusieurs méthodes de filtrage.

3.4.3 Modélisation

Les étapes de la modélisation dans le réseau de contraintes pondérées sont essen-
tiellement les mémes que celles développées par P. Thébault. Les variables représentent
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toujours des positions sur la séquence principale, et éventuellement sur la séquence cible
si I’on a des duplex. Les tailles des domaines sont donc aussi les tailles des séquences.

Les cotits des réseaux de contraintes pondérées ont dans notre probléme plusieurs
significations. Ils traduisent tout d’abord l’adéquation du candidat avec la signature.
Une solution au cofit élevé indique ainsi qu’elle est peu conforme & la spécification.
L’utilisation de cofits est aussi motivée par le fait qu’il existe une variabilité inhérente
aux ARN non-codants. Cette variabilité doit étre tolérée, dans une certaine mesure, car
elle ameéne sinon & accepter trop de candidats. Ces colits représentent également une
préférence. Cette préférence peut étre exploitée lors du choix de solutions. Supposons en
effet que le solveur trouve deux solutions se chevauchant largement (c’est par exemple
le cas si la seule différence entre les deux solutions est le fait qu'une variable est décalée
d’un nucléotide sur la gauche ou la droite). Il est peu probable que l'on ait alors deux
ARNnc différents, et il est plus probable qu’une solution soit un artefact. Il faut décider
quelle solution éliminer. Naturellement, c’est la solution la moins préférée, donc celle
ayant le colit le plus élevé, qui sera supprimée. Le mécanisme de cofit pourra donc aider
& sélectionner des solutions. Nous détaillerons ce mécanisme de sélection de solutions
localement optimales dans le paragraphe 5.4.

Enfin, le caractére additif du cotit des solutions autorise des phénoménes de com-
pensation. Supposons par exemple que l'on recherche un petit ARN a boite H/ACA.
On peut décider d’accepter les solutions présentant des erreurs dans les mots conservés
mais pas d’erreur dans I’hélice modélisée, ou bien des erreurs dans 1’hélice mais pas dans
les mots. Un juste réglage de la valeur T permettra de ne pas accepter les solutions dont
les mots et I’hélice contiennent des erreurs. Plus généralement, un réseau de contraintes

pondérées peut s’interpréter de facon probabiliste, comme 1’ensemble des potentiels d’un
champ de Markov [GG84, DJ89|.

3.4.4 Fonctions de coiit

Dans notre modélisation, les fonctions de coiit permettent de spécifier que ’on désire
trouver un élément de structure dans la région pointée par les variables de la fonction.
La finesse de la signature dépend ainsi largement de ’offre en fonctions de cotlit proposée
par notre approche. Nous avons tenté de modéliser tous les éléments de structure que
nous connaissions, et nous avons aussi proposé quelques alternatives pour la fonction
de coiit sans doute la plus cruciale : I’hélice. De plus, chaque fonction renvoie un cofit,
caractérisant la préférence que l'on a pour les valeurs prises par les variables de la
fonction. Ce score est d’autant plus élevé que la préférence est faible. Ces fonctions
dépendent parfois du nombre d’erreurs que I’'on peut trouver dans un mot ou une hélice.
Pour des raisons de simplicité, nous supposerons que toutes les erreurs donnent un cotit
de un. Mais il est possible de changer ce systéme de score, en faisant payer, par exemple,
moins cher les substitutions que les insertions ou les suppressions.

De plus, pour chaque élément de structure, nous allons proposer trois fonctions de
colt possibles, chacune modélisant d’une fagon particuliére 1’élément de structure. Pour
cela, nous utiliserons un paramétre spécial, nommé T, que toutes les fonctions de
colt utilisent. Ce paramétre désigne le colit maximum qui peut étre renvoyé par la
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fonction. Par exemple, si I’on cherche un mot avec deux erreurs au plus, alors Tioc
vaudra deux. Cette valeur T, sera, pour chaque fonction de cott, interprétée de deux
maniéres possibles : soit tout colit supérieur & Tj,. est ramené & T, soit tout coit
supérieur & T, est augmenté & T, le plus grand cotit du réseau de contraintes pondérées,
exprimant une incohérence. Dans ce premier cas, et si ce coilit de Ty est strictement
inférieur & T, alors la fonction peut étre vue comme une contrainte optionnelle ou comme
une préférence pure car, ne donnant jamais un colt de T, elle ne pourra pas éliminer
seule une solution potentielle. Dans un deuxiéme cas, chaque élément de structure peut
étre modélisé par une préférence avec contrainte ou par préférence souple (si la valeur
de Tloc est interprétée comme une incohérence). Nous ajoutons & cela une troisiéme
modélisation : si le colit donné par la fonction est inférieur & Ty, alors on renvoie zéro,
sinon, on renvoie T. Cette modélisation peut étre interprétée comme une contrainte
pure, dans la mesure ou les cotlits qu’elle renvoie sont soit zéro (satisfaction totale), soit
T (incohérence). Ces types de fonction de colit permettent notamment de spécifier des
régles inviolables.

Plus formellement, supposons que 1’on ait une fonction f et un score maximum T,
(comme représenté sur la figure 3.13(a)), alors on peut transformer f de trois facons
différentes : en une fonction optionnelle (voir figure 3.13(b)), en fonction dure (voir
figure 3.13(c)), ou bien fonction souple (voir figure 3.13(d)). Nous garderons ces termes
optionnel, dur ou souple tout au long de ce document. Les trois transformateurs sont
appelés Toption, Tsouple €6 Tyur- Ils sont définis, pour une fonction de cotit f et tout point
a du domaine de f de la maniére suivante :

Toptionnel (f(a)) = min{f(a), Tloc},
Taur(f(a)) = {O si f(a) < Tioc,

T  sinon,
Tsouple (f (@) = Toption (f (@) & Taur (f(a)).

La possibilité de modéliser chaque élément de structure sous trois maniéres diffé-
rentes offre un niveau d’expression supplémentaire laissé a I'utilisateur. Ceci permet de
réaliser des signatures plus fines.

Les paragraphes suivants détaillent chaque fonction de cotlt utilisable. Chaque para-
graphe présente le nom de la fonction, les paramétres qu’elle regoit, les variables qu’elle
utilise, suivi d’une description du sens de la fonction.

3.4.4.1 Le mot

mot[mot, T, transformateur|(x;, x;)
La fonction de coiit de mot évalue a quel point le mot mot est conservé entre les positions
x; et xj. Pour les nucléotides connus de fagon imprécise, il est possible d'utiliser des
nucléotides ambigus, selon la norme TUPAC, présentée dans le paragraphe 1.1.1. Ce
mot peut étre & rechercher dans la séquence principale, ou dans la séquence cible.
I est possible de spécifier que la fonction accepte des erreurs (T étant le nombre
maximum d’erreurs autorisées), qui peuvent étre des insertions, des suppressions et des
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Toptionnel (f(a)) Tdur(f(a))
T """" rh- - T """" T
Tloc """" Tloc """" //' ; : \\
a a a
(a) fonction de cott (b) le transformateur (c) le transformateur
f(a) Toptionnel Tdur
Tsouple (f(a’))
Rl .
Tloc """""""
a

(d) le transformateur
T'souple

F1G. 3.13 — Les différents transformateurs de fonctions
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substitutions. Le colit donné par la fonction est le nombre d’erreurs trouvées entre le
mot contenu entre les deux variables de la fonction et le mot donné en parameétre.

Afin de mieux modéliser cet élément de structure et de s’assurer que le mot com-
mence et finit ol 'on souhaite, nous avons interdit les insertions et les suppressions au
début et a la fin du mot.

Exemple 3.5 Dans l’ezemple du petit ARN a boite H/ACA, nous pouvons par exemple
créer une fonction de coit entre les positions xg et x19. Le mot a rechercher pourrait étre
RUGA, et aucune erreur ne serait acceptée. Dans ce cas, on préférerait une modélisation
sous forme dure.

3.4.4.2 Les interactions

Les fonctions de coiit suivantes modélisent toutes des interactions, mais chacun a sa
spécificité. La fonction hélice modélise une hélice classique. La fonction hélice_alt
privilégie les grandes hélices en attribuant un score plus élevé aux hélices courtes. Le
repliement évalue le repliement d’une séquence sur elle-méme. Le duplex modélise des
interactions inter-moléculaire. La paire modélise une seule interaction éventuellement
non-canonique.

hélice hélice[taille_min, taille_max, boucle _min, boucle_max,indels, wobble, T, transformateur|(z;, z;, xj, z;
La fonction d’hélice évalue la présence éventuelle d’une hélice contenue entre les quatre

variables données en paramétres, dont les deux premiéres délimitent le début et la fin

du premier brin, et les deux derniéres délimitent le début et la fin du second brin. Les

tailles minimale et maximale de I'hélice doivent aussi étre spécifiées en paramétres, ainsi

que les tailles minimale et maximale de la boucle. Il est possible d’accepter les liaisons

wobble, ou de les considérer comme des mésappariements. La fonction accepte également

des erreurs, qui peuvent étre soit des mésappariements / insertions / suppressions, soit

simplement des mésappariements, selon la valeur de indels. Le coit donné par cette

fonction correspond au nombre d’erreurs trouvées.

Exemple 3.6 Cette fonction de cott peut s’utiliser dans l’exemple du pARN. Il existe
en effet une hélice entre les positions x1 et xo d’une part, et x15 et x15 d’autre part.
En regardant de plus prés les séquences, on wvoit que les hélices de ’exemple peuvent
contenir une insertion et des liaisons wobble. On peut donc caractériser une telle hélice,
dont la taille varie entre sept et huit paires de bases, et dont la boucle contient quarante
a cinquante-huit nucléotides. Cette fonction de coidt pourrait étre modélisée sous forme
de souple, car si l’on accepte les hélices avec une erreur (et moyennant une pénalité),
on n’est pas prét & accepter d’hélice avec un plus grand nombre d’erreurs.

Hélice alternative hélice_altltaille_max, wobble, Ty, transformateur|(z;, z;, zx, ;)
Une autre fonction de colit d’hélice a été créée, afin d’élargir le choix des fonctions de
coiit. Cette hélice utilise aussi quatre variables, qui délimitent les deux brins de cette
hélice. 11 est aussi possible d’accepter ou non les liaisons wobble et il faut spécifier la
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boucle multiple

F1a. 3.14 — Un exemple de branchement.

longueur maximale de I’hélice. La spécificité de cette contrainte est que si la taille de
I’hélice est inférieure & la longueur maximale donnée, alors une pénalité est donnée a
I’hélice : cette pénalité est nulle si 'hélice a la longueur maximale, de un si 'hélice est
plus courte d’une paire de base, de deux si 1’hélice est plus courte de deux paires de
bases, etc. Comme pour les deux fonctions de colit précédentes, la fonction renvoie le
nombre d’erreurs trouvées.

L’intérét de cette fonction de cotit est qu’elle favorise les hélices les plus longues en
attribuant un codit plus élevé aux hélices courtes. C’est en général ce qui est préféré par
I’utilisateur, car les hélices longues sont en général plus stables.

Le repliement repliement|taille_min, taille_max, wobble, i, transformateur|(z;, z;)
Une troisiéme alternative pour la modélisation d’une hélice est la fonction de repliement,
qui évalue le meilleur repliement possible entre les deux variables données en parameétres.
Les paramétres donnés en entrée sont les longueurs minimale et maximale du replie-
ment, le statut des liaisons wobble et le nombre d’erreurs maximal. Ces erreurs sont de
type mésappariements / insertions / suppressions. Comme précédemment, la fonction
renvoie le nombre d’erreurs trouvées.

Une des particularités de cette fonction de cott est de permettre la caractérisation de
structures complexes, comme les branchements (cf. 3.14), et donc les boucles intérieures.

Le duplex duplex|wobble, T, transformateur](x;, z;, yi, u1)

La fonction de coiit de duplex évalue I’éventuel duplex situé entre les quatre variables
données en paramétre. Les deux premiéres bornent le duplex sur la séquence principale
et les deux derniéres bornent ce duplex sur la séquence cible. Le nombre d’erreurs, ainsi
que le statut des liaisons wobble doit étre donné en parameétre. Ici, les erreurs sont de
type mésappariements / insertions / suppressions. Comme précédemment, la fonction
renvoie le nombre d’erreurs trouvées.
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Exemple 3.7 On peut par exemple modéliser une interaction extra-moléculaire de notre
petit ARN a boite H/ACA grdce a cette fonction. On crée pour cela une fonction de coit
entre les positions x3, x4, ys et yg, ot les liaison wobble sont acceptées, et le nombre
mazimum d’erreurs est de un. Le choiz de modélisation de type souple pourrait étre le
plus adapté ici.

Les interactions non-canoniques paire|cotél, coté2, orientation, famille, Ty, transformateur](z;, ;)
La fonction de cott d’interactions non-canoniques évalue la possibilité d’apparier deux
nucléotides selon des cotés, une orientation et une famille donnés. Ces deux nucléotides
sont positionnés par les deux variables sur lesquelles porte la fonction de cott. Il faut
alors spécifier le coté de chaque nucléotide interagissant (le lecteur pourra revenir dans
le paragraphe 1.1.1 pour se refamiliariser avec la stéréochimie du nucléotide), ainsi que
le sens d’interaction. Il faut aussi donner la famille d’isostéricité que 1’on souhaite voir
apparaitre (cf. paragraphe 1.1.1), mais il est possible d’accepter toutes les familles. Le
colit donné par la fonction est nul si ’appariement est bien trouvé. Une pénalité est
donnée si ’on observe une interaction qui appartient & une autre famille.

Si ’on souhaite modéliser une interaction sous la forme dure, l'interaction observée
n’est acceptée que si elle appartient & la famille donnée.

Exemple 3.8 Dans l’exemple du pARN, si l’'on considére les mots conservés entre xr
et xs d’une part, et xg et x19 d’autre part, on peut voir qu’il s’agit d’une partie de
structure appelée k-turn (cf. 3.4). Cette derniére comporte plusieurs appariements non-
canoniques, dont par exemple de type Sucre—Hoogsteen en trans, de la famille 2, entre
les nucléotides positionnés en x7 et x1g. Cette interaction peut étre modélisée par cette
fonction de coit, sous la forme dure.

3.4.4.3 La répétition

répétitionltaille_min, taille_max,dist_min,dist_max, indels, T, transformateur|(x;, x;, i, ;)

La fonction de cotlit de répétition évalue la similarité de deux mots. Cette fonction uti-
lise quatre variables, dont les deux premiéres délimitent le premier mot, et les deux
derniéres, le second. Les paramétres de la fonction incluent les tailles minimale et maxi-
male de la longueur de mot, ainsi que les distances minimale et maximale entre les deux
occurrences du mot. Il faut aussi donner le type d’erreurs (a choisir entre substitutions
uniquement, ou bien substitutions / insertions / suppressions). La fonction renvoie le
nombre d’erreurs trouvées.

3.4.4.4 La composition

composition[nucléotides, relation, seuill, seuil2, cotit_min, Ty, transformateur|(x;, x;)
La fonction de cotit de composition évalue a quel point la proportion de certains nucléo-
tides est supérieure ou inférieure a des seuils donnés. Dans la pratique, la fonction de
colit attend un opérateur de comparaison (< ou >), deux seuils (un seuil minimum et un
seuil maximum) et deux colts (un cot minimum et un coiit maximum). Si l'opérateur
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F1G. 3.15 — Deux fonctions de cofit.

de comparaison est >, alors le colit maximal sera donné si la proportion de nucléotides
descend en dessous du seuil minimal. Elle donne le cotit minimal si la proportion passe
au-dessus du seuil maximal. Entre les seuils, la fonction est prolongée par continuité,
de fagon & garder une fonction affine par morceaux (cf. figure 3.15(a)). Les nucléotides
donnés en parameétres servent le plus souvent a définir le (G+C)% ou le (A+T)% et
sont donc souvent CG ou AT.

Si I’on souhaite modéliser la composition sous la forme dure, c’est-a-dire si ’on veut
que le score renvoyé soit zéro ou T, alors un seul seuil est donné. Toute proportion des
nucléotides en deca du seuil sera interprétée comme une violation.

Exemple 3.9 La densité de nucléotides G et C entre les positions x1 et xo peut étre
prise en compte par cette fonction de codt. On peut par exemple imposer une proportion
minimale de 75 % et une proportion mazimale de 100 %, les cotits possibles allant de
zéro 4 deuzr. On modélise alors cet élément de structure sous la forme souple.

3.4.4.5 L’espaceur

espaceur|distl, dist2, dist3, dist4, seuill, seuil2, codit_min, Ty, transformateur](z;, z;)
La fonction d’espaceur évalue la distance relative entre deux variables-positions. Cette
fonction utilise comme paramétres quatre distances et deux coits (un coiit minimal et
un maximal). Si les deux variables sont trop proches (c’est-a-dire si la distance entre
les deux variables est inférieure & distl), ou si les deux variables sont trop éloignées
(si la distance entre les deux variables est supérieure a dist4), alors le coit donné est
le coiit maximal. Si la distance entre ces variable est la distance désirée (c’est-a-dire,
si elle se situe entre dist2 et dist3), alors le colit minimal est attribué. Pour les autres
cas, on prolonge la fonction par continuité, de maniére & garder une fonction affine par
morceaux (cf. figure 3.15(b)).

Si I’on souhaite modéliser I’espaceur sous la forme dure, seules dist2 et dist3 sont
utilisées. Elles donnent les distances minimale et maximale que I'on peut avoir entre les
deux variables données en paramétres.
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Exemple 3.10 Dans notre exemple du pARN a boite H/ACA, on peut aussi utiliser
quelques contraintes dures d’espacement. La contrainte d’espacement permet de contraindre
la distance entre les positions xg et xg. Les distances autorisées vont alors de quatre a
vingt-deuz. Il ne semble en revanche pas exister de distance préférencielle entre xg et
xg9. Dans ce cas, nous n'utilisons pas de fonction de cotdt supplémentaire.

3.4.4.6 Traduction nombre d’erreurs / scores

Afin de permettre encore plus de souplesse sur les scores des fonctions de cofits,
nous avons donné & 'utilisateur la possibilité de définir pour chaque fonction de coft
une fonction qui, & un nombre d’erreurs donné, associe un score. L’utilisateur peut alors
spécifier que si le nombre d’erreurs est n, alors le score retourné sera fi,q(n), oU firad
est une fonction donnée en extension par 1'utilisateur.

Cette traduction est utilisable sur toutes les fonctions de cotit ol les scores renvoyés
sont basés sur un nombre d’erreurs : mots, hélices de tout type, duplex, répétitions. Il
existe toutefois une restriction importante & ce mécanisme : fi.q doit absolument, pour
des raisons algorithmiques, étre une fonction croissante. Néanmoins, si la signature est
correctement définie, il est logique de préférer les solutions ayant un nombre minimal
d’erreurs.

3.5 Conclusion

Nous avons ici présenté les modélisations proposées par David Gilbert et Patri-
cia Thébault du probléme de la localisation d’ARN. Tous deux utilisent les réseaux
de contraintes. Nous avons vu que ces approches, si elles donnaient de bons résultats,
manquaient d’expressivité par le fait qu’elles ne pouvaient pas gérer de mécanisme de
cotlit. Nous avons donc utilisé un formalisme, appelé réseau de contraintes pondérées,
qui étend celui des réseaux de contraintes et qui gére les scores. Nous avons donc re-
pris et étendu les modélisations proposées, et nous avons ajouté quelques fonctions de
colit supplémentaires, contrdlant le (G+C)% ou les appariements non-canoniques. Nous
avons vu que l'utilisation des coiits permettait notamment d’exprimer des préférences,
ce qui représente un pouvoir d’expressivité important pour le modélisateur.

Deux questions restent encore en suspens. La premiére est de savoir si ’on n’a pas
oublié d’élément de structure & modéliser. A ce jour, nous avons par exemple pensé 3
une variante de la fonction de cotit de duplex, qui prendrait en entrée non pas une seule,
mais plusieurs séquences cibles. Cela permettrait de traiter plus simplement les cas ou
un ARN peut s’apparier avec un des ARN de transfert (il y en a au moins une vingtaine
dans chaque organisme), ce qui est le cas des petits ARN a boite C/D [BCH02].

Il serait également intéressant de complexifier les fonctions de cotit. Prenons par
exemple le cas du mot. Une nouvelle fonction de coiit pourrait prendre en entrée non
pas un mot-consensus, mais une matrice de poids position-spécifique (présentée dans
le paragraphe 2.2.2.1). Le coiit donné par la fonction dépendrait du score donné par la
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matrice. Le choix des chaines de Markov cachées (présentées dans le méme paragraphe)
pourrait aussi étre intéressant pour autoriser les insertions et les suppressions.

Une seconde question est le choix du formalisme. Utiliser un cadre d’optimisation
combinatoire dont la question de décision associée est NP-complet semble étre plus &
méme de répondre & problémes réalistes, notamment par rapport aux formalismes po-
lynomiaux. Mais est-ce suffisant 7 On ne peut par exemple pas modéliser simplement
de disjonction : on recherche soit un mot, soit une hélice. D’autres recherches complé-
mentaires pourraient s’orienter sur les mécanismes supportant ce type de spécification
comme [HSD95] ou [Lho03].
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Chapitre 4

Algorithmes de résolution de
réseaux de contraintes pondérées

Nous avons détaillé dans le chapitre précédent la modélisation de notre probléme
dans le cadre des réseaux de contraintes pondérées. L’apport d’un tel formalisme est
multiple. Il offre tout d’abord un cadre mathématique rigoureux, il permet de modéliser
des éléments de structure par une fonction de coit, et donc ’ajout d’'un élément de
structure se fait simplement par I'implantation d’une nouvelle fonction de cotit. De plus,
la recherche en intelligence artificielle a proposé, notamment durant la derniére décennie,
de nombreuses méthodes de résolution efficaces des réseaux de contraintes pondérées.
Enfin, par rapport aux réseaux de contraintes classiques, la possibilité de donner un
colit aux solutions prédites permet de rendre encore plus pertinent le modéle.

Dans la pratique, les réseaux de contraintes, pondérées ou non, utilisent des tech-
niques dites de filtrage par cohérence locale pour accélerer la recherche. Nous avons pré-
senté dans le paragraphe 3.3.1.3 quelques méthodes de filtrages par cohérence locale ap-
plicables aux réseaux de contraintes classiques. Nous avons, dans le paragraphe 3.4.2.2,
mentionné qu’il en existait aussi dans les réseaux de contraintes pondérées, sans en avoir
détaillé aucune. Nous les présenterons ici.

Ce chapitre s’articule de la maniére suivante. Nous présenterons le principe du fil-
trage par cohérence locale dans le cadre des réseaux de contraintes pondérées. Nous
présenterons dans un premier temps les filtrages existants. Nous présenterons ensuite
deux filtrages que nous avons concu dans le cadre de nos recherches : le filtrage par co-
hérence eristentielle, qui, méme s’il ne peut s’appliquer & la recherche d’ARNnc, donne
de bons résultats dans d’autres types de problémes et le filtrage par cohérence d’arc
auz bornes, que nous avons développé pour la recherche d’ARNnc. Nous comparerons
ce dernier filtrage avec une autre modélisation se basant sur les réseaux de contraintes
classiques.

Les algorithmes que nous allons présenter sont souvent nommés par un acronyme.
Il est parfois d’usage d’utiliser en francais les acronymes anglais. Nous avons toutefois
préféré, a chaque fois que c’était possible, les traduire en francais, afin de privilégier une
certaine cohérence linguistique.
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4.1 Propriétés de cohérence locale

Nous détaillons ici les principales méthodes de filtrage applicables aux réseaux de
contraintes pondérées.

4.1.1 Propriétés classiques
4.1.1.1 Cohérence de nceud (CN)

Une des propriétés les plus simples que ’on puisse établir est la cohérence de neud
(CN) [Lar02]. Elle est appelée node consistency ou NC' en anglais.

Définition 4.1 Une variable x; est neeud-cohérente si :
— Jv; € Dy, ci(v;)) =0 (v; est alors appelé support unaire de x;) et
- Yv; € D, e @ ci(vy) < T.
Un réseau est neud-cohérent si toutes ses variables le sont.
Une valeur non valide est une valeur qui ne respecte pas la seconde assertion de CN.

Dans la définition précédente, ¢; correspond & la fonction de colit unaire dont la
portée est exactement z;, et cy est la fonction de colit d’arité nulle. L’exemple sui-
vant illustre cette propriété, ainsi que le role particuliérement important que joue cette
derniére fonction de cofit.

Exemple 4.1 Nous reprenons ici 'ezemple 3.2. On peut remarquer que la variable x4
ne respecte pas la premiére régle de la définition : tous les coits unaires sont stricte-
ment positifs. Etant donné que o devra étre affectée, cela signifie que toute solution
aura un codt minimum de un. Ce codt représente donc un minorant du codt de toutes
les solutions, mous voulons donc augmenter cy de un. Afin de conserver l’équivalence
du probléme d’origine et du probléeme de départ, il nous faut donc retrancher ce coit
de un a tous les coiits unaires de xo. Cette opération s’appelle la projection unaire,
implantée dans la fonction 7 (ProjectionUnaire). Le résultat de son exécution est donné
figure 4.1(b).

On peut maintenant voir que la valeur a de la variable x1 ne respecte pas la seconde
propriété de la définition de CN. De fait, le coit de ’affectation x1 & a vaut cg+c1(a) =
14+ 3 =4 = T. L’affectation a «— x1 ne peut donc participer & aucune solution du
probléme ; la valeur peut donc étre effacée, ce que fait la fonction 8 (SuppressionValeurs).
Le résultat est donné dans la figure 4.1(c), qui est CN.

La fonction 7 (ProjectionUnaire) établit un support unaire et donc la premiére pro-
priété de la définition de CN. Sa valeur de retour, pour 'instant inutilisée, s’avérera
importante par la suite. La fonction 8 (SuppressionValeurs) enléve les valeurs dont le
colit unaire est trop élevé. L’intérét de la valeur de drapeau sera aussi révélé par la
suite. Les preuves de correction et la recherche des complexités théoriques en temps
et en mémoire ont été données dans [Lar02]. Nous les rappellerons ici car elles seront
utilisées dans les algorithmes suivants.
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(a) Probléme originel. (b) Etablissement de (c) FEtablissement de
la premiére propriété la seconde propriété de
de CN. CN.

F1G. 4.1 — Etablissement de CN

Propriété 4.1 L’algorithme de la procédure 9 (CN) est correct. Les complexités tem-
porelle et spatiale de Ualgorithme établissant CN sont O(nd), ot n est le nombre de
variables du probléme, et d la taille mazimale des domaines.

Fonction 7 — ProjectionUnaire(z; € X') : booléen
MLn «— minviepi{ci (Uz)} ;
pour chaque v; € D; faire
| ci(v;) < ¢i(v;) ©min ;
1 Cy «— Ccg B min ;
2 si (cg = T) alors
| lever incohérence ;
retourner (min > 0) ;

Fonction 8 — SuppressionValeurs(z; € X') : booléen
drapeau «— faux ;
pour chaque v; € D, faire
si (cg @ c;(v;) = T) alors
drapeau < vrai ;
L Di — Di\{vi} ;

si (D; = @) alors
| lever incohérence ;
retourner drapeau ;

Preuve 4.1 ProjectionUnaire(x;) établit la premiére propriété de la définition de CN
sur la variable x;, et SuppressionValeurs(z;) établit bien la seconde propriété. La question
qui reste & se poser est de savoir si la seconde fonction n’efface pas un support unaire.
Il faudrait dans ce cas rétablir le support unaire de la variable. Ce n’est pas le cas,
car SuppressionValeurs n’enléve une valeur v; de x; que si cg @ ¢;(v;) = T. Si v; est un
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Procédure 9 — CN

pour chaque z; € X faire
| ProjectionUnaire(z;) ;

pour chaque z; € X faire
| SuppressionValeurs(z;) ;

support unaire, alors ¢(v;) = 0, et donc ¢z = T. Cela signifierait que notre probléme
est incohérent. Si c’était le cas, alors la ligne 2 aurait levé une exception, puisque la
seule ligne qui fait augmenter cg est la ligne 1. SuppressionValeurs ne détruit donc pas
de support unaire.

Concernant la complexité temporelle, SuppressionValeurs et ProjectionUnaire s’éta-
blissent en temps O(d), ou d est la taille du plus grand domaine. La complexité tem-
porelle est donc de O(nd). Etant donné que I'on peut enlever de chaque domaine toute
valeur, la complexité spatiale est elle aussi de O(nd). O

4.1.1.2 Cohérence d’arc (CA)

Il existe aussi une autre propriété de cohérence locale, plus forte que la précédente,
dont ’équivalent dans les réseaux de contraintes classiques est trés utilisé : la cohérence
d’arc (CA), appelée arc consistency ou AC en anglais [Sch00, Lar02|. Cette propriété
fait intervenir le voisinage d’une variable.

Définition 4.2 Le voisinage d’une variable x; est l’ensemble des variables défini par :
V(x;) ={z; € X\ {x;}|Fc € C, {z;,2;} Cwvar(c)}

Définition 4.3 Une variable x; est arc-cohérente si :
- Ve e C,z; € var(c) = Yv; € D;,3a € L(var(c) \ {z;}),claU{(z; — v;)}) =0 (a
est alors appelé support de v;) et
— x; est neeud-cohérente.
Un réseau est arc-cohérent si toutes ses variables le sont.

Remarque 4.1 Sile réseau est binaire, c¢’est-a-dire si toutes les fonctions de coit ont
une arité d’au plus deux, alors la premiére propriété de la définition de CA se réécrit
en :

V.%'j S V(xi),vm eD;, 3?}]‘ S Dj,cij(vi,vj) =0

L’exemple suivant illustre cette propriété.

Exemple 4.2 Nous reprenons le petit probléme de la figure précédente, dessiné en 4.2(a).
Il est a noter que tous les coits de ci2 partant de la valeur b de x1 sont strictement
positifs. Cela ne respecte pas la premiére propriété de la définition de CA. De fait, toute
solution ou l'on affecte x1 6 b donnera au minimum un codt de 1, puisqu’il faudra aussi
affecter o G une valeur. Afin de « simplifier » le probléme, on peut augmenter le codt
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Cg—l—l——4 Cg—QT—Zl

=

(a) Probléme originel. (b) Etablissement de (c) FEtablissement de
la premiére propriété CN
de CA.

F1a. 4.2 — Etablissement de CA

unaire de (r1,b) de 1. C’est ce que l'on fait, en prenant soin de retrancher ce coit
de la fonction binaire. Cette opération s’appelle la projection, et elle est établie par la
fonction 10. Le nouveau probléme, est dessiné en 4.2(b). Apres application de CN (voir

figure 4.2(c)), le probléme est CA.

Fonction 10 — Projection(z; € X', x; € V(x;),v; € D;) : booléen

drapeau «+ faux ;
min — miny,ep, {ci;(vi, vj)} ;
si (min > 0) alors
drapeau «— (c;(v;) = 0) ;
pour chaque v; € D, faire
L cij(vi,v5) « eij(viy v5) © min ;
¢i(vy) «— ¢i(vi) ® min ;
retourner drapeau ;

L’algorithme 12 (CA) établit la cohérence d’arc et nous allons prouver sa correction,
initialement démontrée dans [Lar02]. Cette propriété sera elle aussi réutilisée par la

suite.

Fonction 11 — EtablissementSupport(z; € X, z; € V(z;)) : booléen

drapeau — faux ;

pour chaque v; € D, faire
| drapeau «— drapeau V Projection(xz;, zj,v;) ;

retourner drapeau ;

Propriété 4.2 L’algorithme CA décrit dans la procédure 12 est correct.

Preuve 4.2 La cohérence d’arc utilise les nouvelles fonctions Projection(x;, x5, v;) et EtablissementSupp
La premiére fonction établit le support de la valeur v; de x; par rapport a la fonction de
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Procédure 12 — CA
3 CN ;
Q=X
4 tant que (Q # @) faire
xj < Extraire(Q) ;
pour chaque z; € V(x;) faire
si (EtablissementSupport(z;,z;)) alors
| ProjectionUnaire(z;) ;

7 si (SuppressionValeurs(x;)) alors
L @ = QuU{xi};

pour chaque z; € X faire

8 si (SuppressionValeurs(zx;)) alors

| L Q—Qufai};

colit ¢;;. Elle renvoie le booléen vrai si la projection a fait augmenter le colt unaire de
v; de zéro & une valeur strictement positive. La seconde fonction, EtablissementSupport,
établit un support pour toutes les valeurs de x; par rapport & c¢;;, en utilisant la pre-
miére fonction. Elle renvoie vrai si I'une des projections a fait augmenter un cotit unaire
de zéro & une valeur strictement positive. L’intérét de cette valeur de retour apparaitra
sous peu.

L’ensemble ) regroupe toutes les variables telles qu'une variable voisine pourrait
avoir perdu un support par rapport & elle. En d’autres termes, a la ligne 4 :

Z; ¢ Q = Vax; € V(xj),vm S Di,a?}j S Dj,cij(vi,vj) =0

Vérifions que ceci est vrai. Au début, toutes les variables sont dans @), et la propriété est
donc vraie. Lorsqu’une variable est dans @), si ’algorithme termine, cette variable sera
dépilée et EtablissementSupport vérifiera tous les supports de ses voisins par rapport &
elle. L’algorithme établit donc bien CA sur les voisins de z;.

Au cours de l'algorithme, des propriétés peuvent étre brisées. Recherchons les cas
ou la valeur d’une variable perd son support. Les fonctions de cotit binaires ne sont
modifiées que par la fonction Projection, et donc les cofits binaires décroissent lors de
I’application de CA. Il n’existe alors quun seul moyen pour une variable de perdre un
support : ce support a été supprimé par la fonction SuppressionValeurs. Lorsqu’une valeur
est supprimée, la fonction SuppressionValeurs retourne vrai, et la variable contenant cette
valeur est empilée dans (), car une voisine pourrait avoir perdu un support. Donc quand
I’algorithme termine, () est vide et toutes les valeurs ont un support par rapport a toutes
les variables voisines.

Vérifions maintenant que toutes les variables sont aussi CN. Elles le sont au début
de I’algorithme, grace a ’appel a CN de la ligne 3. La premiére propriété de CN, forgant
I’existence d’un support unaire, peut &tre détruite lorsqu’un coiit unaire augmente. Ce
n’est le cas que lors d'une projection. Si le support unaire d’'une variable a disparu,
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cela implique que l'on a fait augmenter un colt unaire de zéro & une valeur strictement
positive, et donc EtablissementSupport a donné une valeur de retour valant vrai. Dans
ce cas, la fonction ProjectionUnaire est appelée & la ligne 6.

Il est de plus possible de rendre un cofit unaire non valide, c’est & dire de briser
la seconde propriété de CN soit en faisant augmenter cg, soit en faisant augmenter le
colit unaire d’une variable. Seule EtablissementSupport peut augmenter un cott unaire,
et seule ProjectionUnaire peut augmenter cy. Au cas ou EtablissementSupport aurait
rendu une valeur non valide, on appelle SuppressionValeurs & la ligne 7 sur la variable
dont un colit unaire pourrait avoir augmenté. Et au cas ou ProjectionUnaire aurait fait
augmenter cg, on applique SuppressionValeurs & la ligne 8 sur toutes les valeurs de
toutes les variables. A la fin de l’algorithme, chaque variable est donc CN. Ceci prouve
la propriété. O

Nous donnons ici la complexité temporelle de ’algorithme.

Propriété 4.3 L’algorithme précédent termine en temps O(ed® + n2d?), ot e est le
nombre de fonctions de codt du probléme, n, le nombre de variables, et d la taille maxi-
male des domaines.

Preuve 4.3 Tout d’abord, les fonctions ProjectionUnaire, Projection et SuppressionVa-
leurs ont une complexité temporelle de O(d), et donc EtablissementSupport a une com-
plexité temporelle de O(d?).

Tentons maintenant de trouver combien de fois la ligne 5 est appelée. Considérons
une fonction de cofit binaire c¢;;. Dans la fonction EtablissementSupport, 'algorithme
peut étre amené & trouver des supports de x; ou xj, selon que I'une ou l'autre des
variables a été dépilée de Q. Or une variable n’est insérée dans () qu’au début, ou bien
lorsqu’une de ses valeurs a été supprimée (lignes 7 et 8). Donc, chaque fonction de cott
est examinée au maximum 2(d 4 1) fois pour I’établissement des supports, et donc la
ligne 5 est appelée au maximum 2e(d + 1) fois.

Etant donné que chaque variable est empilée au plus d + 1 fois dans @, la boucle de
la ligne 4 est appelée au plus n(d + 1) fois, et la ligne 7, n?(d + 1) fois. La complexité
de 'algorithme est donc O(ed® + n2d?). O

Une légeére amélioration apportée a ’algorithme établissant CA consiste & remar-
quer qu’il ne faut revérifier tous les coflits unaires que lorsque cy augmente. La pro-
cédure 13 (CA2) décrit ce nouvel algorithme. Les lignes inchangées par rapport a la
procédure 12 (CA) ont été grisées. La complexité temporelle passe de O(ed® + n%d?) a
O(ed? + min{T,nd} x nd).

Preuve 4.4 Nous avons vu dans la preuve précédente que, lorsque cy augmente, il
faut revérifier la validité de tous les cofits unaires. A la différence de ’algorithme CA,
CA2 utilise un booléen drapeau qui est vrai lorsqu’au moins un appel ProjectionUnaire
renvoie vrai. C’est le cas lorsque cy a augmenté.

La condition de la ligne 9 ne peut pas étre vraie plus de T fois (car sinon cg > T),
ou nd fois (les domaines sont sinon tous vides). La complexité de la ligne 10 passe donc
4 O(min{T,nd} x nd), et celle de I’algorithme complet, & O(ed® +min{T,nd} x nd). O
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Procédure 13 — CA2
Q— X ;
CN;
tant que (Q # 9) faire
x;j < Extraire(Q) ;
drapeau < faux ;
pour chaque z; € V(z;) faire
si (EtablissementSupport(z;,z;)) alors
| drapeau — drapeau \ ProjectionUnaire(z;) ;

si (SuppressionValeurs(z;)) alors

i | Q@ —QU{x};

9 si (drapeau) alors

pour chaque z; € X faire
L si (SuppressionValeurs(z;)) alors

10

L Q—QU{z;};

Cette optimisation, que nous avons mise en évidence dans le cadre de nos recherche,
n’apporte d’amélioration que du point de vue théorique. En effet, le solveur que nous
utilisons, TOULBAR' [LS03, HLdGZ05|, implante déja un tel mécanisme.

Il reste encore a déterminer la complexité spatiale des algorithmes. La complexité
des algorithmes précédemment décrits est de O(ed?), puisque les cotits binaires sont mo-
difiés. [CS04] décrit comment réduire cette complexité. Dans la pratique, on ne modifie
pas la valeur des cofits dans Projection, mais on utilise de nouvelles structures de don-
nées A(x;,xj,v;), stockant le coit qui a été projeté des fonctions de cotit binaires ¢;; sur
la valeur v; € D;. Le code réellement utilisé est décrit dans la fonction 14 (Projection2).

Les matrices de colits données en entrée de 'algorithme ne sont donc pas modifiées,
et nous nommerons par exemple c;jj(v;,v;) le coit originel de 'affectation de (z; —
v;, xj < v;) donné par la fonction de cott ¢;j. ¢;j(vs,v;) désignera donc quant a lui le
cotit courant de cette affectation, qui vaut cij(v;, vj) © (A(xs, x5, vi) ® A(xs, xj,v;5)). Ne
sont donc modifiés dans tout ’algorithme que les A, ainsi que les cofits unaires et cg.
La complexité spatiale devient ainsi O(ed).

Si T vaut un, ou si tous les colits sont soit T, soit zéro, appliquer la cohérence
d’arc dans le RCP revient & appliquer la cohérence d’arc dans le réseau de contraintes
classiques équivalent. Il existe toutefois une différence de magnitude d’ordre d, lorsque
I’on compare les complexités temporelles des deux algorithmes : dans le cas classique,
CA peut s’établir en temps O(ed?). L’optimalité de la cohérence d’arc dans les réseaux
de contraintes pondérées n’a pas été prouvée, mais la différence de complexité des al-
gorithmes peut s’expliquer ainsi. Dans le cas classique, en utilisant des algorithmes de
type AC2001/3.1 [BRYZ05], le temps passé & trouver le support d’une valeur par rap-
port & une contrainte binaire se fait en temps cumulé linéaire par rapport a la taille du

! Accessible sur http://carlit.toulouse.inra.fr/cgi- bin /awki.cgi/ ToolBarlntro.
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Fonction 14 — Projection2(z; € X, z; € V(z;),v; € D;) : booléen

drapeau < faux ;
min < min, cp;{¢i;j(vi, v;) : v; € Di} ;
si (min > 0) alors
drapeau — (¢;(v;) = 0) ;
Az, z5,v;) — Axi, xj,v;) & min ;
ci(v;) « ¢;(v;) & min ;

retourner drapeau ;

plus grand domaine. Pour arriver & cette complexité, AC2001/3.1 utilise le fait qu’une
valeur est ou n’est pas le support d’'une valeur d’une autre variable. Dans les réseaux de
contraintes pondérées, le probléme est 1égérement différent : une valeur, qui initialement
n’est pas un support peut devenir un support (suite a une projection, notamment). Ceci
peut expliquer le surcotit en d de la complexité dans le cas pondéré.

Une autre différence entre les deux formalismes est que, dans le cas classique, il
n’existe qu’une seule fermeture arc-cohérente, ce qui n’est pas vrai dans le cas pondéré
(cf. [Sch00, CS04]). En d’autres termes, I’établissement de la cohérence d’arc dans le cas
pondéré ne conflue pas et 'ordre des opérations établissant CA a donc une importance.

4.1.1.3 Cohérence d’arc compléte (CAC)

Si 'on veut maintenant chercher & définir une propriété de cohérence locale plus
forte, on peut tenter de définir la cohérence d’arc compléte dans les réseaux de contraintes
pondérées binaires. Cette propriété est appelée full arc consistency ou FAC en anglais.

Définition 4.4 Une variable z; est complétement arc-cohérente (CAC) si :
- Yv; € D;,Vz; € V(x;),3v; € Dj,cij(vi,v;) ® cj(vj) = 0 (v est appelé support
complet de v; par rapport c;;) et
— x; est neeud-cohérente.
Un réseau est complétement arc-cohérent si toutes ses variables le sont.

Malheureusement, il existe des réseaux qui n’ont pas de fermeture CAC. Le théoréme
suivant le prouve.

Propriété 4.4 Le probléme de la figure 4.3 ne contient pas de fermeture CAC.

Preuve 4.5 Toute propriété de cohérence locale doit laisser inchangée la distribution
des coflits sur ’ensemble des affectations. La propriété n’ajoute pas de variable au pro-
bléme, ni de valeur. On a donc les égalités suivantes :

ce @ ci(a) @ ca(a,a) ®ca(a) =1, (4.1)
¢ @ ci(a) @ ca(a,b) @ ea(b) =1, (4.2)
co ® c1(b) ® ci2(b,a) & ca(a) =0, (4.3)
co @ c1(b) B c12(b,b) B ca(b) = 1. (4.4)
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cg =0,T=4

1 2
a| O O]
b b

FiG. 4.3 — Un réseau n’admettant pas de fermeture CAC.

Etant donné que tous les cotits sont positifs ou nuls, alors la formule 4.3 implique :
cg = c1(b) = c12(b,a) = ca(a) =0 (4.5)

Avec les égalités 4.5 et en observant que tous les cotits ne peuvent pas valoir plus de un,
les formules 4.1, 4.2 et 4.4 peuvent se réécrire de la maniére suivante :

c1(a) + ci2(a,a) =1, (4.6)
c1(a) + cr2(a, b) + co(b) =1, .
Clg(b, b) + CQ(b) =1. (48)

Traduisons maintenant le fait que (1 < a) et (z2 < b) ont un support complet :

Jv; € Dj, cia(a,v;) ® ca(vj)

0
Jv; € D;, Clg(vi, b) D (’UZ) 0

Comme chaque variable n’a que deux valeurs possibles, et en exploitant la forumule 4.5,
il est facile de donner tous les cas possibles des deux formules précédentes :

c12(a,a) =0 Y c12(a,b) + c2(b) =0 (4.9)
012(a, b) + cl(a) =0 V Clg(b, b) =0 (410)
Notons que si ¢12(a,a) = 0, alors par I’égalité 4.6, ¢1(a) = 1. De méme, si c¢12(a,b) +

c2(b) = 0, alors par 1'égalité 4.7, ¢1(a) = 1. Donc, par la formule 4.9, ¢;(a) = 1. Dans
ce cas :

c12(b,b) =0 en appliquant la formule 4.10
ca(b) =1 par 4.8, et donc
c1(a) + c12(a, b) + ca(b) > 2

Ce qui est en contradiction avec 4.7. Il n’existe donc pas de fermeture CAC pour
I’exemple donné. U

Cette propriété de cohérence locale semble donc inutile en pratique. On peut tou-
tefois garder 1'idée de support complet et tenter de 1'utiliser dans une autre cohérence
locale. C’est ce que nous ferons dans les deux prochains paragraphes.
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4.1.1.4 Cohérence d’arc directionnelle (CAD)

11 est possible d’établir une propriété de cohérence locale plus faible que la cohérence
d’arc compléte mais qui utilise aussi 'idée de supports complets : la cohérence d’arc
directionnelle (CAD) [Coo003]. Celle-ci n’établit la cohérence d’arc compléte que dans
un sens. Cette propriété est appelée directional arc consistency ou DAC en anglais.

Définition 4.5 On ordonne ici toutes les variables du probléme selon un ordre arbi-
traire. Par convention, nous dirons ici que x; < x; s1 1 < j. On définit de plus le
voisinage inférieur V'~ (x;) de la variable x; par l’ensemble :

V_(xz) = V(.%'Z) N {.%'j € X]xj < 1‘2}

On définit le voisinage supérieur par symétrie.
Une variable x; est directionnellement arc-cohérente si :
- Va; € VT (z;),Yv; € D;,3vj € Dj,cij(vi,v5) ® ¢j(v;) = 0 (vj est alors appelé le
support complet de v;) et
— x; est neud-cohérente.
Un réseau est directionnellement arc-cohérent si toutes ses variables le sont.

L’exemple suivant illustre cette propriété.

Exemple 4.3 Considérons le probléme 4.4(a). Nous pouvons noter que la valeur a de
x1 n’a pas de support complet par rapport 6 T : si xo prend la valeur a, alors la fonction
de codt binaire donne un, si xo prend la valeur b, alors la fonction de codt unaire donne
un. Pour n’importe quelle valeur de xo, si x1 vaut a, alors on aura un codt de un. Nous
voulons rendre ceci plus explicite en étendant un codt de un de la valeur b de x5 sur
la fonction de codt binaire (cf. figure 4.4(b)). L’extension est l'opération duale de la
projection. On peut ensuite projeter un codt de un sur la valeur a de x1. C’est ce que
Uon fait dans la figure 4.4(c). La variable x1 n’a plus de support unaire, on peut donc
projeter un codt de un sur cg. Le réseau de la figure 4.4(d) est CAD.

Cette propriété, qui tend a accumuler les cotits vers les variables de plus petit indice,
peut s'établir en O(ed?), avec un espace de O(ed). Dans la pratique, il est possible
d’utiliser CA et CAD simultanément, dans une propriété de cohérence locale appelée
cohérence d’arc compléte directionnelle (CACD) [Coo03, LS03|. Elle est appelée full
directional arc consistency (FDAC) en anglais.

Définition 4.6 Une wvariable est complétement et directionnellement arc-cohérente si
elle est arc-cohérente et directionnellement arc-cohérente.

Un réseau est complétement et directionnellement arc-cohérent si toutes ses variables
le sont.

Propriété 4.5 La procédure 19 (CACD) rend un probléme CACD.
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Co :O,T:4
x2

1 2 1
[O—1O) [O—T10)+ - :

(c) Projection de 1 sur
(z1,a).

CgZO,T:4

(a) Probléme originel. (b) Extension de 1 de
(1'2, b)

Cy :1,T:4
x1 x2

a a

0| O OlL

(d) Projection de 1 sur

Cy.

F1G. 4.4 — Etablissement de la cohérence d’arc directionnelle.

Procédure 15 — Extension(z; € X, x; € V(z;),vj € Dj, e € E)

cj(vj) < cj(vj) S e;
A(:Uj,xi’vj) — A(x]’xl’vj) oe;

Fonction 16 — EtablissementSupportComplet(z; € X, x; € V(x;)) : booléen

drapeau «— faux ;
pour chaque v; € D; faire
min < miny, ep,{ci;(vi, v;) © ¢j(v))} 5
si (min > 0) alors
pour chaque v; € D; faire
L si (cij(ui,vj) 7é T) alors
| Extension(x;, zj,v;, ¢;j(vi, vj) © min)

drapeau < drapeau V Projection(x;, x;,v;) ;

retourner drapeau ;
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Procédure 17 — CAD

11

12
13
14

15

16

drapeau — faux ;

tant que (R # o) faire
xj — maxzkeR Tk

R — R\ {z;};

pour chaque z; € V™ (z;) faire

si (EtablissementSupportComplet(z;,z;)) alors
L R— RU{x;};

drapeau «— drapeau \ ProjectionUnaire(x;) ;

si (SuppressionValeurs(x;)) alors

| L Q—Qufai};

si (drapeau) alors
pour chaque z; € X faire
L si (SuppressionValeurs(x;)) alors

| Q= QU{zi};

Procédure 18 — CA3

17

18
19

20

tant que (Q # @) faire
xj < Extraire(Q) ;
drapeau <+ faux ;
pour chaque z; € V1 (z;) faire
si (EtablissementSupport(z;,z;)) alors
R — RU{x;};
L drapeau «— drapeau V ProjectionUnaire(z;) ;
si (SuppressionValeurs(x;)) alors

i | Q —QU{z};

i (drapeau) alors
pour chaque z; € X faire
L si (SuppressionValeurs(z;)) alors

L Q= QU{x}:

w

Procédure 19 — CACD

Q— X,

R— X ;

CN;

tant que ((Q # 9) A (R # ©)) faire
CA3 ;
CAD ;




92 Algorithmes de résolution de réseaux de contraintes pondérées

Preuve 4.6 La cohérence d’arc compléte et directionnelle utilise deux procédures prin-
cipales : la procédure 18 (CA3), qui établit la cohérence d’arc et présente peu de diffé-
rences avec la procédure 13 (CA2), et la procédure 17 (CAD) qui établit la cohérence d’arc
directionnelle. Celle-ci utilise notamment la fonction 16 (EtablissementSupportComplet),
qui établit le support complet d’une variable, et renvoie vrai si elle fait passer un cott
unaire de zéro & une valeur strictement positive. Cette fonction & son tour utilise la
procédure 15 (Extension), qui étend un cotit unaire.

Prouvons d’abord que CAD rend le probléme CAD. Pour cela, nous utiliserons un
ensemble R contenant toutes les variables dont un plus petit voisin pourrait ne pas
avoir de support complet par rapport & elles. Nous prouverons que l'assertion suivante
est vraie & la ligne 11 durant ’exécution du programme :

T € R=Vx; € V7($j),vvi e D, Elvj € Dj,cij(vi,vj) D cj(vj) =0

Initialement, R contient toutes les variables et donc l'invariant est vrai. Ensuite, la fonc-
tion EtablissementSupportComplet(aci,xj,vi), appelé a la ligne 12, établit effectivement
un support complet aux valeurs v; des plus petits voisins z; des variables z; dépilées de
R.

Recherchons maintenant les actions pouvant mener & la perte du support complet
de v; de z;, par rapport a ¢;j, oll x; < x. v; peut perdre un support complet si un cofit
binaire augmente, si le support est supprimé, ou si un colt unaire augmente. Un cotit
binaire ne peut augmenter que par extension, lors de 1’établissement de CAD. Or, par
définition, il ne peut y avoir d’extension de z; sur ¢;;, puisque x; < z;. Le support v;
ne peut étre supprimé que parce que le coflit unaire dépasse T — cy. Mais puisque v;
est support complet de v;, alors ¢;(v;) = 0, et donc ¢ = T, ce qui n'est pas possible,
car incohérence du réseau aurait été détectée avant. Il reste un dernier cas : le cott
unaire de v; a augmenté, ce qui arrive lorsqu’un cofit est projeté sur cette valeur. C’est
pour cela qu’a chaque fois qu’une projection fait augmenter le colit unaire de la valeur
d’une variable de zéro & une valeur strictement positive, la variable est empilée dans R
(ligne 18). Si I’algorithme termine, il établit donc bien CAD.

Il reste maintenant & voir dans quelle mesure 1’établissement de CAD détruit la
propriété CA. CA peut étre détruite lorsqu’un support est perdu. Ce support peut étre
perdu lors de la suppression de cette valeur. Dans ce cas, la variable est empilée dans
Q. Le support peut étre perdu car CAD a étendu un cott binaire, par exemple de x;
vers c;;. Dans ce cas, si v; de x; est le support de v; de xj, on a :

— avant Pextension de EtablissementSupportComplet, cij(vi,v5) =0,

— apres l'extension, ¢;;(vi,vj) = min,

— aprés la projection, ¢;j(v;,vj) = 0, et donc le support n’est pas perdu.

La premiére propriété de CN, forcant I'existance d’un colit unaire, peut é&tre brisée par
CAD, apreés une projection. Si c’est le cas, alors un colit unaire a di passer de zéro a une
valeur strictement positive, et alors EtablissementSupportComplet (ligne 12) a renvoyé
vrai. Si c’est le cas, alors on appelle EtablissementSupportUnaire & la ligne 14.

La seconde propriété de CN peut étre détruite lorsque le coiit unaire d’une valeur
augmente, ce qui est le cas aprés une projection, et donc aprés EtablissementSupport-
Complet. C’est pourquoi on appelle SuppressionValeurs (ligne 15) pour enlever les valeurs
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non valides. La seconde propriété de CN peut aussi étre brisée lors de l'augmentation
de cg, dans la fonction ProjectionUnaire. Si c’est le cas, alors le booléen drapeau prend
la valeur vrai, et le code sous la ligne 16 passe alors toutes les variables en revue pour
éliminer les valeurs non valides.

Etant donné que CA3 est trés similaire & CA2 (une seule ligne, écrite en noir dans
lalgorithme différe entre eux), les interactions entre CA et CN, et notamment les dis-
paritions de supports, sont traités de la méme maniére que dans 1’algorithme précédent.
Dong, si I'algorithme termine, CACD est bien établi.

Une derniére remarque est qu’il est maintenant inutile d’établir les supports de CA
dans les voisinages supérieurs. Cette tache est en effet effectuée par CAD, qui établit
des supports complets et donc a fortiori des supports simples. O

Propriété 4.6 CACD s’applique en temps O(end?®) en utilisant un espace en mémoire
de O(ed).

Preuve 4.7 On peut déja noter que la complexité totale de CA3 est la méme que
celle de celle de CA2. En effet, les deux algorithmes ne différent que d’une seule ligne,
et le nombre de fois qu’une variable est empilée dans () reste borné par d, ce qui
signifie que le code sous la boucle 17 garde sa complexité de O(ed?). De plus, cy ne
pouvant augmenter que T fois au maximum, la complexité sous la condition 20 reste
aussi de O(min{nd, T} x nd), ce qui nous donne une complexité cumulée inchangée a
O(ed? + min{nd, T} x nd).

Recherchons maintenant la complexité temporelle de CAD. La fonction Etablisse-
mentSupportComplet s’établit en temps O(d?). On peut ensuite remarquer que, lors-
qu’une variable x; est dépilée de R, on n’empile a la ligne 13 que des variables z; plus
grandes que x;. De plus, la variable qui est dépilée de R est systématiquement la plus
petite de ’ensemble. En conséquence, dans une exécution de CAD, chaque variable est
au plus dépilée une seule fois de R. En remarquant que le code sous la condition de la
ligne 16 a une complexité de O(nd), on conclut que la complexité d’une exécution de
CAD est donc de O(ed?).

Cette procédure peut étre itérée a chaque fois que 'on applique CA3, puisque la
ligne 19 ajoute un élément a R. Cette ligne est appelée au maximum O(nd) fois, donc
la complexité cumulée de CAD est O(nd x ed?). En revanche, puisque CAD ajoute un
éléement dans Q au maximum O(min{T,nd}) fois, la complexité totale de CA3 ne change
pas. CACD est donc en O(end?® + min{nd, T} x nd) = O(end?).

CAD n’utilise pas de structure de données supplémentaire, la complexité spatiale de
CACD reste donc en O(ed). O

Si, dans un réseau de contraintes pondérées, T vaut un, ou tous les cotlits sont nuls ou
valent T, établir CAD revient & établir la cohérence d’arc directionnelle dans le réseau
de contraintes classiques. Etablir CACD revient & établir la cohérence d’arc.
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4.1.2 Cohérence d’arc existentielle (CAE)
4.1.2.1 Algorithmes

Dans le cadre de la thése, nous avons concu une nouvelle propriété de cohérence lo-
cale plus forte que les précédentes, appelée cohérence d’arc existentielle (CAE) [HLAGZ05],
tout d’abord définie dans les réseaux de contraintes binaires. Cette propriété est aussi
connue sous le nom existential arc consistency ou EAC.

L’intuition derriére cette cohérence locale est la suivante. Si, pour une valeur v;
d’une variable x; donnée, il existe une fonction de colt ¢;; telle que v; n’a pas de
support complet par rapport & c;;, alors il est possible d’augmenter le colit unaire de
v; par une série d’extensions et de projections. Donc, si, pour toute valeur v; de x; de
cofit unaire nul, il existe une fonction de cotit ¢;; telle que v; n'a pas de support complet
par rapport & ¢;;, alors on peut faire passer tous les cofits unaires de x; au dessus de
zéro, et donc faire augmenter cg. Le but de cette cohérence locale est de trouver dans
une variable x; une valeur v; de colit unaire nul qui posséde un support complet par
rapport & toutes les fonctions de colit binaires pesant sur z;. S’il n’existe pas de telle
valeur, alors on peut faire augmenter cg.

La définition suivante décrit plus formellement la propriété de cohérence locale.

Définition 4.7 Une variable x; est existentiellement arc-cohérente si :
— Jv; € Dy, ci(v;) = 0AVz; € V(x;),Fv; € Dj,cij(vi,v5) & ¢j(v;) = 0 (v; est alors
appelé support existentiel de ;) et
— x; est neeud-cohérente.
Un réseau est existentiellement arc-cohérent si toutes ses variables le sont.

L’exemple d’exécution dans le paragraphe suivant montre que si une variable n’est
pas CAE, alors on peut faire augmenter le cg.

Exemple 4.4 On peut voir sur le probléme de la figure 4.5(a) que la variable x3 ne
respecte pas la premiére propriété de la définition de CAE. On étend donc les coits
unaire des variables x1 et xa, comme décrit dans la figure 4.5(b), puis on projette les
codts binaires sur x3 (voir sur la figure 4.5(c)). On peut enfin faire une projection unaire
pour faire augmenter le cy (cf. F1G. 4.5(d)).

En pratique, la CAE est établie conjointement avec la CACD.

Définition 4.8 Un réseau est existentiellement et directionnellement arc-cohérent (CACE)
sl est existentiellement arc-cohérent et directionnellement arc-cohérent.

Cette propriété s’appelle ezistential and directional arc consistency, ou FDAC en
anglais.

Pour appliquer la CACE, on utilise en pratique trois files de propagation principales,
@, R et P. Comme dans CACD, @ stocke les variables dont un plus grand voisin
pourrait ne pas avoir de support par rapport a elles. R stocke les variables dont un plus
petit voisin pourrait ne pas avoir de support complet par rapport & elles. P stocke les
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Cy =0,T=4

x2
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a

(a) Probléme originel. (b) Extension des

colits unaires de =1 et

(c) Projection sur xs.

(d) Projection unaire.

Fi1G. 4.5 — Etablissement de la cohérence d’arc existentielle.
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variables x; dont le support existentiel a peut-étre disparu. La file auxiliaire S sert &
remplir efficacement P.

Propriété 4.7 L’algorithme CACE est correct.

Procédure 20 — EtablissementSupportExistentiel(x;)
21 € — minyep, {¢i(vi) By, ey () Minv e, {cij (v, v;) S ¢;(v) 15
si (e > 0) alors
pour chaque z; € V™ (;) faire
22 L EtablissementSupportComplet(z;, z;) ;

Procédure 21 — CA4
tant que (Q # @) faire
xj < Extraire(Q) ;
drapeau «— faux ;
pour chaque z; € V(z;) faire
si (EtablissementSupport(z;,z;)) alors
R — RU{z;};
23 S—Su{x};
drapeau «— drapeau V ProjectionUnaire(z;) ;

si (SuppressionValeurs(x;)) alors

i | Q@ —QU{z;};

i (drapeau) alors

pour chaque z; € X faire

L si (SuppressionValeurs(z;)) alors
L Q—QUix};

wn

Preuve 4.8 La procédure principale 24 (CACE) utilise trois grandes procédures : les
procédures 21 (CA4) et 22 (CAD2) d’une part, qui établissent respectivement CA et
CAD, et présentent peu de différences avec les procédures 18 (CA3) et 17 (CAD), et
la procédure 23 (CAE) qui établit la cohérence d’arc existentielle uniquement dans un
sens. En effet, CAD établit un support complet & toutes les variables par rapport aux
plus grands voisins. Il n’est donc pas besoin, lorsque 1'on utilise CACE, de vérifier les
supports existentiels dans les plus grands voisins. CAE utilise la procédure 20, qui établit
un support existentiel par rapport aux plus petits voisins.

Vérifions tout d’abord que EtablissementSupportExistentiel est correct. Si ’on détecte
que z; n’a pas de support existentiel (ligne 21), le plus simple est de projeter la somme
des cotits binaires et unaires de tous les voisins de z; sur cette variable (ligne 22). De
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Procédure 22 — CAD2

drapeau «— faux ;

tant que (R # @) faire
Tj < MaXy, cR Tk ;

R R\ {z;}

pour chaque z; € V™ (z;) faire

si (EtablissementSupportComplet(z;,z;)) alors
R— RU{z;};

24 S — SuU{z};

drapeau «— drapeau V ProjectionUnaire(z;) ;

si (SuppressionValeurs(x;)) alors

i | Q —QU{z};

i (drapeau) alors
pour chaque z; € X faire
L si (SuppressionValeurs(x;)) alors

0

| Q —QU{z};

Procédure 23 — CAE

drapeau + faux ;
tant que (P # @) faire
T; — minxkep Tk ;

P —P\{xi};
si (EtablissementSupportExistentiel(z;)) alors
25 R — RU{z;};
pour chaque z; € V' (z;) faire
26 L P — PU{x;};

drapeau — drapeau V ProjectionUnaire(z;) ;
si (SuppressionValeurs(z;)) alors

| LQ-Quia};

27 si (drapeau) alors
pour chaque z; € X faire
L si (SuppressionValeurs(x;)) alors

| Q= QU{zi};
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Procédure 24 — CACE
28 tant que ((Q # @) V (R # @) V (S # ©)) faire
20 | P (UpesVH(zi))US;
S —a;
CAE ;
CAD2 ;
CA4

cette maniére, on est assuré que chaque valeur a un support complet par rapport a tous
les voisins, ce qui entraine que la variable a un support existentiel. Il est & noter que
cette projection compléte ne se fait que des plus petites variables sur les plus grandes;
CAD se charge de l'autre sens.

Regardons ensuite quelles propriétés 1’établissement de CAE peut avoir brisées. CAE
peut faire augmenter les cofits unaires de z;, et donc tous les plus grands voisins de x;
peuvent avoir perdu leur support existentiel. On empile donc toutes ces variables dans
P alaligne 26. Puisque les cotits unaires de z; ont pu augmenter, il faudra donc vérifier
les supports complets des plus grands voisins de x; par rapport & x;. Ce sera fait en
empilant x; dans R a la ligne 25.

CAE peut a son tour étre brisée par I’établissement d’autres propriétés de cohérence
locale. Toute projection qui fait augmenter le colit unaire d’une variable x; peut par
exemple rendre les plus grands voisins existentiellement incohérents. Il faut donc veiller,
dans CA4 et CAD2, a empiler des variables dans S aprés chaque projection (lignes 23
et 24). Tous les plus grands voisins des variables empilées dans S sont ensuite empilés
dans P (ligne 29) pour un ré-examen de leur cohérence existentielle.

L’algorithme est donc correct. O

Propriété 4.8 La complerité de CACE est de O(ed® max{nd, T}) en temps et O(ed)
en espace.

Preuve 4.9 Tentons tout d’abord de trouver la complexité temporelle d’une exécution
de CAE. Cette procédure itére sur le nombre d’éléments de P. A linverse de CAD,
CAE empile dans P les variables par indice croissant, et donc, au sein d’une itération
de CAE, chaque variable n’est empilée qu’une fois. Donc EtablissementSupportExistentiel
n’est appelée qu’une fois par variable, et donc la complexité cumulée de cette fonction
sur une exécution de CAE est de O(ed?). La ligne 26 a une complexité cumulée de O(e)
et le code sous la condition de la ligne 27, une complexité de O(nd). La complexité
d’une exécution de CAE est donc de O(nd + ed?) = O(ed?).

En s’aidant des propriétés précédentes, on note aussi qu'une exécution de CAD2 se
fait en temps O(ed?) et que la complexité cumulée de CA4 se fait toujours en O(ed® +
min{nd, T }nd).

Trouvons maintenant la complexité totale de ’algorithme. La ligne 28 itére tant
que @, R ou S n’est pas vide. () est rempli & la suppression d'une valeur. Cela ne
peut se faire qu’au maximum O(nd) fois. Si R n’est pas vide, cela signifie que CA y
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a inséré un élément, soit au maximum O(nd) fois. Si S n’est pas vide, cela signifie
que CAD2 y a inséré un élément. Cette fonction a été appelée parce que CA ou CAE
avait inséré un élément dans R. Le premier cas ne peut pas se produire plus de O(nd)
fois, le second, plus de O(T) fois car a chaque fois que CAE insére un élément dans
R, il faut aussi augmenter cg. La complexité de 1’algorithme dans le pire cas est donc
O(ed? max{nd, T} + ed® + min{nd, T }nd) = O(ed? max{nd, T}).

En ce qui concerne la complexité spatiale, aucune structure de donnée n’a été ajou-
tée. Elle reste donc & O(ed). O

4.1.2.2 Expérimentations

Cette cohérence locale a été comparée avec CACD sur divers problémes. Dans la
pratique, le solveur a maintenu la propriété CACD et CACE durant l’exécution du
probléme, c’est-a-dire que la propriété est établie & chaque noeud de I'arbre de recherche.
La cohérence locale CACE n’étant alors définie que pour les fonctions de cotlit binaires,
le solveur n’effectue aucune propagation sur les fonctions de colt d’arité supérieure. Il
attend simplement que toutes les variables, sauf deux, soient affectées.

Les heuristiques utilisées affectent en priorité la variable possédant le plus petit ratio
« taille du domaine » sur « nombre de fonctions de colit pesant sur elle ». La valeur
sélectionnée pour affectation est choisie parmi celles qui ont le plus petit colt unaire.
Toutes les variables étant numérotées x1, ..., x,, l’ordre utilisé par la cohérence d’arc
directionnelle est I’ordre naturel de leur indice. La valeur de T est fixée a ’optimum.

Les instances Max-SAT ont constitué le premier jeu de tests. Il s’agit de clauses en
formes normales, ou chaque variable n’apparait au maximum qu’une fois par clause.
Ces clauses ont été générées aléatoirement par Onfgen?. Ce logiciel génére des clauses
éventuellement identiques, ce qui rend les problémes largement plus complexes que
lorsque les clauses répétées ne sont pas autorisées. Le but du probléme est alors de
trouver une affectation de toutes les variables telle qu'un nombre minimal de clauses
soient violées. Nous avons généré des instances de clauses contenant deux littéraux
(Max-2-SAT, cf. figure 4.6(a)) avec 80 variables, et des instances de clauses contenant
trois littéraux (Max-3-SAT, cf. figure 4.6(b)) avec 40 variables. Chaque point de la figure
rapporte le temps CPU passé en moyenne sur 10 instances & résoudre un probléme dont
le nombre de clauses varie sur ’axe des abscisses.

Pour les instances de Max-2-SAT, CACE résout en moyenne les instances 7,4 fois
plus rapidement que CACD. La différence de rapidité est toujours a ’avantage de CACE
dans les instances Max-3-SAT, méme si celle-ci est largement moindre. Ceci est di au
fait que CACE n’est établie que lorsque les clauses sont devenues binaires ; I'algorithme
attend donc 'affectation d’une variable dans une clause avant de s’exécuter.

Un deuxiéme jeu de tests a été constitué d’instances de Max-CSP aléatoires, c’est-a-
dire de CSP générés aléatoirement, ol il faut minimiser le nombre de contraintes violées.
Les instances générées sont d’une part divisées en :

— « peu dense » si e = 2,5 X n,

Le logiciel est téléchargeable sur ftp://dimacs.rutgers.edu/pub/challenge/satisfiability/contributed/
UCSC/instances.
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temps CPU temps CPU
CACD — CACD — g
300 | CACE -eee 60 | CACE -eeeeeeees

200 40 +

100 + 20 +

200 300 400 500 60 700 800 900 10001100

nombre de clauses nombre de clauses
(a) Test sur des ins- (b) Test sur des ins-
tances de Max-2-SAT tances de Max-3-SAT
aléatoires. aléatoires.

F1G. 4.6 — Evaluation de CACE sur plusieurs problémes Max-SAT.

n(n—1)

Set

n(n—1)
2

— «denses » si e =

— « complétes » si e =
et d’autre part :

— « peu contraintes » si t = t°,

— « contraintes » si t = d? — %

ol t représente la proportion de tuples interdits par fonction de cotit, et t¥ est la propor-
tion minimale de tuples interdits par fonction de colit pour que le réseau soit incohérent.
Nous avons donc six classes d’instances et chaque point des figures 4.7 donne le temps
CPU moyen passé a résoudre cinquante de ces instances, le nombre de variable aug-
mentant. L’ordinateur utilisé pour ce jeu de tests, ainsi que pour le précédent, était un
Pentium 4 a 2,8 GHz.

On peut noter qu’ici encore CACE est plus rapide. Il est seulement 2,2 fois plus
rapide en moyenne pour les instances « complet / peu contraint », mais 12,8 fois plus
rapide pour les instances « peu dense / contraint ».

Un dernier jeu de test a été le probléme du « placement d’entrepdts » (uncapacitated
warehouse location problem), dans lequel une entreprise propose d’ouvrir des entrepots
sur au maximum [ sites donnés pour fournir s magasins existants. L’objectif est alors de
déterminer quels entrep6ts ouvrir, et & quel entrep6t assigner un magasin pour minimiser
le cotit de la maintenance et les colits d’approvisionnement, sachant que chaque magasin
est approvisionné par un unique entrep6t. Le probléme est modélisé par [ variables
booléennes correspondant & ’ouverture ou non d’un entrep6t sur un site, s variables
entiéres (de domaines /) modélisant I’emplacement d’un entrepot. [+ s fonctions de cotit
unaires modélisent le cotit d’ouverture d’un site et [ X s autres fonctions modélisent le
colit d’approvisionnement d’'un magasin par un entrepot.

Les instances résolues sont celles des problémes cap71-1343 des bancs de tests de la
librairie standard OR, ainsi que les instances MO*-MP* proposées par [KTFLO01].

Les résultats des tests, consignés dans le tableau 4.1, ont été obtenus sur un Pen-

3J. E. Beasley http://www.dcc.unicamp.br/~aprox/facility/instancias/uncapacitated /uncapinfo.html.
gz.
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Probléme Taille CACD CACE CPLEX
cap71 16 x 50 0,01 0,00 0,02
cap72 16 x 50 0,01 0,01 0,00
cap73 16 x 50 0,02 0,01 0,00
cap’4 16 x 50 0,02 0,01 0,02
capl01 25 x 50 0,03 0,02 0,02
capl102 25 x 50 0,13 0,03 0,01
capl03 25 x 50 0,35 0,03 0,01
capl04 25 x 50 0,24 0,04 0,01
capl31 50 x 50 65,02 0,11 0,05
capl32 50 x 50 155,08 0,12 0,04
capl33 50 x 50 194,36 0,14 0,05
capl34 50 x 50 44.75 0,12 0,05
MO1 100 x 100 - 216,57 202,48
MO2 100 x 100 11775,60 44.45 36,67
MO3 100 x 100 15123,70 74,60 199,84
MO4 100 x 100  3525,61 31,74 43,26
MO5 100 x 100  2354,95 33,98 42.96
MP1 200 x 200 - 3403,37 2296,65
MP2 200 x 200 — 1443,93 917,92
MP3 200 x 200 - 981,28 1209,15
MP4 200 x 200 - 1768,51 1936,57
MP5 200 x 200 - 1099,88 697,51

TAB. 4.1 — Temps en secondes pour trouver 'instanciation optimale pour le probléme
du placement d’entrepodts. La taille du probléme est [ x s, ol [ est le nombre de sites
et s le nombre de magasins. Le signe « — » signifie que 'instance n’a pas été résolue en
moins de 5 heures.
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temps CPU temps CPU temps CPU
CACD —— CACD —— CACD ——
15 | CACE e 15 | CACE oo 30 | CACE oo
10 + 10 ¢ 20 +
5F 5F 10 +
20 25 30 35 40 23 24 26 28 30 10 12 14 16 18
nombre de variables nombre de variables nombre de variables
(a) peu dense / peu (b) demnse / peu (c) complet / peu
contraint contraint contraint
temps CPU temps CPU temps CPU
CACD —— CACD —— CACD ——
15 | CACE -oeoee 60 | CACE oo 60 | CACE oo
10 + 40 + 40 +
5r 20 20
22 24 26 : 2‘8 Bb 18 20 22 24 26 6 8 10 12 1‘4
nombre de variables nombre de variables nombre de variables
(d) peu dense / (e) dense / contraint (f) complet / contraint

contraint

F1G. 4.7 — Evaluation de CACE sur diverses problémes Max-CSP.

tium 4 & 2 GHz, avec 512 Mo de mémoire vive. IIs montrent que CACE est de plusieurs
ordres meilleur que CACD pour des problémes de taille supérieure ou égale a [ x 50. La
borne inférieure calculée par CACE est donc meilleure et dépend probablement moins
de l'ordre des variables utilisé par la cohérence d’arc directionnelle. Bien que le pro-
bléme du placement d’entrepdts soit rapidement résolu par des modélisations dédiées
([Erl78, Kor89]) ou par des heuristiques ad hoc ([KTFL0O1, MHO04]), on peut noter que
notre algorithme générique est capable de résoudre le probléme pour des instances de
taille raisonnable dans un temps relativement court (ici moins d'une heure). A titre
de comparaison, nous avons utilisé le solveur Ilog CPLEX 9.0 avec les paramétres par
défaut et sans borne supérieure initiale (alors que dans les instances résolues par CACE,
la valeur de T est le colit optimum), sur une formulation directe du probléme. CACE
et CPLEX résolvent les instances en des temps comparables.

4.1.3 Cohérence d’arc aux bornes (CAB)

La modélisation en RCP du probléme de la localisation de motifs, que nous avons
détaillée dans le précédent chapitre, utilise des domaines trés grands, de l'ordre de
plusieurs centaines de millions de valeurs possibles. Les complexités temporelle et sur-
tout spatiale font que les propriétés de cohérence locale précédemment évoquées ne
peuvent pas étre appliquées sur ce type d’instance. Nous avons donc congu, dans le
cadre de nos recherches, une nouvelle propriété de cohérence locale pour les réseaux de
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contraintes pondérées, appelée cohérence d’arc aux bornes. Cette propriété est inspirée
de la 2B-cohérence [Lho93] (voir la définition 3.4) des réseaux de contraintes classiques,
qui s’appuie sur une représentation des domaines par des intervalles.

4.1.3.1 Algorithmes

Définition 4.9 Nous supposerons maintenant que les domaines peuvent se représenter
par des intervalles : D =7 = {I1,...,1,}. Chaque domaine est ordonné par un ordre
total arbitraire <. Les bornes inférieure et supérieure d’un intervalle I; seront respec-
tivement notées bi; et bs;, et pour tout intervalle I;, nous noterons IZ Uintérieur de I;,
c’est-a-dire ’ensemble potentiellement vide I; \ {bi;, bs;}.

Nous utiliserons aussi les fonctions successeur (succ) et prédécesseur (pred) natu-
relles pour ['ordre =<, et pour cela nous introduisons deuzr nouvelles valeurs, —oo et 400,
telles que :

- prec(—o0) = succe(—o0) = —o0,
— prec(4+o00) = suce(+00) = 400,
- —00 < +00,

- Vz; € X, prec(bi;) = —o0,
- Va; € X, succ(bs;) = +0o0.

Le fait d’utiliser la représentation par intervalles change radicalement ’expressivité
de notre formalisme; il n’est a priori pas possible de supprimer une valeur se trouvant
4 l'intérieur d’un intervalle. En revanche, cette représentation nous permet de décrire
un domaine D; uniquement par deux valeurs : bi; et bs;.

Puisqu’il est maintenant impossible de supprimer une valeur & l’intérieur d’un do-
maine, la cohérence de nceud n’est ici plus utilisable. On définit alors la cohérence de
neud aux bornes, I’équivalent de la cohérence de noeud adapté a ce type de réseaux de
contraintes pondérés. Cette propriété ne permet que les suppressions aux bornes des
domaines.

Définition 4.10 Une variable x; est neeud-cohérent auz bornes (CNB) si :
- (Cg ) Cl(blz) < T) VAN (Cg D ci(bsi) < T) et
- Ju; € Ii,CZ'(’UZ') =0.

Un RCP est neud-cohérent auz bornes si toutes ses variables le sont.

Les algorithmes ProjectionUnaireBornes, SuppressionBornelnférieure, SuppressionBor-
neSupérieure (non décrit ici, mais pouvant étre déduit de la fonction précédente par
symétrie) et CNB nous permettent d’établir cette propriéteé.

Afin de réduire la complexité spatiale de CN, nous ne devons pas modifier les cotits
unaires. En effet, la modification des cofits unaires implique 1'utilisation d’une structure
de données de taille proportionnelle en la taille des domaines, ce que nous ne voulons
pas. Nous utilisons donc de nouvelles structures de données A(x;), représentant le coiit
qui a été projeté de z; sur cg. ¢;(v;) est donc un raccourci pour c;(v;) & A(z;).

Propriété 4.9 L’algorithme CNB est correct.
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Fonction 25 — ProjectionUnaireBornes(z; € X') : booléen

min «— min,, ep,{ci(vi)} ;
A(x;) — Ax;) @ min ;
Cy «— Cg ®min ;
retourner (min > 0) ;

Fonction 26 — SuppressionBornelnférieure(x; € X’) : booléen

drapeau <+ faux ;
tant que (cg @ ¢;(bi;) = T) faire
bi; — succ(bi;) ;
si (bi; > bs;) alors
| lever incohérence;
drapeau «— vrai ;
retourner drapeau ;

Procédure 27 — CNB

pour chaque z; € X faire
| ProjectionUnaireBornes(z;) ;

pour chaque z; € X faire
SuppressionBornelnférieure(z;) ;
SuppressionBorneSupérieure(x;) ;
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Preuve 4.10 L’algorithme utilise principalement les procédures 25 (ProjectionUnaireBornes)
et 26 (SuppressionBornelnférieure), dont les valeurs de retour ne seront utiles que par la
suite. Les appels successifs de ProjectionUnaireBornes permettent de trouver le support
unaire de chaque variable. Les appels de SuppressionBornelnférieure et SuppressionBor-
neSupérieure permettent d’établir la premiére propriété de CNB sur une variable. Ces
fonctions ne détruisent pas les supports unaires, puisque si une valeur v; de x; est en-
levée, cela signifie que cg @ ¢;(v;) = T. Or, si v; est un support unaire, cela implique
que ¢;(v;) = 0 et donc que ¢y = T. Si c’est le cas, toutes les valeurs sont effacées
par SuppressionBornelnférieure, et donc 'instance est CNB. L’algorithme CNB est donc
correct.

Propriété 4.10 La CNB peut s’établir en temps O(nd) et en espace O(n).

Preuve 4.11 La complexité temporelle de ProjectionUnaireBornes est de O(d), et la
complexité cumulée de SuppressionBorneSupérieure est de O(nd). Il est donc clair que
CNB peut s’établir en temps O(nd).

La complexité spatiale est la place occupée pour stocker les bornes inférieure et
supérieure de chaque domaine, ainsi que les A : O(n). O

A D’instar de la cohérence de nceud, la cohérence de nceud aux bornes peut étre
avantageusement complétée par une autre propriété de cohérence locale : la cohérence
d’arc auz bornes. Celle-ci permet d’établir des supports aux valeurs des variables, par
rapport aux variables voisines. Pour maintenir une complexité spatiale basse — en 1’oc-
currence, pour avoir une complexité spatiale indépendante de la taille des domaines —,
nous n’autoriserons que les projections sur les bornes des domaines.

Définition 4.11 Une variable x est arc-cohérente aur bornes (CAB) si :

— elle est neud-cohérente aur bornes, et

~ Ve € C,x € var(c) = (3(a,d’) € P(var(c)\{z}),claU{(z « bi)}) = c(d’ U{(z «

bs)}) = 0).

Un RCP est arc-cohérent auz bornes si toutes ses variables le sont.

Dans le cas ot les fonctions de codt sont binaires, alors la seconde propriété de la
définition peut se réécrire en :

- ij S V(.%'Z), H(Uj,vé») S I2(xj),c,~j(bii,vj) = cij(bsi,v;) = 0.

L’exemple suivant décrit 1’établissement de CAB.

Exemple 4.5 La figure 4.8(a) représente un RCP o4 les valeurs sont classées par ordre
alphabétique (a < b < ¢), et donc par exemple bi; = a et bsy = c. Les valeurs des
intervalles intérieurs sont grisés. cy est initialement 6 un. CAB détecte tout d’abord
que la valeur bi; de x1 n’a pas de support. On projette donc un codt de un sur cette
valeur (cf. figure 4.8(b)). Le codt unaire de biy passe & T, on supprime donc la valeur.
La borne inférieur de lintervalle de x1 est ensuite mise a jour (cf. figure 4.8(c)). Cette
instance est CAB, mais pas CA, car la valeur b de xo n’a pas de support. Ceci monitre
gque CAB peut étre plus faible que CA.
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Cgil,—l—:4 Cg:17—|—:4
x1 x2 z1 z2

bii —a @ 1 @ a<—biy bii—=a e X a <— bis
NO=O) @O =@
bs1 —=c¢ @/ 2 2 \@ c<—bsy bs1—=c¢ ° e

(a) instance originelle (b) projection sur biq

Cc <—bsso

(c) mise & jour de biq

FiG. 4.8 — Etapes de I’établissement de CAB.

Les algorithmes ProjectionBornelnférieure, ProjectionBorneSupérieure (non décrit ici
car pouvant étre obtenu a partir de la fonction précédente par symeétrie), SuppressionBor-
nelnférieure, SuppressionBorneSupérieure (non décrit) et CAB permettent d’établir CAB.

Ces différentes procédures utilisent les structures de données A(z;, z;,v;) dont le
fonctionnement est sensiblement le méme que les structures utilisées dans la cohérence
d’arc. Toutefois, une différence majeure est qu’ici v; ne peut valoir que bi; ou bs;, ce
qui limite la complexité spatiale des algorithmes. De plus, nous utiliserons une nouvelle
structure de données, A(z;,v;), ol v; ne peut étre encore une fois que bi; ou bs;, qui
représente la somme des cotits binaires projetés sur bi;. En d’autres termes, A(x;,v;) =
@xjeV(mi) A(z4,5,v;). Pour résumer, Va; € X, Vz; € V(z;) -

ci(vi) = (Ci(vi) D {OA(x v) zinizf I(%%) © A(w;)

0 si v € I(zy), . {0 sivj € I(xj),)

A(zi,xj,v;) sinon. A(zj,xj,v;) sinon.

cij(vi,vj) = cij(vi,vj) © ({
Propriété 4.11 L’algorithme CAB est correct.

Preuve 4.12 Nous devons tout d’abord prouver que les soustractions sont possibles,
c’est-a-dire que tous les membres de gauche de ’opérateur & sont inférieurs ou égaux
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Fonction 28 — ProjectionBornelnférieure(z; € X', z; € V(x;)) : booléen

min « miny, ez, {c;;(bi;, v;)} ;
si (min = 0) alors

| retourner faux ;

A(x4, 25, bi;) — Az, x4, bi;) & min ;
A(wi, bZZ) — A(.%'i, blz) ® min ;
retourner vrai ;

Fonction 29 — SuppressionBornelnférieure2(z; € X’) : booléen

drapeau «— vrai ;

30 tant que (¢;(bi;) ® cy = T) faire
bi; — suce(bi;) ;
si (bi; > bs;) alors

| lever incohérence ;
31 A(.%'i, blz) —0 )
32 | pour chaque z; € V(x;) faire
33 L A(xi,xj,bii) —0;

| drapeau < vrai ;

retourner drapeau ;

aux membres de droite. Il faut donc pour cela prouver que les assertions suivantes sont
vrales :

- Vz,; € X,ij € V(mz), A(mi,xj, blz) < Cij(bii, bij) VAN A(mi,xj, bzl) < Cij(bii, ij),

Cij(bii, bij) S} A(mj, i, bij),

- Vx; € X, ij € V(mz), A(mz, Tj, blz) < min minvjefj {Cij(bii, ’Uj)},

Cij(bii, ij) © A(xj, x;, bsj)

— les assertions sur les bornes supérieures sont aussi vraies,

- Va; € X, A(z;) < min{c;(bi;) © A(w;, bi;), min, ; {ci(vj)}, ci(bs;) ® Az, bs;)}.
Etant donné que les A sont nuls au début de I’algorithme, les assertions précédentes sont
vraies & ce moment. Les transformations de ces structures de données par projection,
projection unaire et effacement de valeurs conservent ces assertions.

On peut aussi remarquer que les assertions suivantes sont vraies durant 1’exécution
de I’algorithme :

- Vx; € X, A(.%'i, blz) = @$]‘EV(Z‘1‘) A(mi, Tj, bii),

— de méme pour les bornes supérieures, et

— o = D,,cx Awi).

Pour prouver que l'algorithme est correct, nous utiliserons les invariants suivants :

1. ligne 34, toutes les variables sont CNB,

2. ligne 34, si x; n'est pas dans () et que x;, voisin de z;, n’est pas non plus dans
Q, alors les bornes inférieure et supérieure de l'intervalle de x; ont un support
par rapport a xj, et les bornes inférieure et supérieure de l'intervalle de x; ont un
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Procédure 30 — CAB
pour chaque z; € X faire
A(Z’i,bii) —0 ;
A(z,bs;) < 0 ;
pour chaque z; € V(x;) faire
A(I‘Z‘,I'j, bii) — 0 3
L Az, 25,b8;) «— 0 ;

CNB ;

Q—4X;
34 tant que (Q # @) faire
xj < Extraire(Q) ;
drapeau < faux ;

35 pour chaque z; € V(x;) faire
36 si (ProjectionBornelnférieure(x;, z;)) alors
37 si (SuppressionBornelnférieure2(x;)) alors
38 L LQHQU{@};
| Méme chose pour la borne supérieure du domaine de z; |

39 drapeau «— drapeau V ProjectionUnaireBornes(z;) ;
40 si (ProjectionBornelnférieure(x;, z;)) alors
41 si (SuppressionBornelnférieure2(x;)) alors
42 L | Q@ —QuU{z;};

|| Méme chose pour la borne supérieure du domaine de x; |

43 drapeau «— drapeau V ProjectionUnaireBornes(z;) ;
a4 si (drapeau) alors

pour chaque z; € X faire

45 si (SuppressionBornelnférieure2(z;)) alors
46 L Q— QU {z;};

| Méme chose pour la borne supérieure du domaine de z; |
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support par rapport & x;.

L’algorithme utilise principalement les fonctions suivantes : la procédure 30, CAB, établit
la cohérence d’arc aux bornes ; la fonction 28, ProjectionBornelnférieure, établit le support
d’une borne inférieure d’'un domaine et retourne vrai si le colit projeté est strictement
positif; la fonction 29, SuppressionBornelnférieure2, met & jour la borne inférieure d’un
domaine en enlevant des valeurs non valides et retourne vrai si la borne inférieure a
effectivement été modifiée; la fonction 25, ProjectionUnaireBornes, établit un support
unaire pour une variable et retourne vrai si elle a fait augmenter cg.

La premiére fois que l'algorithme atteint la ligne 84, tout le probléme est bien
CNB, car la procédure CNB a été appelée auparavant. Il faut maintenant vérifier que
les valeurs gardent cette propriété. Le support unaire ne peut étre perdu qu’a la suite
d’une projection (lignes 36 et 40). Chaque projection est donc suivie d’une procédure
de rétablissement du support unaire (lignes 39 et 43).

Une valeur peut étre rendue invalide pour deux raisons : soit son coflit unaire aug-
mente, soit ¢y augmente. Le colit unaire peut augmenter & la suite d’'une projection. Si
une projection fait augmenter un cofit unaire, alors les fonctions ProjectionBornelnférieure
ou ProjectionBorneSupérieure retourne vrai. A chaque fois que c’est le cas, on appelle la
fonction SuppressionBornelnférieure ou SuppressionBorneSupérieure pour mettre a jour la
borne modifiée (lignes 37 et 41). cy ne peut augmenter qu’a la suite d’une projection
unaire, & condition que ProjectionUnaireBornes retourne vrai. Si c’est le cas, alors le boo-
léen drapeau prend la valeur vrai et le code sous la ligne 44 vérifie que toutes les valeurs
de chaque variable sont valides.

L’invariant 1 est donc bien respecté. Examinons maintenant le second invariant.
Au début de I’algorithme, toutes les variables sont empilées dans (), ce qui rend cet
invariant vrai. Lorsqu’une variable x; est dépilée, les projections des lignes 36 et 40
permettent aux bornes de x; d’établir un support avec ses voisins, ainsi qu’aux bornes
des intervalles des voisins de x; d’établir un support avec elle.

Ce support ne peut étre brisé que par 'augmentation d’un colt binaire ou la sup-
pression d’une valeur. Le premier cas ne se produit jamais. Dans le second cas, il faut
empiler la variable dont la valeur a été supprimée (lignes 38, 42 et 46). Bien évidem-
ment, & chaque fois qu'une borne est mise & jour, il faut effacer les A retragant les cotits
qui ont été projetés sur la valeur effacée (lignes 81 et 33). Le second invariant est donc
respecté ; I’algorithme est correct. O

Propriété 4.12 L’algorithme a une complezité temporelle de O(ed* +min{T,nd} x n)
et une complexité spatiale de O(e).

Preuve 4.13 Comme pour CA, la boucle de la ligne 34 itére au maximum n(d+1) fois
et la boucle ligne 35 itére aussi au maximum 2e(d + 1) fois. Les complexités cumulées
des lignes 36 et 40 sont donc de O(ed?).

Calculons maintenant la complexité temporelle cumulée de SuppressionBornelnfé-
rieure2. La condition de la boucle tant que (ligne 30) est vraie au maximum nd
fois, et donc la complexité de la boucle de la ligne 82 est O(ed). La complexité cu-
mulée de SuppressionBornelnférieure2 & I'intérieur du tant que est O(ed). Cette fonc-
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tion est appelée lignes 37 et 41, qui peuvent respectivement étre appelées au maxi-
mum nd et min{T,nd} x n fois. La complexité cumulée de la procédure est donc de
O(ed+min{T,nd} xn). La complexité temporelle est donc de O(ed? +min{ T, nd} xn).

Concernant la complexité spatiale, elle est donnée par le nombre de A que nous
utilisons : trois par variable, et quatre par fonction de coiit binaire. La complexité
spatiale est donc de O(e). O

Il est important de noter que la complexité temporelle est divisée par d par rapport
a CA. De plus, la complexité spatiale ne dépend pas de d. Ce constat est conforme &
nos souhaits, dans la mesure ol cette cohérence locale est applicable & des problémes &
trés grands domaines.

4.1.3.2 La cohérence @-inverse (C2I)

Pour certaines fonctions de cotit, CAB peut sembler trop faible par rapport & CA,
d’autant plus qu’il semble parfois possible de faire augmenter cg relativement facilement.
Considérons par exemple la fonction de cotit suivante :

{lefz — F
ci2

(v1,v2) — v+ I = I, = [1..10]

CA peut ici augmenter le cg, en projetant un coiit de deux de ¢;5 sur chaque valeur
de x1, puis en projetant ce cotlit sur cg. CAB ne peut en revanche pas faire augmenter
le ¢y puisqu’il lui est impossible de projeter un cotit sur une valeur intérieure & x; ou
x9.

Il existe cependant un moyen de faire augmenter ce cg, tout en gardant une com-
plexité spatiale indépendante de d. C’est la cohérence T-inverse. Celle-ci projette des
cotlits directement de la fonction binaire sur cg.

Définition 4.12 Une fonction de codit ¢ est D-inverse cohérente (CI) si :
Ja € L(var(c)),c(a) =0

(a est alors appelée support r-aire de ¢, ot r est larité de c¢). Un RCP est @-inverse
cohérent si chaque fonction de coit [’est.

L’exemple suivant illustre une application de C&I sur un RCP.

Exemple 4.6 Considérons par exemple la figure 4.9(a). CAB peut projeter un coit
binaire sur bi; et bs; (ou biy et bse), mais elle ne peut pas faire augmenter cg. Mal-
gré tout, pour n’importe quelle affectation de x1 et xs, la fonction binaire donnera au
moins un codt de 1. Un tel coit peut donc étre projeté sur cy, comme décrit dans la
figure 4.9(b). La fonction de coit est donc maintenant -inverse cohérente.

En revanche, on peut constater que ’établissement de CAB ou CA établit auto-
matiquement C&I. Supposons par exemple que v; € I; soit le support de bi; € I; par
rapport & ¢;j, alors (bi;, v;) est un support binaire de ¢;;, et donc cette fonction de cott
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cg =0,T=4 cg=1,T=4
1 T2 1 T2

bip —=a Q 2 Q a<—biy bi; —=>a O O a<— bio
b Q @ b b O Q b
@ c<—2bsy bsy —=c¢C @ O c<— bso

bsy —=c¢

&

(a) instance originelle (b) projection binaire sur cg
cr =0, T =4 ey =0,T =4
T1 T2 1 To

biy —a

2 @ a<—rbiy bi;—=a

o) b b

b51 %d

;£:> a<— biy
////////j::> b
2 O C=bs

b81 %d

EXY Yo
©eeo)

(c) nouvelle instance (d) projection biy

CQZO,T=4
1 T2

Q (lebiQ
O/
2 O C=be

bi, —=a

bs; —=c¢

el 'le

(e) mise a jour de bs:

FiGc. 4.9 — Un établissement de C@1 problématique.
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est Cal. C’est pourquoi il est important d’établir CoI avant CAB. Le fait que l'ordre
d’établissement des cohérences locales influe sur les valeurs de 'instance d’arrivée — en
d’autres termes, le fait que les cohérences locales ne confluent pas — est classique dans
les RCP (cf. [Sch00, CS04]).

Malgré tout, établir CoT avant CAB n’est pas encore totalement satisfaisant. L’exemple
suivant illustre cela.

Exemple 4.7 Considérons le RCP de la figure 4.9(c). 1l est déja CS1, puisque la fonc-
tion binaire présente un codt nul lorsque x1 vaut d et xo vaut c. CAB projette un codt
de un sur biy (cf. F1G. 4.9(d)). Ensuite, pour une raison quelcongue, le solveur élimine
la valeur d de x1 (cf. F1G. 4.9(e)). Le réseau est toujours CSI et CAB peut projeter un
cott de un sur bs.

Mais on peut faire mieuz. On pourrait par exemple préférer annuler la projection sur
biy et appliquer CTI. Dans ce cas, cy augmenterait, comme montré sur la figure 4.10(g).

Il est donc particuliérement intéressant de pouvoir étre en mesure d’« annuler »
une projection, si 'on peut faire augmenter cg par ’application de C@I. 11 existe en
revanche une légére difficulté : le colit que l'on avait projeté peut déja avoir servi a faire
augmenter cg, par CNB. L’exemple suivant illustre ce cas de figure.

Exemple 4.8 Considérons la figure 4.10(a), qui est CSI. Par CAB, on projette un
codt de un sur biy (cf. F1G. 4.10(b)), puis par CNB, on projette un codt de un sur cy
(cf. F1G. 4.10(c)). Supposons encore une fois que la valeur d de x1 soit supprimée par
le solveur, pour une raison arbitraire (cf. 4.10(d)). Le réseau est toujours CSI, mais
on voudrait annuler la projection unaire sur cgy (cf. F1G. 4.10(e)), puis la projection
sur biy (cf. F1G. 4.10(f)), pour pouvoir appliquer cg. Le résultat est donné sur la figure
4.10(g). Méme si la valeur de cy n’a pas augmenté, les codts ont été transférés de la
fonction de coit binaire sur la fonction unaire, ce qui constitue un avantage.

La fonction ProjectionBinaire(x;,x;) établit C@I sur c¢;;. Elle utilise une nouvelle
structure de données, A(z;, ;), qui stocke le cott projeté directement de ¢;; sur ¢y par

C@lI. On a donc :
VCZ‘j € C,V(vi,vj) el x Ij,
cij(vi, vj) = ¢35(vi, vj) © ({0 sinon

@ A(a:j,xi,vj) si v € {bij,ij}
0 sinon

A(xi,xj,vi) siv; € {b’LZ,bSZ}

® A(fﬂh%’))

La fonction proceéde ainsi : si 'on se rend compte que min ¢y, {cij(vi, w;)} © Az, x;)
’U}jefj

n’est pas nul, alors on pourra faire augmenter cg. Il faudra pour cela éventuellement

annuler des projections et des projections unaires (voir exemple 4.8). Cela fait, on

projette un colt non nul de la fonction de cofit binaire sur cg.
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bi, —a

bs1 —=d

©X Yo
Ceeo

(a) instance originelle (b) projection sur biq
Cg:17—|—:4 Cgil,—l—:4
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2 @ C="bs

5 \@ c<—bsy bsy—=c

b81 %d

X Y Yo
(XY X®

¢) projection unaire de x; d) suppression de la valeur d de
J 19
z1
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biy —=a @ a<—bi; biy—=a 2 @ a<—biy

bsl —=C

S @ c<—bsy bs; —=>c

Ore
CYrJe

(e) annulation de la projection (f) annulation de la projection
unaire
Cy = 1, T=4
1 To

bil —=aqa
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@
@)=

bs1 —=C

e

(g) projection de ci2 sur cg

Fia. 4.10 — Comportement de Col.
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La propriété suivante prouve la correction de l’algorithme 32 (CAB2) et donne ses
complexités temporelle et spatiale.

Fonction 31 — ProjectionBinaire(z; € X, x; € V(x;)) : booléen

min < ming, ez, {cij(vi, v)} © Az, 25) ;
47 vjEIj
si (min = 0) alors
| retourner faux ;

¢y —co;

A(mi, bZZ) — A(.%'Z’, bZZ) © A(mi,mj, bZZ) 3

A(mi, sz) — A(mi, bsi) o A(mi,xj, bsi) ;
A(z;, bZ]) — Az, bZ]) S) A(Cﬂj,xi, b’LJ) ;
A(mi, ij) — A(.%'Z’, ij) © A(xj,wi, ij) )
A(x4,25,bi;) < 0 ;

Az, 25,b8;) «— 0 ;

A(Cﬂj,xi,bij) — 0 5

Az, xi,bs;) «— 0

A(z;) < 0

Azj) <05

e (0o & (Alwi) © Alx;)) @ min ;
si (cg = T) alors

| lever incohérence ;
ProjectionBornelnférieure(x;, z;) ;
ProjectionBorneSupérieure(x;, x;) ;
ProjectionBornelnférieure(x;, z;) ;
ProjectionBorneSupérieure(x;, z;) ;
ProjectionUnaireBornes(z;) ;

ProjectionUnaireBornes(z;) ;
retourner (cy > %) ;

Propriété 4.13 L’algorithme établissant CAB avec COI est correct. Il a une complexité
temporelle et spatiale de O(ed® + min{T,nd} x n) et O(e) respectivement.

Preuve 4.14 La procédure CAB2 ne présente que trés peu de différences avec CAB. 11
s’agit de ’ajout de deux lignes, écrites en noir alors que les lignes inchangées sont grisées.
La premiére initialise les A des projections binaires. La seconde appelle la fonction 31
(ProjectionBinaire). Cette fonction établit un support binaire et retourne vrai si elle a
fait augmenter cg.

Il nous faut tout d’abord vérifier que les soustractions sont correctes.

-V, € X,ij € V(CCZ'),VUZ‘ € Ii,VUj S Ij,A(xi,xj) < cij(vi,vj),

- Vx; € X,V.%’j S V(xi),A(mi,xj,bii) < Cij(bii,bij) o A(mi,mj) A A(.%'i,.%'j,bii) <

Cij(bl'i, ij) © A(:Cl, :Cj),
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Procédure 32 — CAB2

pour chaque z; € X faire

A(z,bs;) < 0 ;

pour chaque z; € V(x;) faire
A(:ci,xj,bii) — 0 ;
A(xi,:L‘j,ij,) — 0 ;
Az, z5) «— 0 ;

CT\IB;
Q— X;

48 tant que (Q # @) faire

49

50

xj < Extraire(Q) ;
drapeau < faux ;
pour chaque z; € V(z;) faire
drapeau — drapeau V ProjectionBinaire(x;, x;) ;
si (ProjectionBornelnférieure(x;, z;)) alors
si (SuppressionBornelnférieure2(z;)) alors
L | Q= QU{xi};
| Méme chose pour la borne supérieure du domaine de z; |
drapeau «— drapeau \V ProjectionUnaireBornes(z;) ;
si (ProjectionBornelnférieure(x;, z;)) alors
L si (SuppressionBornelnférieure2(z;)) alors

| Q= QU {a;};

[ Méme chose pour la borne supérieure du domaine de z; |

drapeau «— drapeau V ProjectionUnaireBornes(x;) ;
si (drapeau) alors
pour chaque z; € X faire
si (SuppressionBornelnférieure2(x;)) alors
L Q= QU{zi};

[ Méme chose pour la borne supérieure du domaine de x; |
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Cij(bii, b’LJ) o (A(mz, CC]') D A(xj, x;, bij)),
- Vz; € X, ij € V($Z), A(mz, Zj, blz) < min minvjefj {Cij(bii, Uj)} © A(.%'i, xj),
Cij(bii, ij) &) (A(wz, .%'j) (o) A(.%'j, X, ij))
— les assertions symétriques des trois précédentes appliquées aux bornes supérieures
sont aussi vraies,
— les autres assertions (telles que décrites dans la preuve de la proposition 4.11)
restent inchangées.
On peut facilement vérifier que ces assertions sont vraies durant 1’exécution du pro-
gramme.
Par rapport & CAB, nous ajoutons un troisiéme invariant pour prouver la correction
de I'algorithme. Les trois propriétés de 'invariant sont donc maintenant :

1. ligne 48, toutes les variables sont CNB,

2. ligne 48, si x; n'est pas dans () et que x;, voisin de z;, n’est pas non plus dans
Q, alors les bornes inférieure et supérieure de 'intervalle de z; ont un support
par rapport & x;, et les bornes inférieure et supérieure de l'intervalle de x; ont un
support par rapport & x;.

3. ligne 48, si x; et x; ne sont pas dans @, alors ¢;; a un support binaire.

Vérifions que ProjectionBinaire établit bien CoI. La ligne 47 trouve le minimum de
la fonction de cofit binaire étudiée. Si celui-ci n’est pas nul, alors il faut le projeter
sur cg. Pour que l'opération soit correcte, il faut annuler toutes les projections sur les
bornes, puis les projections des fonctions de colit unaires sur cg. Pour ensuite laisser
les deux variables CAB, il faut éventuellement re-projeter des cofits sur les bornes des
deux variables, puis re-projeter des cofits des variables sur cg. ProjectionBinaire trouve
donc bien un support binaire, sans détruire les supports des bornes des variables de la
fonction de cofit, ni leur support unaire.

Veérifions maintenant que le troisiéme invariant est vrai. Au début de ’algorithme,
toutes les variables sont dans (), donc les invariants sont respectés. Un support binaire de
ci; ne peut étre brisé que par ’augmentation d’un cofit binaire, ou la suppression d’une
valeur dans z; ou ;. Le premier cas ne se produit jamais. A chaque fois qu’une variable
x; perd une valeur, x; est empilée dans @, et le support sera vérifié ultérieurement.
L’invariant est donc bien respecté.

Concernant la complexité temporelle de I’algorithme, ProjectionBinaire s’exécute en
temps O(d?). La complexité temporelle de 1’algorithme est donc O(ed? 4+ min{ T, nd} x
n+ed®) = O(ed® + min{T,nd} x n). La complexité spatiale est, elle, inchangée : elle
reste a O(e). O

Il pourrait étre possible de réduire la complexité temporelle de 1’algorithme précé-
dent d’un facteur de d en utilisant une structure ordonnant les colts binaires. Mais cela
augmenterait la complexité spatiale de l'algorithme d’un facteur d?, ce qui est inac-
ceptable. Une autre possibilité consiste, & chaque fois que c’est possible, & exploiter la
sémantique d’une fonction de colit binaire, pour réduire la complexité temporelle. On
pourra alors utiliser une des trois propriétés suivantes.
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Propriété 4.14 Si le minimum de toutes les fonctions de codt binaires, lorsqu’une des
variables a une valeur fixée, peut étre trouvé em temps constant, alors la complexité
temporelle de CAB devient O(ed + min{T,nd} x n), tandis que la complexité spatiale
reste inchangée.

Preuve 4.15 Si, pour toute fonction de coiit c;;, et en tout point v; de I;, min,, e, {cij(vi, v;)}
peut étre calculé en temps constant, alors les lignes 36 et 40 prennent un temps cumulé
de O(ed), et donc CAB peut étre établi O(ed + min{T,nd} x n). O

Propriété 4.15 Sile minimum de toutes les fonctions de codt binaires peut étre trouvé
en temps O(d), alors la complexité temporelle de CAB avec COI devient O(ed® +
min{T,nd} x n), tandis que la complexité spatiale reste inchangée.

Preuve 4.16 Si le minimum de toutes les fonctions de cotit binaires peut étre trouvé
en temps O(d), alors la ligne 47 prend un temps proportionnel & d, ce qui raméne la
complexité de tout I’algorithme & O(ed? + min{T,nd} x n). O

Propriété 4.16 Si le minimum de chaque fonction de coit, binaire et unaire peut étre
trouvé en temps constant, alors la complexité temporelle de CAB avec CTI devient
O(ed + min{T,nd} x n), tandis que la complezité spatiale reste inchangée.

Preuve 4.17 Si le minimum de chaque fonction de cofit peut se trouver en temps
constant, alors les fonctions ProjectionUnaireBornes, ProjectionBinaire, ProjectionBorneln-
férieure et ProjectionBorneSupérieure prennent un temps constant.

En conséquence, une itération de la boucle pour chaque de la ligne 49, prend un
temps constant si ’on excepte les fonctions SuppressionBornelnférieure2 et Suppression-
BorneSupérieure2. Comme la boucle itére au maximum O(ed) fois et que SuppressionBor-
nelnférieure2 & 'intérieur de la condition de la ligne 30 a une complexité cumulée égale
a O(ed), alors la complexité totale de la boucle de la ligne 49 est de O(ed). De plus, la
complexité du code sous la condition de la ligne 50 reste inchangée, donc la complexité
temporelle de l'algorithme passe & O(ed + min{T,nd} x n). O

A la maniére de I’article présentant AC-5 [HDT92], nous donnons maintenant quelques
exemples de fonctions de coiit sur lesquelles CAB avec C@I peut étre établie sensible-
ment plus rapidement que dans le pire cas. L’article mentionne notamment trois types
de contraintes : les contraintes fonctionnelles, les contraintes anti-fonctionnelles et les
contraintes monotones. Les auteurs généralisent ensuite ces types de contraintes en dé-
finissant les contraintes fonctionnelles par morceaux, les contraintes anti-fonctionnelles
par morceaux et les contraintes monotones par morceaux. Nous n’évoquerons pas ces
types de contraintes par morceaux, qui font intervenir des structures complexes qu’il se-
rait sans doute trop long de présenter ici. Nous allons maintenant donner des définitions
possibles de fonctions de cofit fonctionnelles et anti-fonctionnelles.

Définition 4.13 Une fonction de coit c;; est fonctionnelle par rapport a la variable x;
8t :
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T L o

(a) fonction- (b) anti- (c) mono- (d) semi- (e) non
nelle fonctionnelle tone convexe semi-
convexe

F1aG. 4.11 — Caracteristiques de quelques fonctions de cofit.

- V(Ui,?}j) e D; x Dj,cij(vi,vj) S {61762},61 <eg et

- Yo; € D, |{’Uj S Dj,Cl'j(’Ul',’Uj) = 61}| <1

Une fonction de cotdt c;; est anti-fonctionnelle par rapport a la variable z; si :
- V(vi,vj) e D; x Dj,Cij(’Ui,'Uj) € {61,62},61 < ey et

- Yy; € Di, ‘{Uj S Dj,cij(vi,vj) = 62}’ <1

0 six=
Exemple 4.9 La fonction de coit c—(x,y) = L i 4 est fonctionnelle par rap-
sinon
port auz deuz variables (cf. figure 4.11(a)).
0 six
La fonction de codt cx(x,y) = | i 7Y est anti-fonctionnelle par rapport aux
sinon

deuz variables (cf. figure 4.11(b)).

I1 s’avere que les fonctions de cott anti-fonctionnelles et monotones (cf. figure 4.11(c))
appartiennent & la classe des fonctions semi-convezes. Informellement, les fonctions
semi-convexes n’ont qu’un seul sommet. Par exemple, la fonction sur la figure 4.11(d)
est semi-convexe, alors que la fonction sur la figure 4.11(e) ne 'est pas. La fonction
x,y — 22 —y? est par exemple semi-convexe par rapport 4 y, mais pas par rapport a .

Définition 4.14 Une fonction f : NxN — N est semi-convezxe par rapport a la premiére
variable si :
V(y,a) € N* {z € R: f(z,y) > a}

est un intervalle.
f est semi-convere [KMMRO1] si elle est semi-convexe par rapport G toutes ses
variables.

Si une fonction de cofit binaire est semi-convexe par rapport a une seule variable,
alors les minima de cette fonction peuvent étre trouvés sur les bords de la matrice de
cotits, et donc en temps O(d). Etablir CAB avec C@1 peut donc se faire dans ce cas en
temps proportionnel & d?. Si la fonction est semi-convexe par rapport aux deux variables,
comme la fonction x,y — x + y, le minimum peut se trouver en temps constant, car il
est situé dans un des quatre coins de la matrice de cofits. Dans ce cas, CAB avec C&I
peut s’établir en temps linéaire par rapport a d.
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On peut donc établir CAB avec C@T sur les fonctions anti-fonctionnelles en temps
O(ed + min{T,nd} x n). En revanche, pour les fonctions de coiit fonctionnelles, seules
les propriétés 4.14 et 4.15 s’appliquent. CAB peut donc étre établi en temps O(ed +
min{T,nd} x n), et CAB avec C21, en temps O(ed? + min{T,nd} x n).

Un autre type de fonctions de colit apparait fréquemment lorsque 1’on modélise des
problémes réels : les fonctions de distance, de la forme c1 2 = |zo — 21 — d|, ou d est
une constante définissant la distance entre z1 et xo. Cette fonction de cofit permet de
s’assurer que si xo n’est pas & une distance de d par rapport & xi, alors une péna-
lité proportionnelle & ’éloignement est appliquée. Le minimum de cette fonction étant
calculable en temps constant de la maniére suivante :

biy +d —bsy  si bsy < biy +d,
min = { big —bsy —d sl biy > bsy +d,

0 sinon,

on peut appliquer CAB avec CI sur ce type de fonction en temps linéaire par rapport
ad.

Il est enfin bien sir possible de rechercher les minima par n’importe quelle méthode
(comme par la recherche des racines de la dérivée d’une fonction analytique). Et lorsque
rechercher le minimum s’avére trop difficile (cela peut étre parfois un probléme NP-
complet), on peut simplement rechercher une approximation du minimum par défaut,
grace a toute méthode heuristique.

4.1.3.3 Relations avec la 2B-cohérence

La cohérence d’arc aux bornes s’inspire largement de la 2B-cohérence [Lho93] (voir
définition 3.4). Si 'on modélise un réseau de contraintes classiques par un réseau de
contraintes pondérées en donnant & T la valeur un, alors appliquer CAB sur ce réseau
rend le probléme de contraintes classiques 2B-cohérent. CAB peut donc étre vue comme
une extension de la 2B-cohérence. Pour prolonger la comparaison, nous pouvons utili-
ser une modélisation permettant d’exprimer des fonctions de cotit par des contraintes
dures proposée dans [PRB00]. Si ’on a un RCP, vaut-il mieux le transformer en RC
pour y établir la 2B-cohérence, ou bien le résoudre avec CAB? Nous allons tenter de
répondre a cette question en comparant le pouvoir d’élagage dans l'arbre de séparation
et d’évaluation de ces deux cohérences locales.

La modélisation de fonctions de coiit par des contraintes classiques faite par [PRB00]
propose 'introduction de coiits réifiés dans un schéma appelé Soft as Hard. L’exemple
suivant illustre la réification de cofits.

Exemple 4.10 Considérons par exemple le RCP de la figure 4.12(a). Il contient les
variables x1 et xo, une fonction de codt binaire cio et deur fonctions de coit unaires
c1 et co. Pour la clarté de l’énoncé, nous indexerons toute variable ou fonction de codt
réifiée de la lettre R.

La figure 4.12(b) décrit le réseau de contraintes classiques modélisant le réseau ori-
ginel. Pour chaque fonction de coidt, on crée une nouvelle variable, dite « variable de
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T=3
T1

X2
a@ a
e.‘e

(a) réseau de (b) un RC équivalent
contraintes pondé-
rées

FiG. 4.12 — Un RCP et son RC équivalent.

codt » de la fonction, dont le domaine va de 0 & T. Dans la suite, nous marquerons
toutes les variables de codt par des C en exposant. Chaque fonction de codt est ensuite
remplacée par une contrainte dure, ot l’arité a été augmentée de un; ainsi, une fonction
de codt unaire devient une contrainte dure binaire. La nouvelle variable de la contrainte
dure est sa variable de codt, qui sert o exprimer le codt d’une affectation des variables
de la fonction de coit.

Par exemple, la fonction de coidt ¢ est remplacée par la contrainte ¢ g, portant sur
la variable x1, mais aussi sur la nouvelle variable de coit xlg. La contrainte c1 g accepte
toutes les paires (v1,a), telles que v1 € I; et ¢1(v1) = a. De méme, nous créons une
variable de coit .%'2% pour la fonction de coit cs, et nous remplagons cette derniére par
la fonction de codt réifiée cop. Nous ajoutons aussi la variable $12g, qui est la variable
de codt de c13, et remplagons cio par la contrainte ternaire ciap- Enfin, nous ajoutons
une derniére contrainte, qui porte sur toutes les variables de coits, et qui s’assure que
la somme de celles-ci est bien inférieure ¢ T : xlg + .%'2% + .%'12% < T. Nous avons
maintenant un réseau de contraintes dures.

L’exemple précédent motive la définition suivante du schéma Soft as Hard.

Définition 4.15 Soit un RCP P = (S, X,Z,C). Soit Pr = (Xr,Zr,Cr) le réseau de
contraintes classiques tel que :
— Uensemble de variables Xr est l'union de :
- X, l'ensemble des variables du probléme d’origine,
- Clg, l’ensemble des variables de coit xig des fonctions de coit unaires réifiées,
- Cg%, l’ensemble des variables de coit xijg des fonctions de coit binaires réifiées.
— les intervalles ITr sont :
— I;r = I; pour les variables originelles x; R,
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— [1i:%..b5;5] = [0, T] pour les variables de codts unaires z;%,
- [biijg..bsijg] = [0, T] pour les variables de cotts binaires z;;$.
— l’ensemble des fonctions de coit Cr est composé de :
- Va; € X, ¢cig = {(vi, ci(vi))|v; € I;},
= Veij € Ci,cip = {(vi, 05, ¢5(vi, v5))|vi € I, v; € I},
_ c% = Zzie/’\.’ g+ Z%Ecl xijg < T, une contrainte supplémentaire s’assurant

que la somme des variables de coiits ne dépasse pas T.

Le probléme Ppg a une solution si et seulement si P en a une, et le cotit d’une solution
est la somme des valeurs des variables de cofits.

Notons d’ores et déja qu’il n’est pas simple de comparer le pouvoir d’élagage des
deux cohérences locales, puisqu’en général, dans les RCP, les algorithmes ne convergent
pas vers une solution unique. La comparaison des cohérences locales doit donc prendre
en compte le caractére potentiellement non confluent de celles-ci. Nous allons définir la
force d’'une cohérence locale de la maniére suivante.

Définition 4.16 1l est possible de décomposer l’établissement de chaque propriété de
cohérence locale par une suite d’opérations élémentaires. Dans le cas de la 2B-cohérence,
ces opérations sont :

— la suppression de valeurs.

Dans le cas de CAB avec CO1, ces opérations sont appelées « transformations préservant
Déquivalence » [CS04]. Elles sont :

— la suppression de valeurs,

— la projection,

— la projection unaire,

— la projection binaire.

Un réseau de contraintes classiques est manifestement incohérent si le domaine
d’une de ses variables est vide. Un réseau de contraintes pondérées est manifestement
incohérent si le domaine d’une de ses variables est vide, ou si cg = T.

Une propriété de cohérence locale T est plus forte qu’une autre propriété T', si,
pour tout probléme P tel qu’il existe une application d’opérations élémentaires de T qui
transforme P en un probléme manifestement incohérent, toute application d’opérations
élémentaires de T' sur P le transforme en un probléme manifestement incohérent.

T est strictement plus fort que 7' si T est plus fort que T', et s’il existe un pro-
bleme P tel que toute application d’opérations élémentaires de T sur P le transforme
en probléme manifestement incohérent, alors qu’il n’existe pas d’application d’opérations
élémentaires de T' qui rende P manifestement incohérent.

La définition précédente nous aide déja & comparer CAB et 2B-cohérence sur I’exemple
suivant.

Exemple 4.11 Considérons le RCP défini par trois variables (r1, xo et x3), et deux
fonctions de codt binaires (ci2 et c13). On définit I = {a,b,c,d}, I = Is = {a,b,c}
(avec a < b < c < d), et les codts binaires sont donnés dans les matrices de codts de la
figure 4.18. Supposons de plus que T = 2.
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F1G. 4.13 — Deux matrices de cotts.

On peut aisément vérifier que le réseau 1éifié est 2B-cohérent. Par exemple, un sup-
port de la borne inférieure a du domaine de x1r par rapport a ciagr est (a,a,1). Un
support de sa borne supérieure d est (d,a,1). Les supports des bornes inférieure et su-
périeure du domaine de $12% sont (b,a,0) et (c,a,1). Les autres supports peuvent de
méme étre facilement trouvés.

En revanche, toute application de CAB rend le probléme manifestement incohérent,
par la projection de cotdits binaires sur x1, et en diminuant progressivement son domaine
pour le réduire o l’ensemble vide. L’exemple montre simplement que la 2B-cohérence sur
le probléme réifié n’est pas strictement plus forte que CAB.

Nous allons maintenant prouver que CAB avec C@I est plus forte que la 2B-
cohérence. Pour cela, nous allons observer 1’établissement de CAB avec CZI sur un
probléme quelconque P, et 1’établissement de 2B-cohérence sur Pg, le probléme P réi-
fie. On considérera ensuite le probléme PJ,, qui est le probléme P aprés un nombre
arbitraire d’opérations élémentaires de 2B-cohérence. On montrera par induction que
dans tout processus d’établissement de CAB avec C@I, il existe un probléme P’ obtenu
a partir de P aprés un certain nombre d’opérations élémentaires de CAB avec C2T tel
que P’ est « au moins aussi contraint » que Pp. Cela prouvera que si la 2B-cohérence
transforme P’ en un probléme manifestement incohérent, alors CAB avec C@I le fera
aussi et donc que CAB avec C@I est plus forte que la 2B-cohérence.

Nous définissons maintenant la relation « au moins aussi contraint ».

Définition 4.17 Soit P un RCP et Pr son probléme réifié. Soit P' = (S, X', T'.C’) le
probléme P obtenu aprés 'application d’un nombre arbitraire d’opérations élémentaires
de CAB avec COI. Soit Py, = (X}, 1I5,Cr) le probléme Pr obtenu aprés un nombre
arbitraire d’opérations de 2B-cohérence.
P’ est au moins aussi contraint que Pp si :
1. V2l e X1 C L)y,
2.Vl e X', N (ah) > b},
. C
8. Vej; € C', Al ay) > bij; .
La propriété suivante prouve que la relation « au moins aussi contraint » capture
bien les bonnes propriétés des réseaux de contraintes mis en relation.

Propriété 4.17 Soit P un RCP et Pr son probléme réifié. Soit P = (S, X', 7',C’) le
probléme P obtenu aprés Uapplication d’un nombre arbitraire d’opérations élémentaires
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de CAB avec COI. Soit Py, = (X}, I5,CR) le probléme Pr obtenu aprés un nombre
arbitraire d’opérations de 2B-cohérence.

Si Pr est au moins aussi contraint que 73}% et si 73}% est manifestement incohérent,
alors Pgr lest aussi.

Preuve 4.18 P, peut étre manifestement incohérent car :
— I, est vide. Dans ce cas, et grace a la ligne 1 de la définition de « au moins aussi
contraint », alors le domaine de z est aussi vide, et donc P’ est aussi manifeste-
ment incohérent.

-1 {g, le domaine de la variable de cofit x;g de ¢} est vide. Examinons alors la cause

de la suppression de la derniére valeur de [ z/fz Cette variable est utilisée dans deux

contraintes, ¢ R et d %, et cela signifie donc que la derniére valeur de x;g n’avait

pas de support par rapport a 'une de ces contraintes.

— Si elle n’avait pas de support par rapport a ¢ > cela signifie que I, était aussi
vide, et ’on retombe sur le point précédent.

— Si elle n’avait pas de support par rapport a ¢ 2, alors :

bilg+ Y b+ > b > T
ijX—{i} CﬂEC
S ST
Z‘jeX leec
= > N@)+ Y A>T
:L‘jEX CﬂEC

:>cfzz—|—

Et donc P est aussi manifestement incohérent.
- I{j P est vide. Dans ce cas, la preuve est similaire & la précédente.
Donc, si P}, est manifestement incohérent, alors P’ I’est aussi. Ceci prouve la proposi-
tion. U

Le lemme suivant est nécessaire a la correction de la preuve par induction. Son sens
est décrit dans la figure 4.14.

Lemme 4.1 Soit P un RCP et Pr son probléme réifié. Soit P’ le probléme P obtenu

apres Uapplication d’un nombre arbitraire d’opérations élémentaires de CAB avec CO1.

Soit P" le probleme P’ obtenu aprés exactement une opération de CAB avec C@1. Soit

P}, le probléme Pr obtenu aprés un nombre arbitraire d’opérations de 2B-cohérence.
Si P’ est au moins aussi contraint que Pp, alors P” est aussi.

Preuve 4.19 Pour prouver ce lemme, nous passerons en revue toutes les opérations
élémentaires de CAB avec C@1 qui transforment P’ en P”. On verra qu’aucune opération
ne brise la propriété « au moins aussi contraint », et donc que P” est au moins aussi
contraint que Pf.

Les opérations élémentaires sont :
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$

i y ~ ——=réification

P %Pr —— une opération de CAB avec Col
) - - > une opération de 2B-cohérence

P > « au moins aussi contraint que »

Fi1G. 4.14 — Soit P un RCP et Pg son probléme réifié. Soit P’ le probléme P obtenu
aprés Iapplication d’un nombre arbitraire d’opérations élémentaires de CAB avec CQI.
Soit P” le probléme P’ obtenu aprés exactement une opération de CAB avec Co1. Soit
P}, le probléme Pp obtenu aprés un nombre arbitraire d’opérations de 2B-cohérence. Si
P’ est au moins aussi contraint que Pj, alors P” ’est aussi.

— la suppression d’une valeur du domaine de ;. Dans ce cas, I; C I; C I. La

propriété 1 est donc toujours vraie, et les autres ne sont pas affectées.

la projection. Cette opération ne modifie aucune valeur utilisée dans la définition

de la relation « au moins aussi contraint ».

— projection unaire de z}. Dans ce cas, A”(z)) > A'(x}) > bi;g, et donc toutes les
assertions restent vraies.

— projection binaire de c;j. Ce point est similaire au précédent.

Le lemme est donc correct. O

Ayant maintenant défini toutes les notions utiles, nous allons pouvoir prouver dans le
lemme suivant la preuve d’induction. La figure 4.15 décrit le cheminement de la preuve
du lemme.

Lemme 4.2 Soit P un RCP et Pgr son probléme réifié. Soit P’ le probléme P obtenu
apres Uapplication d’un nombre arbitraire d’opérations élémentaires de CAB avec CO1.
Soit Py, le probléme Pr obtenu aprés un nombre arbitraire d’opérations de 2B-cohérence.
Soit Py, le probléme Pp, obtenu aprés exactement une opération de 2B-cohérence.

St P’ est au moins aussi contraint que Pp,, alors toute série d’opérations CAB avec
C21 transformera P’ en un probléme P” qui est au moins aussi contraint que Pj,, au

bout d’un nombre d’opérations suffisamment grand.

Preuve 4.20 Nous allons ici considérer chaque suppression de domaine possible ame-
nant P'r & P”r. Nous prouverons ensuite que, pour chaque suppression, toute suite
d’opérations CAB avec C@I transformera, & un moment donné, P’ en un probléme P”
équivalent, au moins aussi contraint que P” . Les cas possibles sont les suivants.
— bi;g augmente parce qu’il n’a pas de support par rapport a cj,. Dans ce cas,
I’assertion 2 de la définition 4.17 peut ne plus étre valide. Si c’est le cas, alors cela
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e P
|
|
3 —— réification
3 — une opération de CAB avec Co1
y - --> une opération de 2B-cohérence
CpITPl PPy Pl > « au moins aussi contraint que »

FiG. 4.15 — P est un RCP, et Pr son RC réifié. Le RCP P’ est obtenu par un nombre
arbitraire d’opérations de CAB avec C@I. P’'g est obtenu par un nombre arbitraire
d’opérations de 2B-cohérence. On suppose que P’ est au moins aussi contraint que P’g.
P" R est obtenu par une opération de 2B-cohérence. Py, P}, P; et Py sont obtenus
par un nombre suffisamment grand d’opérations de CAB avec C@T (il existe en effet
plusieurs maniéres d’établir CAB avec C@I). Py, P4, P4 et PJ sont tous au moins aussi
contraints que P}.

signifierait qu’avant la suppression, bi;g = A’(z}), et donc, & ce moment :

foip € I, (Vi g, bigg) € cip
=) eI, (v}, bilp) € ¢ip (car I} C I )
=Y, € I, ¢i' (v]) > bi;R
=V, € I, ¢i' (v)) > A'(z})
=Y, € I, ci(v)) >0 (car c(v)) > ci' (v)) © A'(x}))

R

La derniére inégalité entraine qu’a un moment donné CAB détectera que ¢, n’a
pas de support unaire, et augmentera donc A’(z}), qui deviendra égal a bif .
L’assertion 2 sera donc valide & ce moment.

1C e . < .

— bs}p diminue car il n’a pas de support par rapport a c; . Aucune assertion n’est
alors violée. La propriété est toujours vraie.

— bij, est supprimée parce qu’elle n’a pas de support par rapport a ¢, et que
bijp, = bij. La propriété 1 est alors violée de la relation « est au moins aussi
contraint que ». Si c’egt le cas, alors cela signifie que la \éaleur support de bi
dans le domaine de 7, a été éliminée par la contrainte ¢'j. Si la valeur support
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était d, alors :

. ., C e
(cilbitg) =d)A(d+ D bijp+ Y bij>T)

z;eX—{i} c1eC
=(ci(bi)) =d)A(d+ Y N+ Y A =T)
x;€X—{i} cjieC
=(ci(bi)) = d) A (d— A(af) + > N+ > AN(fa)>T)
T;EX cj1eC

=(ci(bil) =d) AN (d— AN (x)) + e >T)
=ci(bi;) > T — ey + A'(2))
:>c;(bz;) >T —cy

Et donc, & un moment donné, CAB détectera que la valeur est interdite, et la
propriété 1 ne sera plus violée.

— bi}, est supprimée parce qu’elle n’a plus de support par rapport & la deuxiéme
variable de c;; .. Cela peut violer la propriété 1 de la définition si bi;, = bij. Mais
puisque ¢;; a été défini par {(v;,vj, ci5(vi, v5))|vi € Ii,v; € I;}, cela signifierait
que [ J'  est vide. Comme [ J' cI J' R alors I J' est aussi vide, et dans ce cas, les deux
problémes sont manifestement incohérents.

— Tous les autres cas peuvent étre facilement déduits des cas évoqués.

Ceci prouve le lemme. O

Voici maintenant la derniére étape.
Théoréme 4.1 CAB avec CDI est strictement plus fort que 2B-cohérence.

Preuve 4.21 Il faut tout d’abord prouver que pour tout RCP P et son RC reifié Pg,
pour toute suite d’opérations élémentaires de 2B-cohérence transformant Pgr en P'g,
toute suite suffisamment longue d’opérations de CAB avec C@1 transformera P en un
probléme P’ qui est au moins aussi contraint que P’g.

Cela se prouve par induction, grace au lemme 4.2 sur la longueur de la suite d’opé-
rations 2B-cohérence. Le cas de base vient du fait que, par définition, P est au moins
aussi contraint que Pg.

L’induction entraine que si une application de 2B-cohérence transforme Pr en un
probléme manifestement incohérent, alors CAB avec C@I transformera P en un pro-
bléme aussi manifestement incohérent. Donc, CAB avec C@I est plus fort que 2B-
cohérence.

Enfin, I'exemple 4.11 montre un cas ot P est transformé en un probléme manifes-
tement incohérent par CAB, alors que 2B-cohérence ne peut pas transformer Pgr en un
probléme manifestement incohérent. CAB avec C@I est donc strictement plus fort que
2B-cohérence. O

Afin de compléter la comparaison entre 2B-cohérence et CAB, il faut fournir une
complexité temporelle de 1’établissement de la 2B-cohérence sur un RCP réifié. Nous
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avons tenté de fournir un majorant de bonne qualité de cette complexité, sans pour au-
tant avoir prouvé son optimalité. Nous présenterons un algorithme relativement optimisé
établissant la 2B-cohérence. Il s’appuie sur AC2001/3.1 [BRYZ05| (ou, plus spécifique-
ment, GAC2001/3.1 puisque nous travaillons aussi sur des contraintes ternaires), et
sur 'utilisation de supports. Nous avons aussi tenté d’exploiter autant que possible la
sémantique des contraintes pour diminuer les complexités temporelle et spatiale.

Toutefois, deux détails difféerent d’avec GAC2001/3.1. Tout d’abord, les éléments
empilés dans @ sont des triplets variable / borne modifiée / contrainte, au lieu de la
paire variable / contrainte. Connaitre la borne responsable de la révision d’'une variable
nous aidera & optimiser les algorithmes. D’autre part, par continuité avec les algorithmes
présentés dans les chapitres précédents, le triplet variable / borne modifiée / contrainte
(z,v,c) indique que la borne v de la variable = a été révisée par la contrainte c, et pas
que la borne v doit étre révisée par ¢, comme c’est le cas pour GAC2001/3.1.

Le corps de I'algorithme, décrit dans 2B-cohérence, est le suivant. On commence par
sortir une valeur (z < v) de @ (ligne 52). Cette valeur a un support pour la contrainte
c qui a mis & jour la borne, mais aucun support n’a jamais été recherché sur les autres
contraintes (ce qui constitue une différence par rapport a la cohérence d’arc). On révise
donc la borne de la variable par rapport aux autres contraintes (ligne 53). Ensuite, on
vérifie que les bornes des variables voisines ont bien un support par rapport a la variable
x (lignes 54 et 55).

Les procédures de révision des bornes sont ensuite décrites de Révisionl & Révision9
(Révision3, Révision5, Révision7, Révision9, qui s’appliquent aux bornes supérieures n’ont
pas été écrits car ils peuvent directement étre inférés a partir de Révision2, Révision4,
Révision6, Révision8 respectivement, qui s’appliquent aux bornes inférieures).

Révisionl révise toutes les bornes supérieures des variables de coiit unaires et bi-
naires par rapport & la contrainte globale de cotit cg. Elle n’est appelée que lors-
qu’une borne inférieure des variables de colt a augmenté. Révision2 révise la borne
inférieure d’une variable qui n’est pas une variable de cofit par rapport & une fonction
de colit unaire réifiée. Révision3 procéde de méme pour la borne supérieure. Révision4
est ’équivalent de Révision2 pour les fonctions de colit binaires réifiées. Pour améliorer
I'algorithme, on a fait appel a une structure de données, supportBi(z;g, cij) (pour
« support borne inférieure »), qui note la valeur de z;, telle qu'il existe un cott e
tel que (bi;g, supportBi(w;g, cijp),e) est une affectation valide pour c;; . Autrement
dit, supportBi(z;p,cijp) est un support de bi;p par rapport & la variable I;, et la
contrainte c;;,. Révision5 traite les bornes supérieures. Révision6 révise la borne infé-
rieure d’une variable de cofit par rapport & une fonction de cofit unaire réifiée. On
utilise ici aussi une structure de donnée, supportBi(wi%), qui stocke le support de bi,%
par rapport a ¢;r. Révision7 s’occupe de la borne supérieure. Révision8 est I’équivalent
de Révision6 pour les fonctions de cofit réifiées binaires. Révision8 utilise la structure de
données supportBi(mij%, x;r)- Cette structure stocke le support de xij% par rapport a
la variable x;g et la fonction de coiit c;j . Révision9 s’occupe des bornes supérieures.

Nous ne prouverons pas la correction de ’algorithme, supposé correct, mais nous
donnerons ses complexités temporelle et spatiale.
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Procédure 33 — 2B-cohérence
pour chaque z;p € X faire

supportBi(:UZ%) — bi;g ;

supportBs(mi%) — bsip ;

pour chaque z;, € V(z;r) faire
supporth(sz,x]R) —bijp;
supporth(x”R, xir) < biig ;
support Bs(zir, Tjp) < bsjp ;
supportBs(xijg,xiR) — bsip ;

Q — {(z,v,c) € X x {bi,bs} x C|lx € var(c)} ;

51 tant que (@ # @) faire

52 (z,v,c) < Extraire(Q) ;

pour chaque ¢ € {¢ € C\ {c}|z € var(c)} faire
53 | Reévise(z,v,c) ;

pour chaque 2’ € var(c) \ {z} faire
54 Révise(’, bi, ¢) ;
55 Révise(z', bs, c) ;

Procédure 34 — Révisionl(2$ € C%, v € {bi},c € {c:E})

sommeMin «— ngecg bi$; ;
pour chaque xi% € Clg faire
si (bs;% > T — (sommeMin — bi;$)) alors
bs;& «— T — (sommeMin — bi;G) — 1 ;
supportBs(xi%) — bi;p ;
Q — QU {(wif,bs,c)} ;

pour chaque :cl-]% € Cg% faire

si (bsijg > T — (sommeMin — biij%)) alors
bsi;G — T — (sommeMin — bij;5) — 1 ;
supportBs(xijg,xiR) — bi;p;
supportBs(acU%,ij) —bijp;

Q—QU {(xZJR7bS CR)} ;
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Procédure 35 — Révision2(z;p € Xr,v € {bi},c € {cir})

tant que (bi;p =< bs;g) faire
56 si (bi;5 < ci(bisg) < bs;%)) alors
| retourner ;
bi;p «— succ(bi;g) ;
57 pour chaque zyp € V(z;r) faire
| supportBi(zig, TkRr) < bikg ;
L Q@< QU{(wig,bi,cip)} ;

lever incohérence ;

Procédure 36 — Révisiond(z;p € Xp,v € {bi},cij, € {¢ € Capla € var(d)})

tant que (bi;g < bs;g) faire
tant que (supportBi(zip, ;) =X bs;y) faire
si (biijg < ci(bii g, support Bi(xip, ;) < bsijg) alors
| retourner ;
support Bi(x;g, xjp) < succ(support Bi(z;g, v;p)) ;
bijg < succ(bi;g) ;
58 pour chaque 7y € V(z;r) faire
| supportBi(xig,xkRr) <« bigg ;
| Q= QU {(wip,bi,cijp)};

lever incohérence ;

Procédure 37 — Révision6(z;§ € C1%,v € {bi},c € {cig})

tant que (bi; < bs;%) faire
tant que (supportBi(z;) < bs;) faire
59 si (c;(supportBi(z;%)) = bi;3) alors
| retourner ;
supportBi(xi%) — succ(supportBi(xi%)) :
bi G — bi G+ 1
supportBi(:UZ%) —bi;p ;
| Q — QU{(x:G, bi,cin)} ;
lever incohérence ;
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Procédure 38 — Révision8(z;;G € Co%,v € {bi},cijp, € {¢ € Coplz € var(c)})

tant que (bz’ijg < bsijg) faire
tant que (supportBi(z;;$, ;) < bs;r) faire
tant que (supportBi(z;;G,z;,) < bs; ) faire
si (cij(supportBi(xij%,xiR),supportBi(wij%,ij)) = biijg) alors
| retourner ;
supportBi(wijg,ij) — SUCC(SUPPOTtBi(xij%7ij)) ;
supportBi(xij%,ij) —bijp;
B SupportBi(xijg,xiR) — succ(supportBi(xij%,xm)) ;
biijg — biijg +1;
supportBi(xijg,xiR) — bi;p ;
| Q— QU {(ijg b, cijp)} ;
lever incohérence ;

Propriété 4.18 L’algorithme 2B-cohérence appliqué & un probléme réifié a une com-
plexité temporelle de O((e? + ed?) x min{T,end}) et une complezité spatiale de O(e).

Preuve 4.22 Rappelons ici que n, e et d indiquent ici respectivement le nombre de
variables, le nombre de fonctions de cotlit et la taille du plus grand domaine dans le
réseau de contrainte pondéré.

Déterminons tout d’abord le nombre d’itérations effectuées par la boucle de la
ligne 51. Une valeur est empilée dans ) & chaque fois qu’elle est éliminée. Le probléme
réifié contient nd valeurs venant directement du probléme d’origine, plus (n +€)T va-
leurs venant des variables de cofit. La boucle de la ligne 51 itére donc O(nd + eT)
fois.

Trouvons maintenant la complexité cumulée de chaque procédure de révision. Ré-
visionl peut étre exécutée en temps O(n + e). Elle est de plus appelée a chaque fois
qu’une variable de coiit perd une valeur. Sa complexité cumulée est donc O(e?T).
Révision2 ne passe la ligne 56 que lorsque la valeur d’une variable qui n’est pas une
variable de coiit est supprimée, soit au maximum O(nd) fois. De plus, la boucle de la
ligne 57 n’itére qu’une fois qu’une valeur a été retirée du domaine, ce qui améne & une
complexité de O(ed). Etant donné que cette procédure peut étre appelée soit aprés la
suppression de la valeur d’une variable qui n’est pas de cott, soit aprés la suppression
d’une valeur d’une variable de colit unaire, la complexité de cette procédure est donc
O(ed + nT + nd) = O(ed + nT). Concernant la procédure Révision4, le mécanisme
de mémorisation fait que, si 'on considére une contrainte binaire c;; , et si un couple
(vir,vjp) € Lip X Ij, a été prouvé non valide, alors il ne sera jamais examiné une
seconde fois. En comptant la boucle de la ligne 58, cela porte donc la complexité de
cette procédure & O(nd+eT +ed?+ed) = O(ed? +eT), car cette fonction peut étre ap-
pelée aprés la suppression d’une valeur d’une variable qui n’est pas une variable de cotit
(O(nd) fois) ou apres la suppression d’une valeur d’une variable de cotit binaire (O(eT)
fois). Comme Révision2, Révision6 peut étre appelée O(nd + nT) fois. Le mécanisme de
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mémorisation fait que la complexité temporelle sous la condition de la ligne 59 a une
complexité temporelle de O(ndT). La complexité de la procédure est donc de O(ndT).
De méme, la complexité de la procédure Révision8 est O(nd + €T + ed?T) = O(ed?T).

Aprés sommation des diverses complexités temporelles, on conclut que la complexité
temporelle totale s’éléve & O(e2T + ed?T).

On peut encore affiner ce résultat. On peut tout d’abord observer que la borne
inférieure d’une variable de colit n’est mise & jour qu’au début de 1’établissement de la
2B-cohérence et a la suite de la suppression d’une valeur d’une variable qui n’est pas une
variable de cotit, ce qui se produit dans les procédures Révision6 et Révision8. Cela ne se
produit donc pas plus de O(nd) fois. Les bornes supérieures des variables de coiits sont
mises & jour de la méme maniére dans les procédures Révision7 et Révision9, ainsi qu’a
la suite d'une augmentation de la borne inférieure d’une variable de cott (procédure
Révisionl). Les bornes supérieures des fonctions de coiits sont donc modifiées au plus
O(nd 4+ (n + e)nd) = O(end) fois. Les variables de cotlit ne sont donc mises a jour
qu’au maximum O(end) fois. Donc, dans les calculs de complexité précédents, on peut
remplacer le nombre de fois qu’une variable de cott est mise a jour (a priori O(T)) par
O(min{T,end}). Ceci nous donne une complexité de O((e? + ed?) x min{ T, end}).

Concernant la complexité spatiale, les bornes des intervalles sont au nombre de 2n
pour les variables réifiées et 2n + 2e pour les variables de coflit. De plus, le mécanisme
de mémorisation ajoute 4n + 4e nouvelles structures de données. La complexité spatiale
totale est donc de O(e). O

La complexité de I’algorithme établissant la 2B-cohérence est donc le minimum entre
O((e?+ed?)x T) et O((e?+ed?) x end). Dans le premier cas, nous avons une complexité
qui est linéaire par rapport & T. Cette complexité est problématique car elle fait perdre
le caractére polynomial de l'algorithme de filtrage par rapport & la taille du probléme,
selon les critéres de définition de la complexité [Pap94]|. Dans le deuxiéme cas, nous
avons un algorithme cubique par rapport a d. Cette complexité par rapport & d est
la méme que celle de CAB avec C21, qui est de O(ed® 4+ min{T,nd} x n). Les deux
algorithmes ont donc une complexité temporelle comparable.

Afin de comparer totalement les deux propriétés de cohérence locale, il faudrait
aussi implanter le mécanisme de réification des cotits ainsi que la 2B-cohérence et se
livrer & des expérimentations. Néanmoins, pour des raisons de temps, nous n’avons pas
poursuivi la comparaison jusque la.

4.2 Conclusion

Nous avons dans cette partie principalement proposé deux propriétés de cohérence
locales : la cohérence d’arc existentielle et la cohérence d’arc aux bornes. Concernant
la premiére, nous esperons qu’elle constituera une cohérence locale de choix pour les
réseaux de contraintes pondérées « classiques », c’est-a-dire contenant des domaines
dont la taille ne dépasse pas les quelques dizaines de valeurs. La comparaison sur un
banc de test relativement large avec la cohérence d’arc compléte et directionnelle, consi-
dérée comme une des cohérences locales les plus efficaces, semble le montrer. La cohé-
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rence d’arc existentielle posséde notamment ’avantage d’étre facilement maintenue dans
I’arbre de recherche des solutions, ce qui la rend compatible avec des cohérences plus
fortes, mais plus lourdes, comme la cohérence d’arc optimale [CdGS07].

Nous avons aussi présenté la cohérence d’arc aux bornes, particuliérement adaptée
aux problémes dont la taille des domaines est grande. Nous avons envisagé plusieurs
spécialisations de cette cohérence locale. Nous avons présenté un moyen de renforcer
cette cohérence par une autre, la cohérence @-inverse. Nous avons considéré les gains de
temps que ’on peut espérer lorsque la sémantique des fonctions de coflit est connue et
exploitable, en vue notamment d’appliquer les résultats démontrés au cadre du probléme
de la localisation d’ARN. Nous avons enfin confronté la cohérence d’arc aux bornes avec
la 2B-cohérence, dans une modélisation des réseaux de contraintes pondérées utilisant
des contraintes classiques. La comparaison a montré, au moins théoriquement, que la
cohérence aux bornes était strictement plus forte et que les complexités temporelles
étaient comparables.

Afin de confirmer la pertinence de la cohérence d’arc aux bornes, il faudrait comparer
cette propriété de cohérence locale a la propriété habituellement utilisée : la cohérence
d’arc. C’est ce que nous ferons au chapitre sept.



Chapitre 5

Algorithmes

5.1 Introduction

Afin de résoudre la question qui sous-tend notre recherche — trouver les membres
d’une famille ’ARN donnée — nous avons supposé dans les chapitres précédents que
nous connaissions les éléments structurels caractéristiques de cette famille. Nous avons
aussi supposé que ces éléments étaient suffisament discriminants pour caractériser les
ARN de la famille. Dans le chapitre 3, nous avons dressé la liste de ces éléments structu-
rels (en 'occurrence, des mots, plusieurs types d’hélice, des répétitions, des compositions
en (G+C)%, des interactions non-canoniques et des espaceurs), et nous avons décrit la
modélisation que nous allions utiliser. Cette modélisation fait intervenir les réseaux de
contraintes pondérées, que nous avons décrits dans le chapitre 3. Nous avons aussi mon-
tré comment les fonctions de coiits des réseaux de contraintes pondérées étaient & méme
de modéliser simplement les éléments de structures d’'un ARN non-codant. Nous avons
enfin donné une méthode de filtrage, appelée cohérence d’arc aux bornes, qui s’applique
sur ces fonctions de colt et permet de rechercher efficacement les solutions du probléme.
Le présent chapitre s’ouvre donc sur I'implantation de la cohérence d’arc aux bornes
sur chaque fonction de colt. Cette partie, trés algorithmique, est spécialement tournée
vers l'utilisation de méthodes de pattern-matching.

Les réseaux de contraintes pondérées permettant de dissocier efficacement algo-
rithmes de pattern-matching utilisés pour le filtrage et recherche de solutions, nous
avons aussi pu implanter plusieurs optimisations appliquées & cette recherche de solu-
tions. Ces algorithmes seront donnés par la suite.

Nous présentons ensuite une caractéristique intéressante de notre prototype : la
sélection de solutions. En effet, notre approche peut étre amenée & prédire quelques
solutions redondantes. Nous expliquerons comment ces solutions sont détectées et com-
ment I’examen des solutions trouvées peut méme accélérer la recherche. Nous estimerons
enfin la complexité temporelle de notre outil.

133
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5.2 Algorithmes sur les fonctions de cott

5.2.1 Introduction

Nous allons dans la suite donner le détail de 'implantation de chaque fonction
de colit dans notre réseau de contraintes pondérées. Le lecteur pourra se référer au
paragraphe 3.4.2.1 pour plus de détails sur ce formalisme. Lors de la recherche de so-
lutions, nous maintiendrons une propriété de cohérence locale appelée cohérence d’arc
aux bornes (CAB, cf. définition 4.11), éventuellement avec la cohérence @-inverse (CoI,
cf. définition 4.12). Nous avons vu dans le chapitre précédent que CAB avec C21 était
établie par une série de fonctions qui sont notamment ProjectionBornelnférieure et Projec-
tionBorneSupérieure (et ProjectionBinaire, si I'on souhaite appliquer C2T). Ces fonctions
sont essentiellement basées sur la recherche du minimum des fonctions de cotit du réseau
de contraintes pondérées. Par exemple, la fonction ProjectionBornelnférieure recherche
le minimum d’une fonction de cotlt sachant que le domaine d’une variable a été réduit
G sa borne inférieure. La premiére partie de ce chapitre se propose donc de détailler la
recherche du minimum des fonctions de colit, sachant que le domaine d’une variable, par
exemple x;, a été réduit & sa borne inférieure. Les fonctions de coiit étant relativement
symétriques, on pourra facilement inférer comment trouver leur minimum, sachant que
le domaine d’une variable a été réduit a la borne supérieure, ou que le domaine d’une
autre variable, comme x;, a été réduit.

Il n’existe qu’une seule fonction de cotit pour laquelle nous avons décidé d’appliquer
Col : il s’agit de l'espaceur. En effet, le minimum de cette fonction pouvant se trouver
trés rapidement, on a tout intérét & appliquer la propriété de cohérence locale la plus
forte possible sur une telle fonction de coiit. Dans ce cas, nous détaillerons comment
trouver le minimum de la fonction sans supposer qu’un domaine a été réduit.

Enfin, nous avons avons montré dans le paragraphe 3.4.4 que nous avions des fonc-
tions de cofit, de type dur, qui ne renvoient comme valeur que zéro ou T. Ces fonc-
tions peuvent alors étre considérées comme des contraintes dures, et les mécanismes
de maintien de la propriété de cohérence locale, en 'occurrence la 2B-cohérence (cf.
paragraphe 3.4), sont donc plus performants. Dans "implantation, nous avons bien créé
des mécanismes différents pour les fonctions de cotit et les contraintes dures. Mais pour
la clarté de l’exposé, nous traiterons ici les deux types de contraintes (classiques et
pondérées) de la méme maniére.

A la fin de la description de I’implantation de chaque fonction, nous décrivons brié-
vement la maniére de trouver les supports de la valeur bi; par rapport & cette fonction
(voir la définition 3.3 pour une définition du support). Nous verrons en effet dans les
paragraphes suivants que garder les supports des fonctions peut notablement accéler la
recherche de solutions. Toutefois, les détails des mécanismes de recherche de supports
ne seront pas donnés.

5.2.2 Le mot

mot[mot, T, transformateur|(x;, x;)
La fonction de colit de mot recherche un mot mot entre les positions z; et x;. Un
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nombre d’erreurs maximum T .. est donné. Notre but est de trouver le minimum de la
fonction lorsque x; vaut bi;, la valeur de sa borne inférieure, et pour toute valeur de z;,
c’est-a-dire pour 'intervalle [bi;..bs;].

La premiére chose que 1’on peut faire est de tenter de réduire ’espace de recherche
des supports. En effet, connaissant le mot mot et la position de bi;, on peut en déduire
un ensemble de positions possibles pour x;. Dans la pratique, on peut procéder a la
réduction des domaines suivante :

— bij = max{bij, bi; + (|mot| — 1 — Tioc)},

— bs; = min{bs;, bi; + (Jmot| — 1 + Tioe)},

Cela fait, la trame de la recherche suit ’algorithme de Needleman-Wunsch, présenté
dans le paragraphe 2.2.1.1. On lit tous les nucléotides entre bi; et bs; et 'on calcule a
la volée le nombre d’erreurs minimum.

Une différence existe toutefois entre notre algorithme et celui de Needleman-Wunsch.
Nous avons vu dans la spécification de la fonction de mot (cf. paragraphe 3.2.1) que
les insertions et suppressions n’étaient autorisées qu’a l'intérieur du mot. En d’autres
termes, aux deux extrémités du mot, on n’autorise que des substitutions. Cela a pour
effet que 'on est certain que le mot que ’on recherche commence bien & la position
x;, et finit en x;. La formule de récurrence de I’algorithme de Needleman-Wunsch est
donc légérement différente : les formules sur la premiére et derniére ligne ne doivent pas
autoriser les insertions ou les suppressions.

Pour expliciter cette récurrence, nous utiliserons les conventions suivantes. S sera
la séquence principale, S[i| sera le i-éme nucléotide de S et S[i..j] sera le mot composé
des nucléotides S|, ..., S[j]. La premiére lettre d’un mot est S[1] (et non S[0]). Pour
la clarté de 'exposé, tous les cotits d’insertion et de suppression sont de un (méme si
c’est modifiable par l'utilisateur). Nous utiliserons aussi une fonction ¢; qui prend en
paramétre deux nucléotides et renvoie un colt nul si les deux nucléotides sont égaux et
un dans le cas contraire.

Pour notre algorithme de programmation dynamique, nous utiliserons une matrice
mat, dont le premier indice en abscisse est bi; —1 et le dernier indice est bs;. En ordonnée,
cette matrice s’étend de 1 & |mot|. Rappelons la formule de récurrence pour ’algorithme
de Needleman-Wunsch :

mat[a — 1,b — 1] + ¢;(S[a], mot[b])
Va € [bi;..bs;],Vb € [2..|mot|—1], mat]a,b] = min ¢ matfa — 1,b] + 1
matla,b— 1] +1

La formule indique que tout alignement peut étre déduit d’un alignement plus petit, ol
I’on ajoute un nucléotide laissé non apparié de S ou de mot, ou bien un appariement
entre .S et mot.

Il faut maintenant donner les formules de base de la récurrence. Les deux premiéres
sont :

Va € [bi;..bs;], mata, 1] = ¢;(S[a], mot[1]);
Vb € [2..|mot|], mat[bi; — 1,b] = Tigc.
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La premiére ligne indique que tout alignement composé de la premiére lettre de mot et
d’une lettre de S ne peut étre obtenu que par appariement. La seconde ligne indique
que tout alignement entre une lettre de mot qui n’est pas la premiére lettre et une lettre
de S recoit un colit T Il faut aussi spécifier qu’il ne peut pas y avoir d’insertion aprés
avoir apparié la derniére lettre de mot. Cela se fait par la régle suivante :

Va € [bi;..bs;], mat[a, [mot|] = mat[a — 1, mot[|mot| — 1]] + ¢;(S]a], mot[|mot|]).

Dans notre cas particulier, il faut aussi ajouter que les alignements ne peuvent
commencer qu’a la position bi;. On ajoute alors le cas de base :

Va € [bi; + 1..bs;], mat[a, 1] = Tigc.

Le score minimum peut alors étre trouvé. Il correspond au plus petit coiit calculé sur
la derniére ligne (aprés avoir aligné toutes les lettres de mot), dont ’abscisse est entre
bij et bs;. Le score renvoyé par la fonction de recherche de minimum est donc :

score = min mat[a, |mot|].
a€lbij..bsj]

Dans l'algorithme implanté, nous avons de plus choisi d’ajouter une optimisation
classique : la matrice bi-dimensionnelle de programmation dynamique mat est rem-
placée par un simple vecteur. La complexité spatiale de 'algorithme de recherche du
minimum, donnée par le vecteur utilisé par l’algorithme de programmation dynamique,
est donc de O(|mot|). Concernant la complexité temporelle, puisque nous avons im-
planté I’algorithme de Needleman-Wunsch, elle est de O(D|mot|), ot D est la taille de
la séquence examinée. Celle-ci est bornée par |mot|+ T, la complexité de la recherche
de minimum est donc de O((|mot| + Toc) X |mot|).

Nous verrons par la suite que le calcul du support de bi;, c’est-a-dire la valeur de x;
telle que la fonction v; — mot(bi;, v;) connait un minimum, peut étre important pour
optimiser les algorithmes. Le support est ici la valeur ol s’arréte ’alignement, soit la
jmatla, [mot|].

valeur arg min,ep; . ps,

5.2.3 Les interactions
5.2.3.1 L’hélice

hélice[taille_min, taille_max, boucle_min, boucle max, indels, wobble, T}, transformateur|(z;, z;, xj, z;)
Nous allons ici étudier le moyen de trouver rapidement le score minimum d’une fonc-
tion de colit d’hélice. Cette fonction évalue 1’éventuelle hélice dont le premier brin est
entre z; et x; et le second, entre xj et x;. La taille de I'hélice doit étre comprise entre
taille_min et taille_max, la taille de la boucle doit étre comprise entre boucle_min et
boucle max.
La trame générale de la recherche est la suivante. Considérant la valeur bi; de z;,
on peut utiliser les données de la taille d’hélice et de la taille de la boucle pour réduire
les domaines d’exploration des trois autres variables. On pourra pour cela utiliser les
formules données dans la figure 5.1.
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bi;
bi; + (taille_min — 1)

biy, — (boucle _max + 1)

bi; — 2(taille_max — 1) — (boucle_max + 1)

bi; = max

ij

bi; + (taille_max — 1)

bsy, — (boucle _min + 1)

bs; — 2(taille_min — 1) — (boucle_min 4 1)

bs; = min

bij + (boucle _min + 1)
bi; — (taille_max — 1)

bsi = min bsj + (boucle_max + 1)

bs; — (taille_min — 1)

biy

bi; + 2(taille_min — 1) + (boucle_min 4 1)
bi; + (taille_min — 1) 4 (boucle_min + 1)
bij + (taille_min — 1)

bi; = max

bZk

bij, = max { bi; + (taille_min — 1) + (boucle _min + 1) }
bsy,
bi; + (taille_max — 1) + (boucle_max + 1)

bsl

bi; + 2(taille_max — 1) + (boucle_max + 1)
bs;j + (taille_max — 1) 4 (boucle_max + 1)
bsy, + (taille_max — 1)

bs; = min

Fi1G. 5.1 — Formules de propagation des distances d’hélice et de boucle dans la fonction
de cotit d’hélice.
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Ty =

bsj, —=

bij, —=|

F1G. 5.2 — Une matrice de programmation dynamique calculant le score de I'alignement
entre le brin situé entre x; et bs; et le brin situé entre biy et x;. Les cases grisées
contiennent les scores pour toutes les valeurs de x; et x.

On itére ensuite sur les valeurs restantes de x;. Nous avons alors le début et la fin
de I'hélice. En théorie, il faudrait aussi itérer sur les valeurs des variables x; et x) et
exécuter un algorithme de Needleman-Wunsch (cf. paragraphe 2.2.1.1) pour trouver le
score minimum. Mais on peut faire mieux. On peut calculer I’alignement entre les deux
régions maximales s’étendant entre bi; et bs; d'une part, et de z; a bij, d’autre part. Dans
ce cas, la matrice de programmation dynamique calcule comme résultats intermédiaires
tous les alignements entre x; et les valeurs de z; d’une part, et entre x; et les valeurs
de xp d’autre part. C’est expliqué sur la figure 5.2.

On procéde de méme pour la distance de Hamming, si ce n’est qu’il n’est pas besoin
de la matrice de programmation dynamique pour calculer les valeurs intermédiaires (cf.
paragraphe 2.2.1.1). Finalement, le score trouvé est le plus petit score rencontré dans
toutes les matrices de programmation dynamiques générées.

Pour la distance de Levenshtein, nous avons utilisé deux optimisations. Tout d’abord,
on ne remplit la matrice de programmation dynamique qu’autour de la diagonale princi-
pale, comme expliqué dans le paragraphe 2.2.1.1. Une autre optimisation, spatiale cette
fois-ci, est que la matrice bi-dimensionnelle de programmation dynamique est remplacée
par un simple vecteur.

L’algorithme de recherche de minima a une complexité temporelle constante en la
taille du texte. En voici la raison. Puisque la valeur de z; est fixée a bi;, la variable z; n’a
plus que O(long_max+boucle _max) = O(1) valeurs possibles. Sil’on utilise la distance
de Hamming, alors ’algorithme se termine en temps O(long_max) = O(1). Sinon,
I’algorithme de programmation dynamique utilisé est proportionnel a la longueur d’un
mot et au nombre d’erreurs autorisées. La complexité spatiale est constante si ’on utilise
la distance de Hamming et vaut O(long_max) si l’on choisit la distance de Levenshtein.

Le support de bi; par rapport & la fonction de colt d’hélice est trouvé durant la
recherche de minimum. Le support par rapport a la variable z; est donné par la valeur de
Iitérateur sur les valeurs de cette variable lorsque le minimum est trouvé. Les supports
par rapport a x; et xj sont donnés par les abscisse et ordonnée de la cellule de la matrice
de programmation dynamique ol se trouve le minimum.
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5.2.3.2 L’hélice alternative

hélice_alt|taille_max, wobble, Ty, transformateur|(z;, z;, x, x;)

La fonction de cotit d’hélice alternative évalue aussi 1’éventuelle hélice entre les quatre
variables utilisées par la fonction x;, x;, z; et x;. Cette fonction différe de la précédente,
dans la mesure ot la taille de la boucle et la taille minimale de la longueur d’hélice ne
sont pas spécifiées, et oll une pénalité est donnée aux hélices dont la taille est plus petite
que la taille maximale : une pénalité de ¢ est donnée si I’hélice est inférieure de ¢ paires
de bases & la taille maximale.

L’algorithme de recherche du minimum de cette fonction est toutefois relativement
différent de celui de la fonction d’hélice. Celui-ci calcule tous les scores d’hélice possibles
d’un seul coup. Comme il utilise une matrice de programmation dynamique pour cela,
I’algorithme attend que les tailles maximales des brins de I’hélice soient suffisamment
réduites. Dans la pratique, on attendra que les valeurs bs; — bi; et bs; — bij soient
inférieures & une constante taille_hélice _max.

Pour cela, on utilise une matrice tri-dimensionnelle, de taille taille hélice max x
taille_hélice_max x long_max. Le score contenu dans les cellules est le suivant : la case
(i,1,n) stocke le plus petit colt parmi tous les alignements possibles dont le premier
brin s’arréte & la position bi; + ¢, et le second s’arréte a la position bs; — [, sachant que
I’alignement est de longueur n.

La récurrence de I’algorithme de programmation dynamique est classique. Elle utilise
entre autres la fonction ¢,, qui donne le score d’appariement de deux nucléotides.

matriceli,l + 1,n],
matricefi + 1,1 +1,n + 1] = min < matriceli + 1,1,n],
matriceli, I, n] + cq(S[bi; + 1], S[bs; — 1))

Un premier cas de base permet de n’accepter que les hélices commencant et finissant
aux bons endroits :

0 si (i =0) A (I < bs; — biy),

Tioe  sinon.

matriceli,l,0] = {

Les autres cas de bases obligent 1’alignement & débuter au niveau zéro :
Vi > 0,1 > 0,n > 0, matrice|0,1,n] = matriceli,0,n] = Tie

Le colit minimum se trouve en lisant quelques cellules de la matrice. La valeur que 1’on
recherche est :
min {matrice[i,l,n] + (long_max —n)}
i>big—bi; -
1>bs;—bsy,
n
La complexité temporelle est donnée par le temps nécessaire & remplir la matrice.
Elle est de O(taille_hélice_max® x long_max). La complexité spatiale est donnée par la
méme matrice. Elle est donc aussi de O(taille _hélice_max® x long_max).
Toutefois, cette fonction de cotlit mériterait sans doute d’étre améliorée. La technique
consistant & attendre que les domaines soient rétrécis n’est pas trés efficace, car elle ne
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(a) premier cas (b) deuxiéme (c) troisiéme (d) quatriéme cas
cas cas

F1G. 5.3 — Les différents cas de I'algorithme de Nussinov.

réduit que trés peu le domaine des variables. De plus, les tailles minimale et maximale
de la boucle ne sont pas spécifiées. Cette information pourrait pourtant étre exploitée
pour propager plus efficacement la fonction de cotit. L’implantation de cette fonction
de colit a été un des premiers travaux de cette thése et elle mériterait slirement une
réorganisation.

Le calcul du support de bi; est fait en méme temps que la recherche de minimum.
Pour trouver le support par rapport a x;, chaque cellule de la matrice de programmation
dynamique contient non seulement le colt du meilleur alignement, mais aussi ’endroit
ot il se finit. Cette valeur est le support par rapport a x;. Le support par rapport & x;
et xj est donné par les abscisse et ordonnée de la cellule contenant le cotit minimum.

5.2.3.3 Le repliement

repliement|taille_min, taille_max, wobble, Ty, transformateur|(z;, z;)
Un troisiéme type d’hélice est proposé a 'utilisateur : le repliement. Cette fonction de
colt évalue le repliement de la région délimitée par les deux variables de la fonction de
coiit. Sa procédure de recherche de minimum s’inspire directement de ’algorithme de
Nussinov [CNC83]. Cet algorithme permet de prédire la structure secondaire d’une sé-
quence en tentant de la replier sur elle-méme et de maximiser les interactions. Il accepte
les boucles multiples (cf. figure 1.7(d)) mais pas les pseudo-nceuds (cf. figure 1.8(a)).
Intuitivement, 1’algorithme de Nussinov se base sur le fait qu’un repliement entre les
nucléotides S[i] et S[j] peut étre construit a partir :

— du repliement S[i + 1..j] auquel on ajoute le nucléotide non apparié a gauche S|i]

(cf. figure 5.3(a)),

— du repliement S[i..j — 1] auquel on ajoute le nucléotide non apparié a droite S[j],
(cf. figure 5.3(b))
du repliement S[i 4+ 1..7 — 1] auquel on ajoute la paire de nucléotides appariés
S[i]--- S[j] (cf. figure 5.3(c)),
de deux repliements S|i..k| et S[k + 1..j] que 'on assemble, pour k €]i..j[ (ce cas
rend possible les boucles multiples, cf. figure 5.3(d)).
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L’algorithme de Nussinov se présente en général sous la forme d’une matrice de
programmation dynamique, dont il faut remplir le triangle supérieur droit. Chaque
cellule (4, j) représente le nombre d’interactions maximales dans la sous-séquence S|[i..j].
L’algorithme est présenté en détail dans la fonction 39.

Fonction 39 — Nussinov(\S)
matrice[0,0] < 0 ;
pour chaque i € [1..|S| — 1] faire
mat(i,i — 1] «— 0 ;

| matfi,i] <0

pour chaque d € [1..|S| — 1] faire

pour chaque i € [0..|S| — 1 — i] faire

matfi + 1, j],

mat[iaj - 1]’ .
matli + 1,7 = 1]+ (1 = ca(S[i], S[7]), [
mingey;. j{mat(i, k] + mat(k + 1, 5]}

mat[i, j| < min

retourner mat|0, |S — 1|] ;

Pour notre algorithme, nous voulions tout d’abord un score qui soit compris comme
une pénalité : un score haut doit correspondre & un repliement qui n’est pas préféré.
Nous avons donc compté non pas le nombre d’appariements, mais le nombre d’insertions,
de suppressions, de substitutions, et d’ouvertures de boucles multiples.

Toutefois, en utilisant cette approche, on se heurte & un probléme. Notre variante de
I’algorithme de Nussinov essaie d’apparier les nucléotides de boucle de la tige-boucle, et
donne une pénalité s’il n’y parvient pas. C’est relativement incohérent si ’on considére
la stéréochimie de ’ARN. Il est préférable de ne pas tenter d’apparier deux nucléotides
trop proches (4 moins de trois nucléotides, par exemple) 'un de l'autre. Nous nous
interdisons ici d’apparier deux nucléotides s’ils sont & moins de trois nucléotides 1'un de
I’autre. Pour cela, il suffit de laisser a zéro toutes les cellules de la matrice de Nussinov
qui ont la forme mat[i,i|, mat[i,i + 1], mat[i,i + 2] et mat[i,i + 3]. Cela correspond
a décaler la diagonale délimitant les valeurs & calculer vers la gauche et le haut (cf.
figure 5.4).

Finalement, le colit du meilleur appariement est donné par une des cellules situées
en haut, a droite 5.4. Le score renvoyé par la fonction est donc le plus petit score trouvé.

En pratique, comme dans le cas précédent, la fonction de colt attend que les do-
maines des variables soient suffisamment réduits avant d’effectuer une propagation (en
I'occurrence, elle attend que bs; — bi; soit inférieur a taille_hélice_max). La complexité
temporelle de la recherche de minimum est donc constante. Sa complexité spatiale est
donnée par la matrice de Nussinov : O(taille_hélice__max?).

Le calcul du support de z; se calcule simplement en regardant, dans les matrices de
propagation, ol s’arréte ’alignement.
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bi; bs;

AN /2/ diagonale dans

notre algorithme

E T diagonale dans
N I’algorithme
de Nussinov

F1G. 5.4 — La matrice de ’algorithme de Nussinov laisse les cellules noires non remplies.
Dans notre algorithme, les cellules grisées ne sont pas remplies non plus, car elles cor-
respondent & un appariement de nucléotides trop proches. Les cellules pouvant contenir
le colit minimum sont hachurées.

5.2.3.4 Le duplex

duplex|wobble, Ty, transformateur|(z;, z;, yx, y1)

La fonction de cofit de duplex évalue 1’éventuel duplex formé par le mot contenu entre
x; et x; d’'une part, et le mot contenu entre y; et y; d’autre part (y; et y; sont des
positions de la séquence cible).

Dans notre implantation, ’algorithme de recherche de minimum reste inactivé tant
que z; et x; n'ont pas été affectées (le mécanisme d’ordonnancement des variables
affecte toujours les variables sur la séquence principale d’abord). Une fois que z; et z;
ont été affectées, il ne reste plus qu’a rechercher dans la séquence cible T' quels mots
peuvent s’apparier avec S[x;..x;]. C’est un probléme de recherche de motif classique,
largement étudié, et notre choix s’est porté sur l'utilisation d’un tableau de suffizes
amélioré [AKO02, AKOO04]. Celui-ci présente plusieurs avantages : comme un arbre
des suffixes, son temps de contruction est linéaire en la taille du texte [KSB06|; la
recherche d’un mot dans la séquence peut se faire en temps linéaire en la taille du mot,
indépendamment de la taille de la séquence; sa structure ramassée de tableau permet
un encodage plus concis que ’arbre des suffixes, et donne lieu & moins de cache misses.

Ce tableau suf contient tous les suffixes d’une longue séquence T, classés par ordre
lexicographique. Dans la pratique, puisque le codage doit prendre le moins de place
possible, ce tableau stocke la position de début de chaque suffixe. Une requéte usuelle
sur ce type de structure est de savoir si un mot donné est contenu dans la séquence.
Si cette requéte peut se traiter en temps proportionnel & In(|7'|) dans les tableaux de
suffixes classiques, elle peut se faire, dans les tableaux de suffixes améliorés, en temps
linéaire par rapport au mot donné, indépendamment de la taille de la séquence. Il faut
pour cela ajouter quelques données supplémentaires dans notre tableau de suffixes, qui
sont expliquées dans la définition suivante.
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Définition 5.1 pgpc[i| est la taille du plus grand préfixe commun entre un élément du
tableau sufli] et l’élément précédent sufli — 1].

Un intervalle (i,7) est un k-intervalle si tous les éléments de sufli], sufli+1], ... suflj]
commencent par un préfive commun de taille k. Plus formellement, les k-intervalles sont
définis de la maniére suivante :

- Vi €li..j], pgpcll] > k,
- Jl €li..j], ngCH k,
— pgpeli] <

- pgpclj + 1] < k.

Remplir le tableau pgpc sur toutes les entrées du tableau sauf la premiére se fait
en temps linéaire. Grace & cette donnée et a d’autres valeurs intermédiaires calculées
elles aussi en temps linéaire (cf. [AKO02, AKOO04] pour les détails d’implantation), les
k-intervalles se construisent eux aussi en temps linéaire.

Comme on le voit sur la figure 5.5(a), ces k-intervalles sont imbriqués les uns dans les
autres. Ils ont en fait une forme d’arbre qui est exactement celle de ’arbre des suffixes de
la séquence S. Dans cet arbre, les feuilles sont ’ensemble des k-intervalles de taille un,
c’est-a-dire les suffixes du texte. Si (4, j) est un k-intervalle et (¢/,j') un k’-intervalle fils
du précédent, alors nous noterons lettres(i, j) — (i, j') les lettres étiquetant la branche
menant de U'intervalle (4, 7) a son fils (¢, j').

Informellement, savoir si un mot est contenu dans un texte griace un arbre des
suffixes ou un tableau des suffixes s’effectue de la maniére suivante. Supposons que
chaque branche ne soit étiquetée que par une seule lettre. La recherche commence sur
le nceud racine de l'arbre, et ’on regarde s’il existe une branche qui commence par
la premiére lettre du mot. S’il n’en existe pas, alors on sait qu’il n’y a pas de sous-
séquence qui commence par la premiére lettre du mot et la recherche est terminée. Si
une telle branche existe, alors on la prend (nous dirons que la premiére lettre du mot
est appariée) et on continue récursivement ’exploration avec le reste du mot dans le
sous-arbre courant.

Les structures de données stockées dans le tableau de suffixes permettent de plus de
donner le premier intervalle-fils d’un intervalle donné, ainsi que son premier intervalle-
frére; nous avons la structure nécessaire pour faire une recherche de mots en temps
indépendant de la taille de la séquence. L’algorithme 40 décrit un algorithme de re-
cherche de mot sans erreur grice a un tableau de suffixes amélioré. Cette fonction n’est
pas utilisée dans notre implantation puisque d’une part, nous acceptons les erreurs et
d’autre part, nous recherchons un appariement et pas un mot dans une séquence. Tou-
tefois, cet algorithme nous aidera a comprendre les développements ultérieurs.

La recherche commence par considérer le grand O-intervalle qui inclut tous les suf-
fixes de T'. npref désignera ici le nombre de lettres déja appariées du mot mot que I'on
recherche dans 7. 11 est initialisé & 0 (ligne 60). L’algorithme cherche ensuite le pre-
mier fils de l'intervalle courant commencant par la premiére lettre de mot & apparier
(ligne 61). S’il n’existe pas de tel fils, alors I’algorithme s’arréte : le mot recherché n’est
pas dans T (ligne 62). Ici, nous avons deux cas possibles. Soit 'intervalle-fils est une
feuille de I’arbre, soit il est un noeud interne de ’arbre. Dans le premier cas (ligne 66),
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i suf pgpc suffixe
le O-intervalle (0, 4) L o 4 o0 A
le 1-intervalle (0, 3) E % (1) % ﬁﬁégA
le 2-intervalle (2, 3) [ 3 2 1 ACA
le 1-intervalle (4,4) 4 3 0 CA
(a) le tableau des suffixes et les k- (b) larbre des suffixes
intervalles correspondant — les

nceuds  sont  étiquetés
par les  k-intervalles
correspondants

F1G. 5.5 — Deux structures de données stockant le mot AAACA.

il nous faut comparer le reste du mot avec la branche. Si les deux termes comparés
sont égaux (ligne 67), alors on a trouvé une solution, sinon, on a prouvé qu’il n’existe
pas de solution (ligne 68). Si l'intervalle-fils n’est pas une feuille de ’arbre (ligne 63), il
faut aussi comparer la branche et le reste du mot, et on a ici trois options. Les termes
comparés peuvent étre différents et 'on n’a pas de solution (ligne 64). Les termes com-
parés peuvent étre égaux et tout le mot a été comparé, et dans ce cas, on a une solution
(ligne 65). Si termes comparés sont égaux et que tout le mot n’a pas été comparé
(c’est-a-dire que la branche était plus courte que le reste du mot), il faut alors conti-
nuer ’exploration dans le sous-arbre courant, en mettant & jour la valeur de l'intervalle
courant, et la valeur npef.

L’algorithme de recherche de minimum vise & trouver le cotit minimum de la fonction,
pour y, variant entre biy et bsp, et y; variant entre bi; et bs;. L’algorithme, récursif,
explore l'arbre formé par les k-intervalles, recherchant tous les mots dans T pouvant
s’apparier avec S[z;..z;|. L’algorithme est décrit en détail dans la procédure 41. Il suit la
trame suivante. On tente d’apparier le mot S[z;..z;] avec la premiére branche partant du
neceud racine. Si tout le mot a été apparié, alors on a trouvé une solution potentielle, et on
conserve le score. Si tout le mot n’a pas été entiérement apparié, alors il faut continuer
récursivement la recherche dans le sous-arbre. Toutefois, plusieurs appariements entre la
branche courante et le mot sont possibles. Chaque appariement donne un score différent,
et un nombre de lettres du mot a rechercher différent. Il faut donc continuer la recherche
pour tous les appariements possibles. Quand tout le sous-arbre a été exploré, on passe
a la branche suivante.

Dans T'algorithme, la valeur nprer désignera encore le nombre de lettres de mot
déja appariées, ney désignera le nombre d’erreurs déja enregistrées, et min sera le plus
petit score de duplex trouvé jusqu’alors. Initialement, 1’algorithme est appelé avec le
O-intervalle (0, |T'|), sachant qu’aucune erreur n’a été trouvée (ne; = 0), aucune lettre
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Fonction 40 — RechercheExacte(mot € o) : booléen
(i,4) < (0,[T1) ;
60 TNpref <— 0 )
tant que (vrai) faire
(¢',4") < donneFils(7, §) ;
61 tant que (lettres((z,7) — (', j")[0] # mot[npet]) faire
(i',4') < donneFrere(i, j') ;
62 si ((¢,7)=(L,1)) alors
| retourner faux ;

i(i' #7') alors
m— minlettres((i, ) — (7, )|, lmot] — nprt}

64 si ((lettres(i, j) — (', j')[0..m] # mot[nprer..m]) alors
| retourner faux ;

63

92}

65 si (m = |mot| — npyer) alors

| retourner vrai ;

(i,5) < (,5) 5

| Mpref < Mpref +m;

66 sinon

67 si (lettres((i,j) — (7/,7'))[0..|mot| — npref] = Mot[npret..|mot|]) alors
| retourner vrai ;

68 sinon
| retourner faux ;
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du mot n’a été appariée (npref = 0), et que le meilleur appariement compte Tj,. erreurs
(min = Tioc). Ligne 69, on choisit le premier fils de 'intervalle. Comme dans le cas
précédent, ce fils peut étre ou pas une feuille de ’arbre des intervalles.

Supposons tout d’abord que ce ne soit pas une feuille et plagons-nous ligne 70. On
essaie alors d’apparier les premiéres lettres du mot avec les lettres de la branche reliant
I'intervalle-pére a lintervalle-fils, grace & la fonction DonneCandidats, sachant que le
score de cet alignement ne doit pas excéder min — ne,. Plusieurs appariements sont
possibles, et DonneCandidats renvoie donc une liste d’éléments, dont chacun contient
le nombre de lettres appariées (long), le score de ’appariement (score) et un booléen
informant si toutes les lettres du mot ont été appariées (tout). Les appariements sont
ensuite dépilés un & un. Si tout le mot n’a pas été apparié (ce cas est traité ligne 72),
alors la fonction est appelée récursivement pour poursuivre I’appariement. Sinon, comme
c’est le cas dans la ligne 71, on a une solution et il faut potentiellement mettre & jour
le colit minimum.

Si I'intervalle courant est une feuille de I’arbre (ligne 73), alors on appelle de la méme
maniére DonneCandidats, mais on ne dépile que les éléments ol mot a été totalement
apparié. Si I’on a des solutions, on met alors & jour le colit minimum.

Fonction 41 — RechercheMinimum((4, j), npret, Nerr, min) : E

69 (i',j") < donneFils(i, j) ;

tant que ((¢/,j') # (L, 1)) faire
70 si (i # j') alors
candidats <« DonneCandidats(lettres((i,7) —
(i',7")), mot[npret..|mot|], min — ney) ;
tant que (—candidats.vide()) faire
(long, score, tout) « candidats.depile() ;
i (Nerr + score < min) alors
71 si (tout) alors
| min < ney + Score ;
72 sinon

min < min{min, RechercheMinimum((¢', j'), npref + long, nerr +

L score,min)} ;

73 sinon
candidats < DonneCandidats(lettres((i,7) —
(i',7")), mot[npyes..|mot|], min — nery) ;
tant que (—candidats.vide()) faire
(long, score, tout) « candidats.depile() ;

si ((nerr + score < min) A (tout)) alors
| min < ney + score ;

| (¢,4") < donneFrere(i’, j') ;
retourner min ;
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BRANCHE

01234567
M1 3 :f"a toutes les lettres de la
0|2 L branche sont appariées
T8 ]

k toutes les lettres
du mot sont appariées

Fi1G. 5.6 — Une matrice de programmation comparant le mot recherché et la branche
de 'arbre de recherche. Le c6té bas contient tous les scores otl le mot a été entiérement
apparié. Le coté droit contient tous les scores ol la branche a été entiérement appariée.

Il nous faut maintenant détailler le mécanisme d’alignement du mot avec une branche
de l’arbre, décrit dans la fonction 42. Celle-ci doit générer tous les alignements dont le
colit est inférieur & ney entre la branche b et le reste du mot & aligner m. On peut
distinguer deux cas principaux : soit tout le mot a été aligné et dans ce cas on a
trouvé une solution, soit le mot n’a pas été entiérement aligné, et il faudra poursuivre
I’exploration de ’arbre. Ce générateur d’alignement utilise dans notre cas une matrice
de programmation dynamique, qui aligne le reste du mot avec la branche. La matrice
est remplie selon la maniére usuelle. Comme sur la figure 5.6, cette matrice a deux cotés
importants : un c6té bas, oll tout le mot a été aligné, et le c6té droit, ol toute la branche
a été alignée. On recherche sur ces deux cotés toutes les cellules ayant un colt inférieur
& Nerr, €t on les renvoie toutes dans la liste liste.

Fonction 42 — DonneCandidats(b € o, m € 07, ney € E) : liste(entier, entier,
booléen)

pour chaque (i € [O |b]]) faire

| matrice[i, 0] «—

pour chaque (j € [1 |m|]) faire

| matrice0,j] < j ;

pour chaque (i € [1..|b]]) faire

pour chaque (j € [1..|m]]) faire
matriceli — 1, j] + 1,
matriceli, j] < min < matricefi,j — 1] + 1, :

matriceli — 1,5 — 1] + ¢4 (b[i], m[j])

pour chaque (i € [0..|b|]) faire

si (matrice|i, |m|] < ney) alors

| liste.empile(b, matrice[i, |m|], vrai) ;

pour chaque (j € [0../m| — 1]) faire
si (matrice||b|, j] < nerr) alors
| liste.empile(j, matrice[|b], j],faux) ;

retourner liste ;
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Il existe deux optimisations utilisées dans I'implantation. La premiére vient de 1’ob-
servation que les intervalles de ’arbre sont souvent visités avec exactement la méme
configuration (c’est-a-dire avec un méme nombre de lettres déja appariées et un méme
nombre d’erreurs). On stocke alors dans chaque intervalle une information supplémen-
taire : I’état de la derniére configuration ayant traversé cet intervalle. Si I’on est amené
a repasser par cet intervalle avec la méme configuration que celle qui est stockée, alors
I’algorithme ne poursuit pas la recherche dans le sous-arbre, puisqu’elle a été déja été
effectuée auparavant.

Une autre optimisation consiste a élaguer ’arbre d’un certain nombre d’intervalles
grace a la connaissance que ’on a des valeurs de y et y;. Supposons par exemple que 1’on
sache que les solutions que ’on recherche sont dans la premiére moitié de la séquence,
il est alors possible de n’explorer qu’une certaine partie — et non la totalité — de
larbre. Cette optimisation nécessite 'utilisation d’informations, appelées bornelnf (i, j)
et borneSup(i, j), stockées dans chaque k-intervalle (i, 7). Ces informations enregistrent
les positions de la premiére et la derniére occurrence de la premiére lettre du préfixe
commun du k-intervalle dans la séquence 1. En d’autres termes, toutes les occurrences
du mot qui étiquette le chemin partant de l'intervalle-racine et amenant & l’intervalle
(,7) commencent entre bornelnf(i,j) et borneSup(i,j).

Lorsque 'on arrive sur un intervalle, il est alors possible de corréler ces informations
avec les données des domaines de y;. Plus précisément, si :

[bornelnf (i, j)..borneSup (i, j)] N [big..bsy] = @

alors on sait que tous les mots que l’on pourra trouver dans le sous-arbre commenceront
ailleurs que dans l'intervalle [bi..bsk], qui est l'intervalle ou est censé débuter le mot
recherché. La recherche ne se poursuit alors pas dans le sous-arbre courant. De méme,
on peut aussi tenter d’estimer les positions de la fin du mot et de les corréler avec le
domaine de y;. Si :

[bornelnf (i,7) + |mot| — 1 — Tipe..borneSup(i, j) + |mot| — 1 + Tioc] N [big..bs)) = @

alors on peut ne pas explorer le sous-arbre.

Nous allons maintenant tenter de borner la complexité de I'algorithme de recherche
de minimum. Supposons que ’on recherche un mot de taille m, avec Tis. erreurs pos-
sibles. Dans le pire cas, chaque branche de 1’arbre n’est étiquetée qu’avec un seul nu-
cléotide. Le mot doit alors s’apparier avec au moins m — T, branches, et au plus
m + Tioc branches. Le mot a (m Jﬁkl) possibilités pour s’apparier avec un chemin de b
branches, et puisque b n’est pas supérieur & m + T, alors (,, +l;)_1) < (2m + Tiee)™.
Sachant qu’il y a au plus o® chemins possibles & b branches, alors le nombre total de
chemins examinés est borné par Z;ltn—rj%loc ol x (2m + Tio)™, qui lui-méme est borné
par (2 X Tioe 4+ 1) x ™ Toe x (2m + Toe)™. Sur chaque chemin, I’algorithme de pro-
grammation dynamique effectué sur chaque branche a une complexité de O(m + Tioc).
La complexité totale est donc bornée par O(Tie x ™ F Tee x (2m + Toc)™F1), qui est
bien indépendante de la taille de la séquence T'.
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Puisque 'on a supposé que z; était affecté, le support de bi; par rapport & x; est
donc z;. On utilise ensuite la fonction bornelnf pour le support par rapport y; et les
valeurs lettres(0, |T'|) — (i,j) et long permettent de retrouver la taille du mot apparié
dans T, et donc y;.

5.2.3.5 Les interactions non-canoniques

paire|[cotél, coté2, orientation, famille, Ty, transformateur|(x;, x;)

La fonction de colit d’interactions non canoniques évalue une interaction entre deux
faces données de deux nucléotides, dont la position est donnée par x; et x;. Le sens
et la famille de 'interaction sont aussi donnés par l'utilisateur. Afin de calculer ces
fonctions de cofit, nous avons stocké une table familles qui, pour deux nucléotides
donnés, deux faces d’interactions et un sens, donne ’ensemble des familles d’isostéricité
(éventuellement vide) acceptant ces types d’interactions. Pour deux nucléotides donnés,
ni et ng, on peut alors définir une fonction f qui retourne :

0 si famille € familles[ny, no, c6tél, c6té2, sens|,
pénalité sinon, et si familles[ni, ny, cOtél, co6té2, sens| # <.

Tioc sinon.

ol pénalité est la pénalité donnée pour trouver une interaction qui appartient & une
autre famille d’isostéricité.

Nous n’avons pas ici implanté de propagateur efficace pour calculer le minimum de
cette fonction de cotit. L’algorithme attend toujours que x; ou z; soit affectée avant
de calculer le minimum de la fonction, ce qui est une forme de partial forward che-
cking [FW92] limité aux bornes. On utilise la fonction f en itérant sur les valeurs
possible de z;. On repére quel est le colit minimum donné par l'interaction entre le
nucléotide pointé par x; et les nucléotides du domaine de z;. La fonction est donnée in
extenso dans ’algorithme 43.

Fonction 43 — RechercheMinimum : F
min «— Tloc ;
pour chaque j € [bi;..bs;] faire
| min «— min{min, f(S[x;],S[])} ;
retourner min ;

Concernant la complexité du propagateur, il est clair que la complexité temporelle
est de O(d), car aucune distance entre les deux variables n’est donnée en paramétre de la
fonction de colit. Nous verrons par la suite comment garder malgré tout une complexité
temporelle faible.

Le support de bi; est ici calculé simplement durant la recherche de minimum.
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5.2.4 La répétition

répétitionltaille_min, taille_max,dist_min,dist_max, indels, 1., transformateur|(xz;, ;, 1, ;)

La fonction de cotit de répétition utilise quatre variables et évalue la similarité entre le
mot inclus entre les deux premiéres variables et le mot inclus entre les deux derniéres.
Cette fonction de colt est extrémement similaire & la fonction de cott d’hélice décrite
dans le paragraphe 5.2.3.1. Nous utilisons donc le méme algorithme, si ce n’est que le se-
cond brin est lu de gauche a droite (alors que dans la fonction de cotiit d’hélice, le second
brin est lu dans l'autre sens), et que les scores d’appariement sont remplacés par des
scores d’identité (un cott nul est donné si deux nucléotides sont identiques et un coit
de un est donné dans le cas contraire). Nous ne détaillerons donc pas les algorithmes
ici.

5.2.5 La composition

composition[nucléotides, relation, seuill, seuil2, cotit_min, Ty, transformateur|(x;, x;)
La fonction de composition donne un coiit en fonction de la proportion de nucléotides
nucléotides (le plus souvent, {G, C}) entre les positions x; et z;. Ce score dépend des
deux seuils seuill et seuil2 donnés en paramétres, et des colts colit _min et colit max.
La fonction demande aussi un opérateur de comparaison et nous supposerons ici qu’il
s’agit de >. Dans la pratique, le score score(p) donné & une proportion p est défini par :

colit__max si p < seuill,
colit min—cofit max X -+ colit maxxseuil2—colit min xseuill

seuil2—seuill p seuil2—seuill
colit_min sinon.

si seuill < p < seuil2,

L’algorithme est calqué sur la fonction de cott d’interaction non-canonique : on
attend que x; ou x; soit affectée avant de calculer le minimum de la fonction. L’algo-
rithme 44, qui suppose que la variable z; est affectée, lit les nucléotides entre x; et bs;
et compte le nombre de nucléotides qui sont dans ’ensemble spécifié¢ par 1'utilisateur.
Le score minimum est maintenu durant la lecture, et finalement renvoyé.

Fonction 44 — RechercheMinimum : F
min «— Tloc ;
nbPos «— 0 ;
pour chaque j € [z;..bi;[ faire
si (S[j] € nucleotides) alors
| nbPos «— nbPos+1 ;

pour chaque j € [max{x;,bi;}..bs;] faire
si (S[j] € nucleotides) alors
| nbPos <+ nbPos+1 ;

min < min{min, score(

jﬁ%li:;(fl )} 5

retourner min ;
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Les complexités temporelle et spatiale sont identiques & la fonction de cott d’inter-
action non-canonique. Elles sont respectivement linéaire en d et constante.
Le support de bi; est ici calculé simplement durant la recherche de minimum.

5.2.6 L’espaceur

espaceur/[distl, dist2, dist3, dist4, seuill, seuil2, colit_ min, T, transformateur|(z;, z;)
La fonction de cotit d’espacement détermine la distance entre deux positions z; et x;.
Cette information se propage trés facilement et rapidement. C’est pour cela que la
cohérence d’arc aux bornes, mais aussi la cohérence @-inverse (cf. définition 4.12), sont
appliquées sur cette fonction de cofit.

La fonction de cotit prend en paramétre quatre distances, de distl a dist4. Elle utilise
aussi deux cofits, colit _min et colit _max. Il est possible de connaitre le minimum de la
fonction en temps constant, méme lorsqu’aucune variable n’a de domaine réduit. Il est
donné par :

colit _max si bij — bs; > dist4,
colit min — colit max .
= = X (blj — bSZ)—}—

dist2 — distl . - :
; : : bi; — bs;
colit _max X dist2 — codt_min x distl sinon, et si bi; — bs; > dist3,
dist2 — dist1
colit_min sinon, et si bs; — bi; > dist2,
colit_max — colit_min ,
— — X (ij — bZZ‘)—i-
. dls.t4 - d.'St3 . . sinon, et si bs; — bi; > distl
colit_min x dist4 — codt _max x dist3 ’ J - ’
dist4 — dist3
L colit _max sinon.

Dans le cas des contraintes dures, ou il n’y a que deux distances, distance_min et
distance__max, qui donnent les distances minimale et maximale entre les deux variables,
il est particuliérement simple de propager la contrainte. On peut, comme dans AC-
5 [HDT92], trouver des propagateurs efficaces. Ils sont alors :

— bij < bi; + distance_min,

— bs; < bs; + distance_max,

— bi; < bi; — distance_max,

— bs; < bs; — distance_ min.
ou bi; est la borne inférieure du domaine de z;, et bs;, sa borne supérieure.

Le support de bi; n’est ici pas stocké car la recherche de minimum de la fonction se
fait ici en temps constant.

5.2.7 Justification des choix effectués

Nous avons ici donné les grandes lignes des algorithmes établissant CAB et la 2B-
cohérence sur chacun des éléments de structure. Nous avons tenté d’optimiser nos al-
gorithmes, mais malgré tout, on peut se demander pourquoi ces choix d’implantation
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ont été faits. Il existe en effet pour les algorithmes de pattern-matching un trés grand
nombre d’outils proposés. Nous nous sommes donc appuyés sur le livre [NR02], qui
dresse un état de ’art complet des algorithmes pattern-matching, et notamment sur la
recherche de mot approchée, comme c’est le cas pour les fonctions de colit de mot et
de duplex. On peut y voir par exemple une série d’algorithme appelés bit-parallel, qui
se servent du fait que les fonctions logiques « et », « ou », « ou exclusif », etc. peuvent
se faire sur un mot machine (soit trente-deux voire soixante-quatre bits aujourd’hui) en
temps constant. Ceci permet d’accélerer les algorithmes en pratique. Mais en revanche,
il devient alors extrément compliqué de prendre en compte des coiits non unitaires. En
effet, I'utilisateur peut vouloir spécifier qu'une substitution d'un A en C donne un cofit
de un, mais qu’une substitution d’'un A en G donne un cotit de deux. Alors que cela ne
pose pas de probléme dans notre implantation, c¢’est plus difficilement réalisable sur des
algorithmes bit-parallel.

D’autres types d’algorithmes sont présentés. Ils divisent un mot & rechercher avec
erreurs en d’autres mots, plus petits, & rechercher sans erreur. Dés lors que I'on trouve un
petit mot sans erreur, on essaie d’étendre la région trouvée, pour voir si le mot complet
correspond. Cette stratégie parait pour nous peu adaptée, car les mots a rechercher sont
déja souvent petits, et le fait que ’alphabet soit ici composé de quatre lettres fournirait
beaucoup de solutions & la recherche sans erreur qui ne donneraient pas d’extension
pouvant correspondre au mot complet recherché. Il n’en reste pas moins vrai que, pour
les mots & rechercher sans erreur (cela peut étre fréquent dans une signature), un type
de recherche ad hoc pourrait étre mis en place.

La méme question du choix de I"implantation peut légitimement se poser lorsque
I’on compare les fonctions de cotit de mot et de duplex. En effet, toutes deux doivent
rechercher un mot dans une longue séquence. Pourquoi ne pas alors utiliser le méme
algorithme pour les deux éléments de signature 7 Notre sentiment est que les situations
sont malgré tout légerement différentes. La fonction de colit de mot s’utilise en géné-
ral sur la séquence principale. Et lorsqu’une ancre est trouvée (c’est-a-dire lorsqu’un
élément de structure ou la probabilité d’apparaitre par hasard est trés faible) ou bien
lorsqu’une variable est affectée, 1’espace de recherche est largement réduit grice aux
contraintes de distance. En revanche, lorsque les mots sont & trouver sur la séquence
cible — c’est ce que fait la fonction de cotit de duplex —, ol ’on n’a en général pas d’in-
formation, la région d’exploration peut étre grande (c’est d’autant plus vrai que, dans
des travaux futurs, nous souterions modéliser l'interaction entre une séquence princi-
pale et une parmi plusieurs séquences cibles). D’autre part, 'utilisation d’un algorithme
de programmation dynamique pour la fonction de cott de mot donne une complexité
temporelle linéaire en la taille de I’espace de recherche et la taille du mot. L’algorithme
utilisé dans la fonction de coiit de duplex a une complexité temporelle indépendante de
la taille de I'espace de recherche, mais au moins exponentielle en la taille du mot et le
nombre d’erreurs autorisées. En somme, lorsque ’espace de recherche est trés grand, il
semble préférable d’utiliser I’algorithme du duplex, alors que celui-ci ne semble plus trés
compétitif quand ’espace de recherche est réduit. C’est cette idée qui nous a conduit a
choisir les algorithmes présentés. Mais bien str, seul un banc de tests serait & méme de
confirmer ou d’infirmer ces intuitions.
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5.3 Optimisations

5.3.1 Introduction

Nous avons présenté dans les paragraphes précédents les algorithmes de propagation.
Nous avons tenté d’optimiser ces algorithmes de pattern-matching. Nous avons vu que
le formalisme des contraintes pondérées permettait de dissocier efficacement ces types
d’algorithme du mécanisme de recherche de solutions proprement dit. On peut apporter
encore quelques optimisations sur le second point. Nous avons donc repris quelques
techniques classiques proposées par l'intelligence artificielle permettant de guider la
recherche plus rapidement vers les solutions ou permettant de ne pas refaire les mémes
calculs plusieurs fois.

5.3.2 Gestion des supports

Le mécanisme d’établissement de CAB ou de la 2B-cohérence travaille souvent par
vérification, c’est-a-dire qu’il cherche souvent & s’assurer qu’un support n’a pas été
perdu lors de la suppression d’une valeur d’une variable voisine (voir ’algorithme 30
établissant CAB et la définition 4.3 sur les supports). Pour ne pas refaire le méme travail
plusieurs fois, nous stockons ce support & chaque fois que nous le trouvons. Ce support
peut-étre celui de la borne inférieure ou supérieure d’une des variables de la fonction
de cotit ou bien le support binaire. A chaque fois qu’une recherche similaire est lancée,
nous recherchons d’abord si les supports stockés sont toujours valides. Cela permet un
gain de temps considérable, sans augmenter la complexité spatiale, qui reste de O(e).

Ce mécanisme est en pratique trés important, car les mécanismes de recherche de mi-
nimum trouvent le plus souvent exactement le méme support d’une recherche & ’autre.
Etant donné que la recherche de minimum est parfois cotiteuse en temps (c’est particu-
liérement vrai pour les hélices), ce mécanisme permet de gagner un temps considérable.

5.3.3 Files de priorité

Lorsque l'on veut établir CAB ou la 2B-cohérence, il est assez intuitif de se dire
qu’il vaut mieux vérifier les fonctions de colit d’espacement avant les fonctions de cotit
d’hélice. Cette idée est utilisée grace au mécanisme suivant. En théorie, le mécanisme
de révision ajoute dans un ensemble () toutes les variables & reconsidérer. Dans la
pratique, nous empilons plutot toutes les fonctions de cofit a revérifier. Ces fonctions
de cotit sont ensuite classées selon plusieurs critéres et les plus prioritaires sont vérifiées
en premier, a la maniére de CHOCO [Lab00], un solveur de contraintes. Les contraintes
dures, c’est-a-dire les fonctions de cofit de type dur, sont toutes prioritaires par rapport
aux fonctions de coiit car elles réduisent plus efficacement les domaines des variables.
Ensuite, les fonctions de cotit simples & établir, comme la fonction de cotit d’espacement,
sont prioritaires par rapport aux fonctions de colit ayant une complexité temporelle plus
élevée, comme la fonction de colit d’hélice. Enfin, puisque les événements ayant entrainé
les révisions de fonctions de cotit sont aussi stockés avec la fonctions de cofit a réviser, les
affectations, trés informatives, sont traitées avant les modifications des bornes inférieures
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et supérieures. Dans la pratique, on utilise autant de files que nécessaire pour stocker
les contraintes, ce qui éviter de les réordonner.

Nous verrons que ce mécanisme permet de diminuer la complexité temporelle théo-
rique de notre probléme. En pratique, il vaut mieux les contraintes dures de distance
avant toute chose. Cela permet de ne lancer les recherches de minima sur les fonctions de
colit que lorsque les domaines des variables sont les plus réduits possibles. Ce mécanisme
fait gagner beaucoup de temps.

5.3.4 Ordonnancement dynamique des variables

Lorsque les séquences considérées pour trouver des ARNnc sont trés longues, il est
vital de trouver des ancres, c’est-a-dire des éléments trés contraints, c’est-a-dire trés
conservés dans les séquences déja observées de la famille et ayant trés peu de chances
d’apparaitre par hasard. Ce peut étre par exemple un long mot avec peu d’erreurs et de
nucléotides ambigus, ou une longue hélice avec peu d’erreurs autorisées. A I'inverse, les
variables sur la séquence cible doivent & tout prix étre affectées en dernier, puisque ’on
a le plus souvent trés peu d’informations sur elles. Il faut donc ordonnancer les variables
de la facon la plus efficace possible.

De nombreuses heuristiques ont été proposées pour ordonnancer les variables. Dans
le cas précis de la recherche de motifs, ol toutes les fonctions de coiit ont une sémantique
claire, nous avons suivi 'idée de RnaMot [GHC90, LGC94]. Nous avons donc affecté un
poids & toutes les fonctions de cotlit, prenant en compte les valeurs de leurs paramétres.
Les variables sont alors pondérées par la somme des poids pesant sur les fonctions de
colt portant sur elle. La variable ayant le plus fort poids est affectée en premier.

Le poids que porte chaque fonction de cofit a été empiriquement déterminé ainsi :

— le mot : |mot| — Tye, ou la taille du mot est ici le nombre de nucléotides non
ambigus ;

I’hélice simple : long min — T ;

— T’hélice complexe : long_max — Tig¢;
— le repliement : long__min/2;

— la répétition : long_min — Ty ;

— la distance : 1.

Toutes les autres fonctions de cofit ont un poids nul et les variables sur le brin cible ont
un poids négatif fixé a 1000.

Dans la pratique, si 'on peut trouver des problémes ol ’ordonnancement est im-
portant, cette optimisation ne change pas fondamentalement la rapidité de résolution
de la plupart des instances.

5.3.5 Branchement binaire

Nous avons présenté dans le paragraphe 3.4.2.2 un l’algorithme de recherche basé
sur une méthode de séparation et évaluation en profondeur explorant un arbre d-aire,
c’est-a-dire ol chaque nceud de 'arbre peut avoir d nceuds-fils. Nous avons choisi de
transformer cet arbre d-aire en arbre binaire, en utilisant le schéma donné dans la fi-
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xo=a xo=b xy=c

Fi1G. 5.7 — La transformation d’un arbre ternaire en un arbre binaire et le mécanisme
de réfutation.

gure 5.7. Les branches du type x; = v; sont des branches d’affectation et les branches
du type x; # v; sont des branches de réfutation [Rég95]. En pratique, exécuter les al-
gorithmes de filtrage non seulement aprés chaque affectation, mais aussi aprés chaque
réfutation permet de gagner beaucoup de temps. La procédure 45 décrit comment im-
planter un tel mécanisme (les régions grisées désignent le code identique & ’algorithme 6
originel).

Procédure 45 — RechercheSolutions(z; € X))

essayer
tant que (I; # @) faire
essayer
xi — bi; ;
Filtrage() ;
x; < ProchaineVariable() ;
RechercheSolutions(z;) ;
bi; — succ(biy) ;
. Filtrage() ;

Ce mécanisme est en fait extrémement important pour résoudre les instances de
maniére efficace. Le branchement binaire et la réfutation permettent de gagner plusieurs
ordres de grandeur temporelle dans la résolution des problémes.

5.3.6 Backjumping

Les techniques de backjumping sont assez souvent implantées dans les solveurs de
contraintes. Etudions ses mécanismes sur le cas suivant. Supposons que ’on ait un réseau
de contraintes dures avec trois variables x1, xo et x3 (cf. 5.8). Supposons de plus qu’il
existe une contrainte binaire entre x; et xo (par exemple une contrainte de distance)
et une contrainte binaire entre x5 et x3. On décide d’affecter la variable x5. On affecte
ensuite x; puis x3 et ’on se rend compte que, pour toute valeur de x3, on ne trouve
aucune solution. Un algorithme normal procéde & un retour-arriére sur x;, pour tester
une nouvelle valeur. Mais c’est manifestement inutile, puisque x; n’est reliée & x3 que
par la variable déja affectée xo. Essayer une autre valeur de x1 nous raménera au méme
probléme : aucune valeur de x3 ne donnera de solution. Il faut directement procéder a
un retour-arriére sur o.
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FiG. 5.8 — Un exemple de réseau de contraintes dures.

Une optimisation consiste donc a détecter ce type de probléme et & tenter d’en tirer
profit pour accélerer la recherche. C’est le backjumping. 1l existe beaucoup de types de
backjumpings différents. Nous avons implanté le plus simple : le backjumping basé sur le
graphe [Dec90]. Malheureusement, cette optimisation n’est valable que si les contraintes
sont dures ou si ¢y est nul. Il existe d’autres techniques de backjumping dans les RCP
mais celles-ci sont souvent plus coiteuses [ZMO07].

Supposons qu’une exception se léve lorsque la variable xj; est affectée et que cette
exception soit transmise & la variable précédente x; dans I'ordre d’affectation des va-
riables. On souhaite sauter x; si z; et z; ne sont plus connectées dans le graphe. Si
une propriété de filtrage au moins aussi forte que le forward checking [GB65, HES0] est
maintenue dans ’arbre de recherche, on peut de plus retirer du graphe toute variable
affectée. Nous avons vu dans les paragraphes précédents que c’était le cas pour toutes
les fonctions de cotit sauf pour la fonction de duplex. Dans cette derniére fonction, la
fonction ne propage rien tant que les deux variables qui sont sur la séquence principale
ne sont pas affectées. Nous avons donc traité ce cas spécial. L’algorithme 46 décrit ce
mecanisme (pour des raisons de clarté, sans le traitement spécifique de la fonction de
duplex). On suppose que, quand une variable zj, est affectée, si une exception est levée,
il est possible de rattrapper cette exception avec cette variable xy.

Procédure 46 — RechercheSolutionsBackjumping(z; € X)

essayer
tant que ([; # ©) faire

essayer
xi < bi; ;
Filtrage() ;
xj < ProchaineVariable() ;

| RechercheSolutions(z;) ;

rattraper zj
si ((cz = 0) A (x, & EnsembleConnexe(z;))) alors
| lever zy ;

bi; < succ(biy) ;

| Filtrage() ;

-

attraper xj
si ((cg = 0) A (x, & EnsembleConnexe(z;))) alors
| lever zy ;

Dans la procédure RechercheSolutionsBackjumping, on calcule ’ensemble des va-
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riables connectées & une variable donnée x;. La fonction 47 effectue ce travail.

Fonction 47 — EnsembleConnexe(x; € X) : p(X)
X —A{zi};
pile.empile(x;) ;
tant que (—pile.vide) faire
x; « pile.depile ;
pour chaque ¢;, € {c € C|lz; € var(c)} faire
pour chaque z; € var(c) \ {z;} faire
si (z; ¢ X) alors
X = XU{m};
si (—EstAffectée(x;)) alors
| pile.empile(z;) ;

retourner X ;

Ce mécanisme change en pratique assez peu la rapidité de résolution des problémes
car les cas ol ¢y est nul sont en fait assez rares, ce qui réduit la portée de cette optimi-
sation.

5.3.7 Conclusion

Nous avons donc utilisé plusieurs optimisations classiques appliquées au mécanisme
de recherche de solutions : gestion des supports, files de priorités, ordonnancement dyna-
mique, branchement binaire et backjumping. Ces mécanismes peuvent étre encore amé-
liorés. On peut penser par exemple & un meilleur ordonnancement des variables. Nous
verrons dans le prochain paragraphe que la complexité temporelle théorique du pro-
bléme est grandement liée & 'incertitude de distance entre deux variables. En d’autres
termes, plus la différence entre la distance minimale et la distance maximale entre deux
variables est grande, plus la recherche sera longue. La question est alors de savoir quelle
est la variable & choisir pour que, une fois affectée, celle-ci réduise ces incertitudes entre
chaque couple de variables. Il semble que le meilleur choix soit alors la variable pointant
une position située au milieu du motif & rechercher. Mais comment estimer ce milieu ?
Un moyen serait peut-étre d’étudier les contraintes de distances et de tenter d’estimer les
positionnements des variables les unes par rapport aux autres. Il serait ensuite possible
de choisir 1a variable centrale. Nous n’avons pas encore mis cette idée en application.

Une autre optimisation intéressante serait d’étudier la structure du graphe des
contraintes. Celle-ci est en effet trés particuliére car elle est presque linéaire. Il se-
rait avantageux d’exploiter cette structure afin de trouver les variables-clefs qui, une
fois affectées, divisent le probléme global en deux ou plusieurs problémes indépendants.
Il faudrait alors aussi ajouter les mécanismes nécessaires pour que chaque probléme
indépendant soit traité séparément.
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solution
dominée

solution
non dominée

positions

FiG. 5.9 — La dominance — les B; sont des solutions anciennement trouvées, et les A;
sont des nouvelles solutions; A; est localement optimale, alors que A, ne ’est pas car
elle est dominée par Bj.

5.4 Choix des solutions

Pour un ARN candidat que 'on recherche, on trouve parfois plusieurs solutions,
ne différant entre elles que par le décalage d’un élément de structure sur la gauche ou
la droite de quelques nucléotides. L’idéal serait ici de ne retenir qu’une solution, de
préférence celle se rapprochant le plus possible du candidat & retrouver. On utilise donc
un mécanisme permettant de ne sélectionner que les solutions localement optimales.
Pour cela, on définit une relation de dominance qui permet de comparer deux solutions.

Définition 5.2 Une solution A domine une solution B si :
— A et B se chevauchent sur la séquence principale, et V(A) < V(B), ou
— A et B se chevauchent sur la séquence principale, et V(A) = V(B), et A est située
plus & gauche que la solution B.
Une solution est localement optimale si elle n’est dominée par aucune autre solution.

En d’autres termes, si deux solutions se chevauchent, alors celle de plus petit cotit
domine 'autre. En cas d’égalité, la solution la plus & gauche domine ’autre. Seules les
solutions localement optimales sont données a l'utilisateur (voir figure 5.9).

Pour savoir si une solution nouvellement trouvée est localement optimale, il faut
a priori la comparer avec toutes les solutions déja trouvées et stockées. De plus, une
nouvelle solution peut aussi dominer une solution localement optimale déja trouvée au-
paravant. Etant donné que les deux problémes sont trés similaires, nous ne détaillerons
que le premier : savoir si une nouvelle solution A est dominée par les solutions B; déja
trouvées. Pour cela, nous utilisons une liste L; recensant toutes les positions L;.debut
marquant le début des solutions déja trouvées. Dans cette liste, les élements sont clas-
sés par ordre croissant de L;.debut. Partant de chaque élément de la liste, on crée une
nouvelle liste L;;. Celle-ci recense, pour chaque solution commencant en L;.debut, sa
position de fin L;;.fin et son colt L;j.cout. Pour accéler l'algorithme, on ajoute dans
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chaque cellule L;.fin la position de fin la plus & droite de toutes les solutions commen-
cant en L;.debut. En d’autres termes, L;. fin = max;{L;;.fin}.

La fonction 48 détermine si une nouvelle solution A est localement optimale. On
suppose que l’on connait sa position de début sur la séquence principale (A.debut), sa
position de fin (A.fin) et son colt (A.cout). La ligne 74 lit toutes les positions de début
des solutions déja connues. En fait, seuls les derniers éléments de la liste contiennent
une solution capable de dominer A, car notre solveur instancie toujours les variables
a la borne inférieure de leur domaine. L’algorithme lit donc la liste L; de la derniére
cellule vers la premiére, en s’arrétant lorsque la différence A.debut — L;.debut est plus
grande que la taille de n’importe quel ARN (fixée a taille_ ARN_max, cf. ligne 75).
Pour chaque cellule L; lue, on regarde si les solutions partant de cette cellule et A
peuvent se chevaucher (ligne 76). Si c’est le cas, alors on parcourt toutes les solutions
de L; (ligne 77) et on regarde si les deux solutions se chevauchent (ligne 78). Si c’est le
cas, alors I'une domine forcément ’autre et c’est déterminé par la ligne 79. Si aucune
solution déja enregistrée ne domine A, alors la solution est localement optimale.

Fonction 48 — EstLocalementOptimal(A) : booléen

74 pour chaque i € [1..|L|] & ’envers faire
75 si (A.debut — L;.debut > taille_ARN _max) alors
| retourner vrai ;

76 si ([L;.debut..L;. fin] N [A.debut..A. fin] # &) alors

77 pour chaque j € [1..|L;|] faire
78 si ([L;.debut..L;;. fin] N [A.debut..A. fin] # &) alors
79 si
((Lij.cout < A.cout)V ((Lsj.cout = A.cout)\(L;.debut < A.debut)))
alors
| retourner faux ;

retourner vrai ;

La double liste L;; ne réduit bien siir pas la complexité spatiale du stockage des
solutions mais elle permet de se prononcer rapidement sur l’existence d’une solution
localement optimale. En pratique, ce mécanisme est appelé & chaque fois qu’une solution
est trouvée. De plus, la double liste s’avére une structure de donnée efficace pour un
autre mécanisme : ’exploitation de la dominance pour la mise & jour de la valeur T.

D’aprés la définition de la dominance, lorsque 1’on découvre une solution A chevau-
chant une solution déja connue B et dont le colit est strictement supérieur au cott de
B, A est alors dominée et donc inintéressante. On peut utiliser cette information pour
élaguer ’arbre de recherche : si I’on explore une région dont on sait qu’elle chevauche
une solution B, alors on peut abaisser la valeur de T & B.cout+ 1. La fonction 49 donne
la valeur qu’il faut affecter a T.

Sur la ligne 80, la fonction considére toutes les variables affectées du probléme cou-
rant et détermine les positions la plus & gauche (min) et la plus & droite (maxz). La
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valeur val a été initialisé & T, qui est la valeur originale de T, telle que donnée par
I’utilisateur. L’algorithme parcourt la double liste de la méme maniére que dans EstlLo-
calementOptimal pour connaitre le coit de la meilleure solution chevauchant l'intervalle
[min..mazx]. La valeur renvoyée est ce cott, incrémenté de un.

Fonction 49 — MiseAJourTop : E

min — |S|+1;
maz «— —1;
val — TV ;

80 pour chaque z; € X faire

si (EstAffectée(z;)) alors
min < min{min, z;} ;
maz «— max{max,z;} ;

pour chaque i € [1..|L|] & ’envers faire
si (min — L;.debut > taille_ ARN _max) alors
| retourner val ;
si ([L;.debut..L;. fin] N [min..maz] # &) alors
pour chaque j € [1..|L;|] faire
L si ([L;.debut..Li;. fin] N [min..max] # &) alors
| wal < min{val, L;j.cout + 1} ;

retourner val ;

Cette fonction met la valeur de T a jour a chaque fois que ’on affecte une valeur ou
que on réfute (le mécanisme de réfutation est expliqué dans le paragraphe 5.3.5).

5.5 Complexité théorique du programme

Nous allons ici donner un majorant de la complexité temporelle théorique de notre
programme. Considérons donc un probléme quelconque, qui pour l'instant ne fait in-
tervenir qu’une seule séquence. Les problémes contenant les duplex seront étudiés par
la suite. Nous allons ici supposer que la signature est donnée, nous calculerons la com-
plexité de notre algorithme par rapport & la séquence d’entrée. Cela nous conduit a
considérer que le nombre de variables et le nombre de fonctions de colt est constant.

Nous avons vu que la cohérence d’arc aux bornes sur des réseaux binaires avait une
complexité temporelle de O(ed? + min(T,nd) x n). Dans les réseaux d’arité quatre,
comme ceux que nous avons, cette complexité passe a O(ed* + min(T,nd) x n). Néan-
moins, une propriété vue dans le chapitre 4 est susceptible de nous intéresser pour faire
descendre cette complexité. Il s’agit de la propriété 4.14, qui indique que si le mini-
mum de toutes les fonctions de cofit, lorsqu’une de ses variables a une valeur fixée,
peut étre trouvé en temps constant, alors la complexité temporelle de CAB devient
O(ed+min(T,nd) x n), c’est-a-dire linéaire par rapport d. Nous avons vu que c’était le
cas de toutes les fonctions de coiit, sauf pour les interactions non-canoniques et pour la
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composition. La propriété ne peut donc pas pour l'instant s’appliquer. La suite va nous
montrer que ces deux fonctions ne posent en réalité pas probléme.

Nous allons supposer que les n variables sont liées & leurs voisines par une fonction
de colit modélisant une contrainte de distance dure. En d’autres termes, il doit exister
une contrainte de distance dure entre les variables z; et x;41, pour i € [l.n — 1].
Cette supposition est motivée par le fait qu’en général, le modélisateur a une idée de
la distance relative des éléments de signature. Considérant toutes ces contraintes de
distance, nous appellerons D la plus grande valeur dy — dy, c’est-a-dire la plus grande
différence possible entre les distances maximales et les distances minimales autorisées.

Supposons maintenant que 'on affecte la variable x;. Aprés propagation de la
contrainte de distance reliant x; & x2, la variable xo a un domaine réduit & au plus
D positions possibles. Ensuite, la variable x3 voit son domaine se réduire & 2D posi-
tions possibles, etc. Donc, une fois que la variable x1 est affectée, les variables x; ont une
taille de domaine réduite & (¢ — 1)D, pour ¢ € [2..n]. Le nombre d’affectations totales
possibles, si z1 est affectée, est donc borné par 1 x D x---x (n—1)D = (n—1)! x D"~ 1,
Le nombre total d’affections possibles, lorsque x1 n’est pas encore affectée, est donc
borné par d x (n —1)! x D"~!. Puisque nous considérons que le réseau est donné, alors
dx (n—1!x D! =0(d).

Avant d’arriver & une affectation totale, il aura fallu appliquer CAB. Puisque la taille
du plus grand domaine, lorsqu’une variable est affectée, est de (n — 1)D, la complexité
temporelle de CAB est de O(enD+min(T,nnD) xn). Puisque CAB est maintenue dans
I’arbre de recherche, alors le temps total passé & appliquer CAB, lorsqu’une variable est
affectée, est O ((enD +min(T,nnD) x n) x (d x (n—1)! x D"1)) = O(d).

Revenons maintenant sur le cas des interactions non-canoniques et de la composition.
Nous avons vu d’une part que leurs propagateurs ne sont lancés que lorsqu’une des deux
variables de ces fonctions de cotit sont affectées. Nous avons d’autre part évoqué le méca-
nisme de gestion de files de priorité. Les files lancent la propagation des contraintes dures
de distances avant la propagation d’interactions non-canoniques et de compositions. Les
propagateurs de ces fonctions sont donc lancés quand leurs deux variables ont déja une
distance bornée entre elles. En pratique, cela signifie que les propagateurs des interac-
tions non-canoniques et de la composition prennent un temps constant. La propriété 4.14
peut donc s’appliquer. Incluons maintenant le temps passé & appliquer CAB avant
qu’une variable ne soit affectée. La complexité est de O(ed + min(T,nd) x n) = O(d).
S’il n’existe pas de duplex, alors la complexité totale est de O(d).

5’1l existe un duplex, alors le mécanisme suivant est utilisé. Les variables représentant
des positions sur la séquence cible ne sont affectées que lorsque toutes les variables de la
séquence principale le sont, et les contraintes de duplex ne sont réveillées que lorsque les
deux variables de la séquence principale sont affectées. Il n’y a donc propagation sur les
variables de la séquence cible qu’au début (lors de la propagation initiale), lorsque les
deux variables de la séquence principale d’une fonction de cotit de duplex sont affectées,
ou lorsqu’une variable de la séquence cible est affectée. Lorsqu’une variable est affectée
dans la séquence cible, nous avons vu que la complexité temporelle de CAB est linéaire
par rapport a d’, otl nous appellerons d’ la taille de la séquence cible, souvent bien plus
petite que la séquence principale. Lorsqu’aucune variable n’est affectée, alors chaque
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établissement de CAB prend un temps O (ed’ + min(T,nd’) x n) = O(d'). Nous avons
vu qu’il ne pouvait y avoir que d x (n — 1)! x D"~! affectations totales possibles sur
le brin principal, si bien que les fonctions de colt de duplex ne peuvent étre réveillées
que ed x (n —1)! x D"1 = O(d) fois. Le temps passé & établir CAB sur le brin cible
est donc borné par O(dd’). Si 'on inclut le temps passé sur le brin principal et avec les
méme simplifications que précédemment, la complexité totale reste de O(dd').

Nos algorithmes ont donc une complexité linéaire par rapport a la taille de la plus
longue séquence. Avec I'apparition d’un duplex, la complexité augmente d’un facteur
d', ou d’ est la taille de la séquence cible.

I1 faut aussi noter que la complexité fait intervenir le terme (n — 1)!, qui peut
augmenter trés rapidement avec le nombre de variables, puisque n! ~ v/27n (%)n Un
probléme dépassant la centaine de variables devient donc difficilement soluble.

La formule fait aussi intervenir une dépendance en D"~ ! ou D est la plus grande
différence entre la distance minimale et la distance maximale des contraintes dures de
distances. Dans les faits, si les contraintes de distances sont laches, alors le probléme
devient aussi difficile & résoudre.

5.6 Conclusion

Nous avons présenté dans ce chapitre les algorithmes de filtrage basés sur du pattern-
matching. Nous avons essayé d’implanter des algorithmes relativement optimisés. Nous
avons utilisé des structures de données récentes comme les tableaux de suffixes améliorés
et des algorithmes éprouvés et optimisés comme dans la fonction de cotit de mot. Nous
avons aussi tenté d’apporter de nouveaux algorithmes quand ceux qui étaient proposés
ne répondaient pas a nos questions. C’est par exemple le cas de la recherche de duplex
avec erreurs.

De plus, un certain nombres d’algorithmes développés par la communauté de l'in-
telligence artificielle prennent leur place ici simplement. Les algorithmes de filtrage
s’appuient sur une sémantique clairement définie des fonctions de cotlit et s’appliquent
avec des complexités temporelle et spatiale connues. La gestion des supports, 1’ordon-
nancement des variables, les files de priorité contenant les fonctions de cotit & réviser,
le backjumping sont autant de mécanismes simples qu’il a été facile d’insérer dans notre
prototype.

Nous avons aussi donné les détails d’un mécanisme de choix des solutions. Celui-ci se
base sur les préférences fournies par le modélisateur pour supprimer certaines solutions
qui sont a priori non voulues par 1'utilisateur. Nous verrons dans les chapitres suivants
que ce mécanisme est parfois crucial pour ne pas afficher un grand nombre de solutions
non pertinentes & l'utilisateur. Ce mécanisme est d’ailleurs utilisé pour accélerer la
recherche lorsqu’une solution a été trouvée dans le voisinage de la région explorée.

Peut-étre pourrait-on tenter d’apporter quelques améliorations a la définition de la
dominance, qui elleeméme sert & définir les solutions localement optimales. On peut
tout d’abord objecter que, lorsque deux solutions se chevauchent, I'une d’entre elles
est systématiquement éliminée. Les deux solutions peuvent étre deux ARNnc. C’est en
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pratique rarement le cas. Dans les exemples que nous avons, ce cas n'intervient jamais.
Il peut ensuite s’avérer qu'une solution prédite soit plus grande que ’ARN recherché et
que cette solution chevauche un autre véritable ARN, qui serait alors éliminé. Ce cas
arrive en pratique et nous I’avons observé lorsqu’une signature n’était pas suffisamment
spécifique. Dans ce cas, le logiciel interpréte mal ce qu’il faut considérer comme « bonne
solution » et est amené & supprimer des candidats. Mais il suffit alors de mieux préciser
son modéle pour corriger ce probléme. Un troisiéme reproche que l'on pourrait avoir
est que lorsque deux solutions se chevauchent et que le score des deux solutions est
identique, une solution est éliminée de facon arbitraire. Une autre possibilité, lorsque
I’outil n’a pas les moyens de séparer deux ex a&quo, est de n’en éliminer aucun. Mais,
en pratique, on se heurte au méme probléme que précédemment. Les deux candidats
trouvés se différencient en général uniquement par le décalage de quelques variables.
Deux solutions chevauchantes ex sequo reflétent donc plutét un seul ARN non-codant,
sur lequel deux repliements sont possibles. Le mieux est alors de n’en proposer qu’un seul
car le fait de ne pas séparer les ex sequo améne souvent une dizaine de solutions pour un
seul ARN, qui sont en fait trés difficilement interprétables. Une derniére critique possible
porte sur l'utilisation de données thermodynamiques. Il serait possible soit d’intégrer
Pénergie de la structure trouvée [ZS81| dans le calcul du score d'une solution, soit au
moins d’utiliser cette énergie pour séparer deux solutions ex aquo. Nous considérons
que cet ajout pourrait étre fait simplement et que cela pourrait améliorer la qualité de
la détection des solutions localement optimales.

Nous refermons ce chapitre sur le constat que méme si le probléme de recherche de
signatures d’ARN est en théorie un probléme NP-complet [Via04], nous pouvons faire
quelques hypotheéses simples et souvent réalistes, qui permettent de le résoudre en temps
linéaire en la taille de la séquence. Le caractére NP-complet du probléme reste néanmois
intéressant pour identifier les clases d’algorithmes permettant de le résoudre.
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Chapitre 6

(Génération automatique de
signatures

6.1 Introduction

Dans les chapitres précédents, nous avons décrit un outil capable de rechercher les
membres d'une famille d’ARN, lorsque cette famille est décrite par une signature. Cette
signature capture I’ensemble des éléments structurels conservés dans les membres de la
famille. Cette approche suppose donc que cette signature soit connue et que 'utilisateur
traduise cette signature en un descripteur, c’est-a-dire qu’il traduise la signature a 1’aide
d’un langage compréhensible par ’outil de recherche d’ARN.

Méme lorsque le langage du descripteur est simple et concis, la recherche de la signa-
ture et la traduction en descripteur sont parfois des taches fastidieuses, nécessitant un
fort investissement. Nous nous proposons dans ce chapitre d’automatiser ce processus.
Nous avertissons toutefois le lecteur que ce travail est encore préliminaire.

Nous considérerons un jeu de données observées qui sera en 1’occurrence un aligne-
ment de séquences d’ARN non-codants d’une famille donnée, oit un ensemble d’inter-
actions est donné (nous ne devrons donc pas rechercher de structure secondaire). Notre
but sera de chercher une signature qui refléte au mieux les données observées. Nous vou-
drions par exemple générer une signature qui reconnaisse au moins toutes les données
observées mais qui soit aussi & méme de déclarer comme non-candidats les séquences
qui ne sont pas des membres de la famille.

Le travail & effectuer doit commencer par trouver les éléments conservés dans toutes
les séquences. Nous supposerons qu’en premiére approximation ceux-ci seront modé-
lisables par des mots, des hélices et des espaceurs définis dans le chapitre 3. Notre
approche ne remettra pas en question l'alignement et supposera que celui-ci est cor-
rect. Un alignement de mauvaise qualité donnera donc nécessairement une signature de
mauvaise qualité. Par exemple, si un mot conservé est mal aligné, il sera impossible de
détecter le signal et la signature sera peu spécifique, ¢’est-a-dire peu & méme de discri-
miner les ARN recherchés du reste de la séquence. De plus, si un alignement n’inclut
que les membres d'un seul organisme, et que l'on veut effectuer une recherche d’ARN
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UAGAUUG UA ACCA GUU.GAUU.A GGGU G CUUAG CUGUUAA CUAAG UG.......... GUU GUGGG UUCAAGU CCCAU UGGUCUA
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FiG. 6.1 — Un alignement d’ARN de transfert.

sur un autre organisme, alors la variabilité que 1’on rencontre d’un organisme & ’autre
ne sera pas prise en compte et la signature sera sans soute peu sensible, c’est-a-dire
qu’elle oubliera des solutions. Mais en général, ce défaut est partagé par tous les outils
d’apprentissage de signature.

11 existe en effet un certain nombre d’outils couplant apprentissage de signature de
séquences nucléiques et recherche de signature. On peut par exemple citer la boite a
outils Infernal [ED94| qui utilise les grammaires hors-contexte probabilistes (cf. para-
graphe 2.2.2.1). Elle contient notamment cmbuild, qui construit une signature nucléique
sous forme de grammaires hors-contexte probabiliste, et cmsearch qui recherche une
occurrence d'une grammaire. Erpin [GL01, LG03, LLG05, LLFG05] génére aussi une
signature utilisant des chaines de Markov cachées & partir d’un alignement. Il est ensuite
possible d’utiliser ces signatures pour des recherches d’ARN. Ces outils ont plusieurs
inconvénients. Ils sont tout d’abord relativement lents (c’est particuliérement vrai pour
les formalismes utilisant les grammaires hors-contextes probabilistes), ils ne peuvent pas
modéliser de duplex, et surtout il est extrémement difficile d’en modifier les signatures.
Méme si, dans le cas de Infernal, la signature est située dans un fichier et modifiable
4 la main, I’accumulation de paramétres dans la signature fait qu’en pratique une telle
manipulation est trés délicate.

L’intérét de notre approche est que la signature apprise par notre outil sera facile-
ment modifiable par 'utilisateur. En d’autres termes, notre approche ne se substitue pas
a l'expert mais ’aide & créer une premiére version de la signature, avec des séquences
alignées qui sont souvent accessibles via le Web.

Le reste du chapitre s’articule de la maniére suivante. Nous commencerons par un
exemple, celui de ’ARN de transfert. Nous verrons comment il est possible d’apprendre
la signature de cet ARN & partir d'un alignement. Nous ferons ensuite un rapide état
de l'art sur l'apprentissage de signatures et sur ’apprentissage dans les réseaux de
contraintes. Cela fait, nous exposerons notre approche et nous détaillerons les choix que
nous avons faits lors de I'apprentissage de signatures.

6.2 Exemple de ’ARN de transfert

Pour comprendre les enjeux de 'apprentissage de signature, nous commencerons par
un exemple simple. Considérons 'alignement de la figure 6.1. Celui-ci contient plusieurs
séquences d’ARN de transfert modifiés pour les besoins de notre exemple, ainsi que leur
structure secondaire commune. Essayons d’en dégager une signature.

On peut tout d’abord commencer par voir §’il existe des mots conservés. L’aligne-
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F1G. 6.2 — Positionnement des variables.

ment ne contenant que quatre séquences, nous considérerons qu’un mot n’est conservé
que s’il apparait dans toutes les séquences. Il n’en existe que deux : le nucléotide U situé
sous le premier rectangle placé au-dessus de 'alignement, et le mot UC situé sous le
second rectangle.

On peut ensuite rechercher les hélices dans 1’ensemble des interactions. Il y en a
quatre. Aucune ne comporte d’insertion. Aprés examen, on peut voir que la premiére
hélice, celle qui englobe les autres, contient sept paires de bases, une boucle de cinquante-
deux & soixante-sept nucléotides et aucun mésappariement. La deuxiéme hélice contient
quatre paires de bases, une boucle de cing a neuf nucléotides et éventuellement un
mésappariement (apparaissant dans la premiére et dans la troisiéme séquence). La troi-
siéme hélice contient cing paires de bases, une boucle de sept nucléotides et éventuel-
lement un mésappariement (dans la deuxiéme séquence). La quatriéme hélice contient
quatre a cinq paires de bases, une boucle de six & sept nucléotides et éventuellement un
mésappariement (troisiéme et quatriéme séquences).

On peut alors ajouter des variables pour positionner les éléments de structure que
l’on a trouvés. Sil’on numérote les variables dans le sens 5 vers 3’ (c’est-a-dire en lisant
la séquence de la gauche vers la droite), la premiére hélice utilisera les variables z et
T9 pour délimiter le premier brin et x1g et x19 pour délimiter le second brin. Le mot
conservé U sera pointé a la position x3. La deuxiéme hélice utilisera les variables x4
& x7. La troisiéme hélice utilisera les variables xg & x11. La quatriéme hélice utilisera
les variables x12 et x13 pour le premier brin et x4 et x17 pour le second brin. Le
mot conservé UC sera encadré par les positions x4 et x15. La figure 6.2 représente le
placement de ces variables sur ’alignement.

11 reste ensuite quelques espaceurs & ajouter. Le mot conservé U apparait juste aprés
la fin du premier brin de I’hélice et il y a un nucléotide entre le mot U et le début de
la deuxiéme hélice. Il y a un seul nucléotide entre la deuxiéme et troisiéme hélice et
il y a quatre & treize nucléotides entre les deux derniéres hélices. Le second brin de la
premiére hélice est placé juste aprés la quatriéme hélice. Enfin, le mot UC commence &
partir du second nucléotide dans la boucle de la quatriéme hélice.

Pour conclure, on peut exprimer des préférences. On peut par exemple tout d’abord
préférer que les hélices n’aient pas d’erreur. On peut aussi préférer que la distance entre
la troisiéme hélice et la quatriéme hélice soit inférieure & cinq nucléotides et que les
longues distances soient pénalisées par un cotit de un.

En somme, cela nous donne la signature suivante :

— héliceltaille = 7, boucle = 52..67, Ti,. = 0, transformateur = dur|(z1, x2, 17, Z18),
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F1G. 6.3 — Le réseau de contraintes pondérées généré par I’apprentissage de signature.

— espaceur|distance = 0, transformateur = dur](z2, x3),
— mot[mot = U, Ty, = 0, transformateur = dur|(x3, x3),
— espaceur|distance = 1, transformateur = dur](z3, z4),

— héliceltaille = 4, boucle = 5..9, Ty, = 1, transformateur = souple](zy4, =5, z¢, z7),

— espaceur|distance = 1, transformateur = dur](z7, xg),

— héliceltaille = 5, boucle = 7, Ty, = 1, transformateur = souple](zs, z9, 10, z11),

— espaceur|distance = 4..4..5..13, colit = 0..1, transformateur = souple](z11, x12),

— héliceltaille = 4..5,boucle = 6..7, T}, = 1, transformateur = souple|(z12, 213, 16, T17),
— espaceur|distance = 1, transformateur = dur](z14, 15),

— mot[mot = UC, T, = 0, transformateur = dur|(z15, z16).

Rappelons que la valeur T, correspond au plus grand nombre d’erreurs acceptées
et que le parameétre transformateur permet de spécifier I'interprétation de ce paramétre

(cf. paragraphe 3.4.4).

La valeur T est finalement fixée & deux, le plus petit colit acceptant toutes les
séquences données dans l’alignement.

Le réseau de contraintes pondérées peut alors étre créé; il aura la forme donnée
dans la figure 6.3. Les traits pleins représentent les fonctions de colt d’espacement et
les intervalles qui étiquettent ces traits sont les distances données en paramétres de la
fonction. Les rectangles pleins sont les mots. Les rectangles pointillés sont les fonctions
de cotit d’hélice. Les nombres en italique & ’intérieur de ces rectangles sont les nombres
maximum d’erreurs autorisées et les intervalles placés & proximité des arétes sont les

tailles d’hélice ou de boucles.

Nous avons finalement appris et généré notre signature.
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6.3 Etat de lart

Faisons maintenant un bref état de I’art des outils permettant de combiner appren-
tissage et recherche de signatures. Nous étudierons d’abord les outils bio-informatiques
de recherche de signatures, puis les approches basées sur les contraintes, éventuellement
pondérées.

6.3.1 Outils de recherche de signatures

Il existe un certain nombre d’outils couplant apprentissage et recherche de signa-
tures. Le premier est le couple Pratt [JCH95, Jon97| / Prosite [SCH*02b, dCSG™06] :
le premier outil permet de générer une signature utilisant des grammaires réguliéres (cf.
paragraphe 2.2.1.1) sur des séquences protéiques et le second permet de rechercher les
occurrences de cette signature. A partir d’un alignement, Pratt génére des signatures
simples et compréhensibles. Dans la pratique, les signatures sont de la forme :

C-x(2)-[DE]-x(1,2)-F

La signature signifie que ’on cherche un acide aminé C, suivi de deux autres acides
aminés (n’importe lequels), puis ’acide D ou ’acide E, puis un ou deux acides et enfin
I’acide aminé F. La signature est donc facilement modifiable et I'utilisateur peut simple-
ment ajouter des acides a la signature, en enlever, assouplir les contraintes de distance
(comme remplacer x(2) par x(2,3)), etc.

Pour rechercher des protéines, on peut aussi utiliser la boite a outils HMMER (dont
le principe est donné dans [DEKM98|). HMMER contient deux logiciels principaux,
hmmbuild et hmmsearch. La boite & outils se base sur les chaines de Markov cachées (cf.
paragraphe 2.2.2.1). hmmbuild construit une chaine de Markov cachée maximisant la
vraisemblance de l'alignement donné et hmmsearch permet de rechercher une occurrence
de la chaine dans une nouvelle séquence. Mais cette signature, méme si elle est modifiable
car stockée dans un fichier plat, reste trés difficilement manipulable, tant le nombre de
parameétres qu’elle fait intervenir est grand. Il en est de méme pour le programme
Erpin [GLO01, LG03, LLG05, LLFGO05], qui utilise aussi les chaines de Markov cachées
dans ses signatures.

Le nombre de paramétres est encore plus grand dans Infernal [ED94|, qui reprend
le méme principe que HMMER mais pour les séquences nucléiques et en utilisant les
grammaires hors-contexte probabilistes (cf. paragraphe 2.2.2.1).

6.3.2 Approches basées sur les contraintes

Quelques méthodes ont aussi été développées dans le domaine des contraintes (cf.
3.3.1.1 pour plus de précision sur les réseaux de contraintes) pour faire de ’appren-
tissage. Certains travaux [CBOT03, BCFO04, BCKO05, BCOP07| supposent connus
I’ensemble des variables du probléme, le domaine de chaque variable, la structure du ré-
seau et le type de contraintes utilisables. Le probléme consiste ici & placer les contraintes
sur le réseau. L’apprentissage se base ici sur des exemples et des contre-exemples. De
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plus, pour affiner ’apprentissage, I’approche propose des affectations que l'utilisateur
peut classer en solutions ou non-solutions. Les auteurs se basent ici sur la technique de
Vespaces de version [Mit82] et SAT.

D’autres travaux [BCP05, BCP07] se proposent d’apprendre les paramétres de cer-
taines contraintes dites implicites alors que le réseau de contraintes est déja connu. Les
contraintes implicites d’'un probléme sont des contraintes qui n’ont pas été formulées
explicitement, mais qui, lorsqu’on les ajoute au réseau, ne diminuent pas l’espace des
solutions. Ces contraintes implicites ont souvent une sémantique bien définie, comme
la contrainte de cardinalité Gee [Rég96], qui peut étre exploitée par le solveur pour
résoudre le probléme plus rapidement. Les auteurs proposent ici, en faisant quelques
suppositions sur la sémantique de la contrainte implicite, une méthode pour apprendre
ces contraintes en temps limité.

D’autres travaux encore ont été appliqués aux réseaux de contraintes valuées (cf.
3.4.2.1 pour plus de précision sur les réseaux de contraintes valuées). [RSVT02| pro-
pose par exemple d’estimer les paramétres d’un réseau de contraintes valuées temporels
simples ol seules les valuations sont inconnues a 1’aide d’un ensemble d’entrainement.
Les auteurs utilisent ici une méthode de descente de gradient [Hay94] visant & trouver
les cotlits des fonctions donnant les solutions les plus proches possibles de ’ensemble
d’entrainement.

Enfin, dans [RS04], les auteurs proposent une méthode interactive d’apprentissage
de valuation de contraintes valuées. Comme dans le cas précédent, le réseau est sup-
posé connu et seules les valuations sont a estimer. La méthode part d’'un réseau de
contraintes valuées fixé et de valuations a priori. Elle propose a l'utilisateur les solu-
tions du probléme et si elles ne le satisfont pas, il est invité & rectifier les valuations du
probléme.

Dans notre cas, aucune des solutions proposées ne convient. Notre probléme n’est
en effet pas simple :

— le nombre de variables n’est pas connu,

— le domaine de chaque variable dépend de la séquence d’entrée,

— D'arité des fonctions de coiit est variable et peut aller jusqu’a quatre,

— les fonctions de coiit sont toutes paramétrées et peuvent avoir plusieurs para-
meétres,

— les scores donnés par les fonctions sont eux aussi & apprendre.

Supposer par exemple que 1’on connaisse le nombre de variables de notre probléme
implique que 'on connaisse les éléments de structure. Et si 'on connait les éléments de
structure, on connait aussi les fonctions de cott. De plus, il est & la limite possible de
fournir des contre-exemples (notamment en donnant des séquences aléatoires) mais nous
ne voulons pas demander & l'utilisateur si un candidat appartient ou non & la famille
d’ARN non-codants recherchée. En revanche, pour estimer la valeur des paramétres, la
méthode de descente de gradient est tout & fait acceptable, méme si nous avons préféré
estimer directement nos parameétres.
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6.4 Apprentissage de signatures

6.4.1 Introduction

L’approche heuristique préliminaire que nous avons développée est la suivante. Nous
ne modéliserons ici que des mots, des hélices et des espaceurs. Ceux-ci permettent de
modéliser dans la pratique un grand nombre de signatures. De plus, seules des fonctions
de cotit de type dur ou souple seront utilisées (cf. paragraphe 3.4.4 pour les différentes
modélisations d’un élément de structure). Ceci implique que les fonctions de cott de
type optionnel ne seront pas générées lors de l'apprentissage. Enfin, puisque chaque
fonction de type souple peut étre décomposée en une fonction de type dur (une partie
dure) et optionnel (une partie souple), les fonctions de ce type vont étre apprises en deux
temps : tout d’abord la partie dure, puis la partie souple.

Dans la pratique, nous apprendrons en premier la structure du réseau. Cette struc-
ture comprend les variables, le nombre de fonctions de mots, hélices et espaceurs que
nous allons utiliser, et la portée de chaque fonction.

Dans un second temps, nous apprendrons les paramétres des fonctions de cotit. Nous
commencerons par les parties dures, de type dur. Ces paramétres seront fixés pour que
la sensibilité soit de 100 % et que la spécificité soit la plus haute possible. En d’autres
termes, nous choisirons les valeurs des paramétres les plus strictes possibles, telles que
toutes les séquences données dans ’alignement soient acceptées par le réseau.

Nous apprendrons ensuite les cofits des fonctions de type souple, dont la partie dure
a déja été apprise a I’étape précédente. Nous nous inspirerons ici d’un cadre probabiliste.
Nous supposerons que chaque fonction de cofit représente un potentiel, comme dans les
champs de Markov [GG84, DJ89|. Plus spécifiquement encore, pour les hélices et les
mots, la fonction de colit générée f décrira une distribution de probabilité sur les mots
formant 1’élément de structure, du type :

P(mot) = Ke~f(mot)

ou K est un facteur de normalisation. En fait, nous ne chercherons pas & calculer ce
facteur de normalisation car notre formalisme recherche les valeurs de chaque variable
qui maximisent la probabilité jointe. Les solutions sont donc indépendantes des fac-
teurs constants de normalisation. On suppose de plus que pour chaque élément cette
probabilité ne dépend que du nombre d’erreurs par rapport & une structure parfaite
de référence (qui est le mot donné en parameétres pour la fonction de coit de mot,
et une hélice sans erreur pour la fonction d’hélice). Nous ferons encore la supposition
que toutes les hélices ou mots & e erreurs peuvent étre observés de fagon équiprobable,
ce qui entraine, nous le verrons dans les paragraphes suivants, que la recherche de la
distribution de probabilité se réduit & un probléme de dénombrement. Enfin, chaque dis-
tribution sera estimée de facon indépendante, ce qui est une approximation, puisque les
éléments de structure peuvent se chevaucher. Concernant les espaceurs, les parameétres
seront estimés directement, & partir d’une distribution gaussienne des distances.

La modélisation des fonctions de coiit par des potentiels permet d’ailleurs de donner
un sens aux coiits que 'on utilise. Ils traduisent une adéquation sous un modéle donné
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par rapport & un jeu de données observé. Et si, comme dans notre cas, chaque potentiel
est effectivement I'opposé d’un logarithme de probabilité, trouver toutes les solutions
ayant un score inférieur & T revient & trouver toutes les régions ayant une probabilité
supérieure & e~ d’appartenir & la famille ’ARN donnée.

Dans la suite de ce chapitre, nous détaillerons les choix faits pour estimer la structure
et les parameétres nécessaires pour décrire une famille I’ARN donné.

6.4.2 Apprentissage de la structure

La premiére partie de ’apprentissage consiste & reconnaitre la structure du réseau
que nous générerons, c’est-a-dire les variables, les fonctions de colit & choisir parmi les
mots, les hélices et les distances, ainsi que la portée de chaque fonction.

6.4.2.1 Mots

Le mieux serait de créer une contrainte seulement pour les mots qui discriminent
entre vrais et faux positifs. En effet, générer beaucoup de contraintes de mots, contenant
par exemple un mot-consensus petit, et avec un grand nombre d’erreurs autorisées,
ralentit la recherche, sans pour autant la guider vers les vrais positifs.

Nous procédons alors en deux passes pour reconnaitre les mots. Tout d’abord, nous
recherchons les mots conservés & 100 %, contenant éventuellement des nucléotides ambi-
gus. Pour cela, nous recherchons tous les nucléotides conservés a 100 %. Ils constituent
des ancres pour des fonctions de cotit de mot. Chaque ancre est étendue & gauche et a
droite, si l'on observe des nucléotides conservés a 100 %. Deux mots conservés a 100 %
sont fusionnés s’ils sont séparés par des colonnes contenant au plus deux nucléotides
différents et pas de bréche.

La seconde passe procéde de maniére similaire, pour des nucléotides relativement
conservés. Une ancre est ici un nucléotide conservé a plus de 80 %. Il est étendu a
gauche et & droite s'il existe d’autres nucléotides conservés a plus de 80 %, et deux mots
relativement conservés peuvent étre fusionnés s’ils se situent & moins de deux nucléotides
I’un de 'autre.

En fait, il serait intéressant de trouver les mots significativement discriminants,
en s’appuyant par exemple sur les travaux de comptage de mots [NSF02]. Certains
mots fortement dégénérés que nous trouvons n’aident sans doute pas a la recherche des
solutions, ne faisant que ralentir les algorithmes. On pourrait aussi utiliser un modéele
plus fin pour ces fonctions de cotit de mot. On peut par exemple penser ici aux matrices
de poids positions-spécifiques et aux chaines de Markov cachées.

6.4.2.2 Hélices

Les hélices sont ensuite formées. Celles-ci sont constituées directement & partir des
informations de structure du fichier d’entrée. Les hélices sont créées a partir des en-
sembles d’interactions contigués. Les renflements parfois observés dans les hélices créent
donc, dans notre modeéle, deux hélices distinctes.
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Nous avons aussi implanté une version qui accepterait les renflements de taille limitée
mais nous avons préféré désactiver cette fonctionnalité dans un premier temps. En effet,
ne pas autoriser les insertions et les suppressions accélére grandement la recherche des
solutions.

6.4.2.3 Distances et variables

Chaque hélice est ensuite divisée en deux brins. Les mots et brins sont ensuite classés
par position de départ croissante. Des variables sont créées aux positions de début et de
fin des éléments de structure et les distances sont générées entre deux différents éléments
de structure consécutifs. Les longueurs minimales et maximales données en paramétres
4 la contrainte sont les longueurs minimales et maximales observées.

Cette génération des variables est parfois simpliste. On peut parfois avoir deux
variables pointant sur la méme position sur ’alignement. Des travaux futurs tenteront
de corriger ce probléme.

6.4.3 Apprentissage des paramétres

Les paramétres des fonctions de colit sont ensuite apprises. Nous avons vu qu’il
existait deux types de fonctions : les fonctions dures, de type dur, et les fonctions
souples, de type souple.

6.4.3.1 Apprentissage des paramétres des fonctions de type dur

Les parameétres des fonctions du coeur dur sont choisis de maniére & créer une signa-
ture la plus stricte possible, acceptant toutes les séquences de 'alignement d’entrée.

Mots Dans chaque fonction de cotit de mot, le mot-consensus et le nombre maximal
d’erreurs sont & estimer. Nous avons généré deux types de mots : les premiers ont été
créés a partir d’ancres conservées a 100 %, et les seconds, & partir d’ancres conservées
a 80 %.

Pour la premiére série de mots, le mot-consensus est formé de la maniére suivante.
Pour chaque colonne ol apparait le mot, on sélectionne un nucléotide. Les colonnes
contenant des nucléotides conservés a 100 % donnent ce nucléotide, et les colonnes ou
il existe deux nucléotides différents donnent le nucléotide ambigu correspondant & ces
deux nucléotides. Le nombre maximum d’erreurs autorisées est zéro.

Concernant la seconde série de mots, on procéde de méme. Chaque colonne ol
apparait le mot conservé donne un nucléotide. Si un nucléotide est conservé a plus de
80 %, ce nucléotide est choisi. S’il n’existe que deux nucléotides dans la colonne, alors
on choisi le nucléotide ambigu correspondant & ces deux nucléotides. Sinon, on choisit
le nucléotide N. Le nombre maximum d’erreurs autorisées est le nombre maximum
d’erreurs observées dans l’alignement. Toutefois, si le nombre d’erreurs maximum est
supérieur & la moitié du nombre de nucléotides non-ambigus, cette fonction de cotit est
jugée trop peu informative et elle est supprimée.
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Hélices Pour chaque hélice, il faut estimer les tailles minimales et maximales de 1’hé-
lice et de sa boucle et le nombre maximum d’erreurs autorisées.

Les tailles sont estimées par les tailles minimales ou maximales des hélices et des
boucles observées sur l’alignement. Le nombre d’erreurs maximum pour ’hélice est
donné par le nombre maximum d’erreurs observées dans les alignements pour cette
hélice.

Si l'on s’arréte a ces directives, alors de nombreuses hélices de taille réduite (souvent
de taille un) apparaissent dans la signature. De plus, certaines hélices contiennent un
nombre d’erreurs maximales tolérées de 'ordre de la taille de ces hélices, ce qui rend en
pratique la contrainte inutile. Nous avons alors décidé d’enlever toutes les hélices dont
le nombre maximum d’erreurs était supérieur ou égal a la taille de 1’hélice, moins deux.
Nous imposons de plus que les hélices de taille un aient un nombre d’erreurs nul et que
la taille de la boucle soit raisonnablement petite, inférieure & cinquante nucléotides.

Espaceurs Les tailles minimales et maximales des espaceurs sont estimées par les
tailles minimales et maximales observées dans l’alignement.

6.4.3.2 Apprentissage des paramétres des fonctions de type dur

Une fonction de coiit est éventuellement ajoutée a chaque contrainte dure. Les mo-
délisations suivantes sont trés approximatives, du fait du peu de temps investi dans
cette thématique.

Mots Si le nombre maximum d’erreurs autorisées dans une contrainte dure de mot
est strictement positif, alors une fonction de cotit de mot est ajoutée & la contrainte. Le
mot-consensus choisi est le méme que celui de la contrainte.

Le score attribué pour chaque nombre d’erreurs observées est calculé a partir de
la probabilité d’observer un mot donné sous le modéle suivant. Notons donc C' le mot
consensus et M un autre mot. La transformation de C en M est notée C — M, et
le nombre d’erreurs de cette transformation, n(C' — M). Le score que nous cherchons
& donner est une fonction s qui, en fonction de M, donne l'opposé du logarithme de
la probabilité P(C — M) d’observer une transformation de C' en ce mot M. L’égalité
suivante traduit que la probabilité d’observer une transformation de C' en M dépend
du nombre d’erreurs e de la transformation, déductible de C et de M.

P(C—-M)=PC— Mn(C—M)=e).Pn(C—M)=ce))

Nous supposerons ici que la distribution du nombre d’erreurs dans un mot suit une
loi multinomiale & T, + 1 résultats possibles. On peut alors estimer le terme P(n(C' —
M) = e) par p., la probabilité empirique d’avoir e erreurs, qui est un estimateur de
maximum de vraisemblance [Kay93].

Il nous reste donc & estimer le second terme. Nous avons fait ’hypothése que tous
les mots & une distance e de C' peuvent se trouver de facon équiprobable. Il faut donc
compter le nombre a(e) de tous ces mots. Ce nombre ne dépend que de la taille [
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du mot M et du nombre de lettres o de ’alphabet. En premiére approximation, nous
supposerons que ’ensemble des mots ayant e erreurs avec C' peut étre généré a partir
de C en lui substituant, supprimant ou insérant des lettres. Une substitution peut
transformer une lettre en o — 1 autres lettres. Une suppression peut étre considérée
comme une substitution d’une lettre en ¢, une lettre vide. L’ensemble des e erreurs peut
donc étre divisée entre ¢ insertions d'un cdté et e — i suppressions / substitutions de

I’autre. Nous appelerons donc a, le nombre de substitutions et suppressions que

. sub/sup
I'on a, et aj,q et le nombre d’insertions.

ale) = Zasub/sup(e—i)xams(i)
=0

. _ e—1 e—1
asub/sup(6 —1) = 1 )°

apps(i) = (+1)'0

Le nombre de substitutions et de suppressions peut étre généré en sélectionnant e — ¢
lettres puis en substituant chacune des lettres sélectionnées par une des autres o — 1
lettres de I'alphabet ou €. Le nombre d’insertions peut étre calculé en trouvant i places
pour y insérer des lettres. Pour chaque lettre, il existe [ + 1 places : | — 1 places entre
deux lettres, une en début du mot, une & la fin du mot. Il est bien évidemment possible
de choisir plusieurs fois le méme intervalle.

La formule n’est pas exacte, dans la mesure ol une insertion ne devrait pas étre
placée a coté d’une suppression ; il s’agit plutét d’une substitution.

Nous pouvons maintenant donner une fonction de cotlit ne dépendant que du nombre
d’erreurs e observées sur un mot :

1
Yoo (6?2) ol + 1)io?

Nous définissons le score de la fonction de mot comme l'opposé du logarithme de la
probabilité d’apparition du mot observé, qui ne dépend que du nombre d’erreurs e. I1

est :
s(e) = —In(pe) + eln(o) + In (Z <e ; Z) (1 + 1)@)

1=0

P(C — M) = p..

A titre d’exemple, la courbe e — s(e) est donnée dans la figure 6.4, pour un mot de
six nucléotides, avec deux erreurs acceptées. La proportion de mots sans erreur observé
est de 10 %, la proportion de mots & une erreur est de 60 % et la proportion de mots a
deux erreurs est de 30 %.

Hélices Si la contrainte dure d’hélice accepte des erreurs, une fonction de colt est
ajoutée. Les tailles d’hélice et de boucle sont les mémes que pour la contrainte dure.
Restent a trouver les scores a donner. Nous nous sommes encore basé sur la probabilité
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erreurs

o ——>=
0 1 2

FiG. 6.4 — Fonction de colit pour un mot.

de trouver une hélice. Nous exprimons que la probabilité de trouver une hélice H dépend
du nombre d’erreurs e de 'hélice :

P(H) = P(Hl|erreurs(H) = e).P(erreurs(H) = e)

Nous supposons ici aussi que la probabilité que le nombre d’erreurs de H soit e est
donnée par la loi multinomiale & Ty, + 1 valeurs possibles. Nous supposerons de plus
que les hélices a e erreurs peuvent se trouver de facon équiprobable. Il reste donc a
estimer le nombre total d’hélices & e erreurs.

Nous faisons alors les hypothéses simplificatrices suivantes. Nous supposons tout
d’abord que les hélices parfaites n’ont pas de liaison wobble. Cela entraine que lorsqu’il
n’y a pas d’erreur et que I'une des branches de I'hélice est connue, alors l'autre 1’est
aussi. Nous allons donc considérer qu’une hélice avec e erreurs est composée d’un brin
de taille [; & Iy (ce qui fait Z?:ll o' possibilités) et d'un autre brin, obtenu avec e
substitutions, suppressions ou insertions. Le nombre a(e) d’hélices & e erreurs possibles
est donc accessible en générant tous les mots de longueur I; & I3 — ce qui constituera le
premier brin — et en y ajoutant e erreurs pour l'autre brin. On utilise alors une formule
similaire & la formule donnée pour les mots :

RN (€m0 e (i v
a(e):Za’jg()( ij)g (i +1)o

=l
lo e e ]
_ € i - . j
0 Z“Z( Z, )(z—i—l)
i=l _]=0

On a donc :

. 1
P(H) = pe: e GiSe (¢TI (i + 1))
g =l g ]:0( 7 ) :

Comme pour la fonction de mot, le score renvoyé est ’opposé du logarithme de la
probabilité d’apparition de 'hélice observée, qui ne dépend que du nombre d’erreurs e :

l2 e .
5(6) = ~n(p) + etnfo) +1n | 3ot S (77 )41y
7=0

=l
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Le modéle présenté ici comporte plusieurs inconvénients. En plus d’étre extrémement
approximatif, il pénalise de la méme maniére les hélices longues et les hélices courtes. I1
aurait été préférable de donner un score légérement plus faible aux hélices longues, en
vue de privilégier celles-ci.

Distances Pour chaque fonction de cotlit de distance, il faut estimer plusieurs para-
métres : les quatre distances, ainsi que les scores minimum et maximum de la fonction
de cotit. Nous choisirons d’approximer la fonction de distribution des longueurs de la
maniére suivante. Nous supposerons que la distribution est gaussienne. Nous approxi-
merons ensuite cette gaussienne par un trapéze. Ceci nous donnera quatre points : les
quatre sommets du trapéze. Nous prendrons ensuite 'opposé du logarithme de la pro-
babilité comme score, ce qui revient a faire ’approximation que les cotés du trapéze ont
une forme exponentielle.

On commence donc par rechercher la moyenne et ’écart-type de la distribution de
distance, afin de trouver la meilleure gaussienne possible. Si la variance est nulle, alors la
fonction de cotlit n’est pas générée, puisqu’elle est inutile. Nous avons ensuite interpolé
la gaussienne par cinq segments, de ¢; & ¢5, comme représenté sur la figure 6.5. Les
segments ci, c3 et c; sont horizontaux. c; et c5 sont d’abscisse nulle, c3 est au maximum
de la gaussienne. c¢; est en fait une demi-droite, partant a ’abscisse —oo et s’arrétant
en dj. Les abscisses de ¢, c3 et ¢4 sont respectivement comprises entre d; et ds, do et
ds, d3 et dy. c5 est la demi-droite partant & I’abscisse d4 et s’arrétant en +o0o. co et ¢y
sont approximées par les deux tangentes a mi-hauteur de la courbe. Les abscisses d; a
d4 sont donc trouvées comme les points de rencontre entre les différentes demi-droites
ou segments.

Les calculs suivants donnent les points de rencontre recherchés.

La gaussienne a la forme suivante, ol m est la moyenne et o I’écart-type :

f(w) = 1 efé(%f

oV 2T

La hauteur maximale est donc atteinte pour x = m :

1

oV 2r

A mi-hauteur, ’ordonnée est donc :
1
20/ 27

Les abscisses & mi-hauteur sont donc :

=m £ 0+/21In(2)

T1
2

La dérivée en ces points vaut alors :
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F1G. 6.5 — Approximation d’une gaussienne par un trapéze.

Les équations de droite de ¢y et ¢4 sont donc de la forme :

co(x) = 201%(/2%)3: + by

et
In(2)
cy(x) = —
1(@) 202\/7
ou by et by sont & déterminer. Connaissant la pente de la droite et un point de celle-ci,
on trouve :

T+ by

o+ /2mn(2) <a\/2 m(2) — m>

2 202,/21n(2)

et

o++/21n(2) <O’\/2 In(2) + m)
b= 202,/21n(2)

Une fois obtenues les équations de droite, il est maintenant possible de déterminer
leur point de rencontre. Le point de rencontre entre ¢ et co, dont ’ordonnée est nulle,
détermine la valeur d; :

g = 2m /In(2) — 20 1n(2)v/2 — 0v/2
b 2./In(2)
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Similairement, le point de rencontre entre c4 et c5 détermine dy :

_ 2my/In(2) + 20 In(2)v2 + ov/2
B 2./In(2)

dy

Le point de rencontre entre cy et c3 a pour ordonnée le maximum de la fonction.
Son abscisse détermine dy :

B 202 + 2m+/In(2) — 20 In(2)v2 — 02
B 2,/In(2)

Le point de rencontre de c3 et ¢4 détermine d3 :

_ —20v/2 + 2m+/In(2) + 20 In(2)v2 + 0v/2
24/In(2)

do

ds

Il est possible que ¢ et ¢4 se coupent. Dans ce cas, ¢ n’est pas définie. Leur point
de rencontre se fait en :

r = m

. 2In(2)v2+ V2
¥y = dov/T

c3 est alors non définie quand ’ordonnée du point de rencontre entre co et ¢4 est
inférieur au maximum de la fonction, c’est-a-dire quand :

1 21n(2)v2 + V2
oV2r do/T
4 > 4In(2)+2

c3 est donc toujours définie puisque 41n(2) + 2 ~ 4.772588722.

Nous avons donc bien des valeurs pour dy, do, d3, d4 et le colit minimum de la fonction
de cofit, qui est I’opposé du logarithme du maximum de la gaussienne. En revanche, le
colit maximum n’est toujours pas trouvé. Les demi-droites ¢ et c¢; ont pour ordonnée
zéro, ce qui implique que le minimum de la fonction de cotit vaut — In(0) = +oo. Cette
valeur est approximée a T.

Nous procédons donc de la maniére suivante :

1. Les valeurs d; & d4 sont estimées, ainsi que le minimum de la fonction.

2. On calcule la somme des colits des mots et des hélices pour chaque séquence
observée. Le maximum sera notre valeur de T.

3. Les maxima de toutes les fonctions de cotit de distance sont approximés 4 la valeur
de T précédemment trouvée.

4. Afin d’assurer une sensibilité de 100 %, on recalcule la valeur de T, en prenant
cette fois-ci en compte les distances.
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Cette facon de procéder n’est pas trés satisfaisante. Une meilleure solution consiste-
rait & se donner un seuil de 95 % par exemple, ce qui permettrait d’attribuer a ¢; et cs
des ordonnées non nulles et de ne pas réestimer la valeur de T. De plus, les distances
di & d4 sont estimées par cette gaussienne qui est une fonction symétrique, alors que
la distribution des distances n’a que peu de raisons de ’étre. Enfin, la gaussienne n’est
normalement utilisable que dans le cas continu. Une loi multinomiale serait ici plus
adaptée. Et si I’on veut mieux faire, il serait plus pertinent d’estimer directement le
trapéze par maximum de vraisemblance.

6.5 Conclusion

L’apprentissage de signatures est une fonctionnalité intéressante. A partir d’un ali-
gnement, elle permet la génération d’une premiére signature que l'utilisateur pourra
ensuite affiner, s’il le souhaite.

Nous sommes conscients que le travail de génération de signature présenté ici en
est encore & ses balbutiements. Nous avons, dans l'exposé de la méthode suivie, pro-
posé quelques méthodes d’amélioration possible et nous proposerons ici quelques pistes
supplémentaires. Tout d’abord, il pourrait étre intéressant de ne pas avoir a spécifier
obligatoirement la structure secondaire de l’alignement. Si cette structure n’est pas
connue, le module d’apprentissage pourrait n’avoir qu’'un alignement ou il devrait ap-
prendre la structure conservée. On peut méme envisager le cas ol l’on ne donne pas
d’alignement, mais simplement l’ensemble des séquences, et le module d’apprentissage
pourrait alors étre couplé avec un outil de recherche de structure conservée comme
RNAalifold [HFS02].

Il serait aussi intéressant d’apprendre d’autres éléments de structure. Le (G+C)%
semble le plus facile mais les interactions non-canoniques peuvent aussi étre intégrées.
De plus, si I'on modifie la syntaxe de l'alignement, il est aussi possible de spécifier des
interactions extra-moléculaires, modélisables par la fonction de cotit de duplex.

Nous avons aussi décidé que notre module devait avoir une sensibilité de 100 % et
une spécificité la plus forte possible par rapport aux séquences de ’alignement. Cela
peut étre remis en cause, en diminuant la sensibilité, ou en cherchant une spécificité
plus faible. Dans 1’idéal, 1'utilisateur pourrait avoir en main un réglage qui ajuste la
spécificité & ses besoins.

De plus, I'approche décrite ne génére aucune fonction de cott de type option (voir le
paragraphe 3.4.4 pour plus de détails sur les modélisations des éléments de structure).
C’est sans doute dommage et il faudrait trouver un moyen d’exprimer des préférences.

L’apprentissage de la structure du réseau repose sur des régles de décision qui uti-
lisent la valeur de certains paramétres. C’est le cas pour les fonctions de cotit de mot,
ot 'on décide que les nucléotides relativement conservés ont une fréquence d’apparition
de plus de 80 %. Il serait intéressant de régler ces paramétres sur de grands jeux de
données. Il en est de méme de la valeur des cotits des fonctions. Des tests & grande
échelle justifiant ’intérét de ces types de cotits restent a faire. C’est une des raisons
pour lesquelles nous considérons ce travail comme une ébauche.



Chapitre 7

Expérimentations

7.1 Introduction

Nous avons exposé dans le chapitre 3 une méthode pour localiser les signatures
d’ARN. Cette méthode se base sur les réseaux de contraintes pondérées (cf. para-
graphe 3.4.2.1) qui utilisent une propriété de cohérence locale appelée cohérence d’arc
aux bornes (cf. définition 4.1.3) pour accélerer la recherche. Le chapitre 4 décrit tous
les éléments de structure que nous étions & méme de modéliser. Dans le chapitre 5,
nous avons donné quelques détails d’implantation de notre approche de recherche de
signatures dans un outil appelé DARN! et le paragraphe 5.4 donne notamment une
maniére de supprimer un certain nombre de solutions non pertinentes, en sélectionnant
les solutions localement optimales. Dans le chapitre 6, nous avons décrit un petit module
de génération de signatures de signature, qui, a la lecture d’'un alignement, est capable
de fournir &8 DARN! un descripteur de la famille alignée.

Nous allons donc ici tester ces différentes fonctionnalités. Nous comparerons 1'utili-
sation de la cohérence d’arc aux bornes avec la propriété de cohérence locale sans doute
la plus utilisée : la cohérence d’arc. Nous comparerons aussi DARN ! & d’autres logiciels
comme tRNAscan-SE [ED94|, snoScan [LE99| ou MilPat [TdGSGO06]|. Nous testerons
de plus la sensibilité, la spécificité et la rapidité de DARN!, ainsi que sa capacité & re-
chercher de longs ARN. La qualité des signatures générées automatiquement sera aussi
évaluée. Nous rechercherons aussi de nouveaux candidats de génes d’ARN. Les expé-
rimentations ont été menées sur des ARN de transfert, des k-turn, des petits ARN &
boite H/ACA et C/D, des riboswitches et des RNase P.

Les expérimentations suivantes, sauf mention contraire, ont toutes été réalisées sur
une machine Intel Xeon & 2,4 GHz avec 8 Go de mémoire vive, utilisant Linux.

7.2 ARN de transfert

Nous commencerons cette série d’expérimentations par la comparaison entre, d’une
part, la cohérence d’arc aux bornes (CAB, cf. définition 4.11) et la cohérence @-inverse
(Ca1, cf. définition 4.12) et, d’autre part, la cohérence locale sans doute la plus classique
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(a) Une structure secondaire (b) Une signature d’ARNt avec des
d’ARNt, ou les nucléotides option- contraintes et des fonctions de coiit. Les
nels sont indiqués en italique. intervalles étiquetant les arcs indiquent

les intervalles autorisés de la contrainte
de distance. Les intervalles prés des rec-
tangles en pointillés donnent les tailles
possibles de leur hélice ou de leur boucle.
Les nombres en italiques situés a l'in-
térieur de ces rectangles donnent le
nombre maximum d’erreurs autorisées
dans ces hélices. Seule une erreur est ac-
ceptée au total.

F1G. 7.1 — Deux représentations possibles d'un ARN de transfert.

dans les RCP : la cohérence d’arc (CA, cf. définition 4.3). CAB ayant été concue pour
trouver des ARN non-codants, il est logique de tester sa performance sur ce probléme.
Un jeu de tests classique pour la localisation de motifs d’ARN est la recherche d’ARN
de transfert (ARNt). Ceux-ci ont une structure secondaire particuliérement spécifique,
contenant quatre hélices en forme de tréfle (cf. figure 7.1(a)).

Nous avons recherché des ARN de transfert, qui peuvent se modéliser avec seize
variables, quatre espaceurs, deux mots et quatre hélices. La recherche a été effectuée
sur plusieurs sous-séquences du génome d’'FEscherichia coli de différentes tailles. Pour
chacune des sous-séquences, nous avons effectué deux résolutions, en utilisant la cohé-
rence d’arc généralisée (CAG) et en utilisant la cohérence d’arc aux bornes généralisée
(CABG). Concernant le jeu de tests utilisant CABG, nous avons plus précisément ap-
pliqué CABG sur les fonctions de colit de mot et d’hélice, et CABG avec C@I sur les
espaceurs. En effet, la complexité temporelle de CABG avec C@I est faible pour les
fonctions de cofit linéaires par morceaux comme la fonction de coiit d’espaceur.

Les résultats sont consignés dans le tableau 7.1. Pour chaque instance du probléme, la
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taille 10k | 50k | 100k | 500k | 1M

nb. solutions 0 64 73 92 | 245
temps (s.) CAG 4 | 196 | 2129 - -
temps (s.) CABG || 0 0 0 0 1

TAB. 7.1 — Nombre de noeuds explorés et temps passé & résoudre différentes instances
du probléme de la localisation d’ARNt.

taille de la séquence génomique est renseignée (10k signifie par exemple que le domaine
des variables compte 10 000 valeurs), ainsi que le nombre de solutions & trouver. Le
signe « - » signifie que l'instance n’a pas pu étre résolue car la mémoire allouée était
trop importante.

Comme on le voit, CAG ne peut pas résoudre des instances dont la taille des do-
maines est supérieure ou égale a 500 000, ce qui rend déja la propriété inutile en pratique
car les séquences & étudier ont une taille plutét de ’ordre de la dizaine ou de la centaine
de millions. Ce probléme vient du fait que la représentation des domaines en extension
ameéne la complexité spatiale de CAG a O(ed) et cela ne permet pas de résoudre de
grosses instances. En revanche, le fait de représenter les domaines par des intervalles,
et donc simplement par des bornes inférieures et supérieures, réduit considérablement
la complexité spatiale et permet de résoudre efficacement les instances de toute taille.

De plus, méme pour les « petites » instances (pour des tailles de séquence allant de
10 000 & 100 000), CABG est largement plus rapide que CAG. C’est tout d’abord da au
fait que les fonctions de colit d’espacement ont une sémantique particuliérement bien
exploitée par CABG : si une variable est affectée, alors, par une simple propagation
de ces fonctions de coiit par CABG, toutes les autres variables voient leur domaine
se réduire grandement. Ensuite, CAG cherche systématiquement & trouver un support
pour chaque valeur de chaque variable, par rapport a chaque fonction de cofit, ce qui
est particuliérement fastidieux au vu de la taille des domaines. En revanche, CABG
ne cherche que les supports des bornes des domaines, et cela se fait rapidement. La
recherche se fait en temps linéaire par rapport a la taille de la séquence génomique dans
le pire cas, et en temps constant pour les fonctions de colt d’espacement.

Nous avons aussi mené un autre jeu de tests ayant pour but de savoir si DARN!
permettait de décrire précisément une signature donnée. Nous avons pour cela recherché
les ARNt dans les parties du génome de la levure annotées par RFAM [GJBM ™03,
GIMM™05], plus particuliérement les 165 534 premiers nucléotides du chromosome 16 de
la levure. Nous avons donc construit une signature reconnaissant exactement les ARNt
recherchés. La figure 7.1(b) décrit le réseau de contraintes et le descripteur est accessible
sur la page Web de DARN!!. Le lecteur pourra d’ailleurs se référer & I’annexe A pour
plus de détails sur la syntaxe utilisée par DARN!. Celle-ci ne change que trés peu par
rapport la syntaxe précédemment utilisée, si ce n’est que les mots-clefs ont été écrits en
anglais et que les contraintes et les préférences sont écrites dans deux parties différentes.

'DARN! est accessible & 'adresse http://carlit.toulouse.inra.fr/Darn.
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chromosome 16, premiers 165 534 nucléotides

temps (s.) nb. solutions nb. solutions dominées
DARN!! 0,5 s. ) 4

TAB. 7.2 — Résultats de la recherche d’ARNt.

Les ARNt recherchés sont au nombre de cing et nous avons lancé DARN! avec notre
signature. Les résultats sont donnés dans le tableau 7.2.

On peut en tirer deux observations principales. Tout d’abord, toutes les solutions
données par DARN! sont exactement celles a trouver. Ce point renforce 1’idée que la
précision des descripteurs de DARN! est satisfaisante en terme de spécificité. De plus,
le fait que le nombre de solutions dominées sur le chromosome 16 soit presque aussi
important que le nombre de solutions localement optimales indique que ce mécanisme
est particuliérement utile. Il est de plus pertinent, puisqu’il choisit effectivement les
bonnes solutions.

A titre de comparaison, nous avons utilisé sur la méme séquence tRNAscan-SE [ED94],
qui emploie dans une premiére passe deux programmes pour filtrer les données, puis les
grammaires hors-contexte probabilistes (voir le paragraphe 2.2.2.1 pour plus de détails
sur ce formalisme). Ce logiciel trouve exactement les mémes solutions en 0, 7 secondes.
Le fait que les temps de résolution donnés par les deux approches soient comparables
indique que DARN! est relativement compétitif.

Nous avons aussi voulu nous comparer avec MilPat [TdGSGO6] sur la recherche de
I’ARN de transfert. Nous avons repris le descripteur dédié & la recherche d’ARNt dans
les eucaryotes congu par P. Thébault et I’avons traduit en un format compréhensible par
DARN! (ce descripteur, qui ne contient que des contraintes dures, est disponible sur le
site Web de DARN!). Nous avons effectué la recherche sur tous les chromosomes de la
levure. Le but est ici de comparer les deux approches et nous ne tiendrons pas compte de
la pertinence du descripteur. Les résultats de 'expérimentation sont consignés dans le
tableau 7.3. Les recherches ont ici été menées sur une machine AMD Opteron, cadencée
4 2 GHz, et contenant 16 Go de RAM.

Les résultats montrent que MilPat est environ quatre fois plus rapide que DARN! :
MilPat analyse le génome en 2189 secondes alors que DARN! le fait en 6466 secondes.
Mais DARN, en revanche, propose environ cent soixante-huit fois moins de solutions.

Ce banc de test est relativement difficile pour DARN! : il ne contient aucune pré-
férence et DARN! ne peut donc pas couper efficacement 1’arbre de recherche. De plus,
comme le descripteur est extrémement peu spécifique, le nombre de solutions est trés
important. En conséquence, DARN! passe beaucoup de temps & évaluer la dominance
des solutions. Deux éléments le montrent. Tout d’abord, le profiling de DARN! sur ces
instances (utilisant gprof) montre que c’est ce mécanisme qui prend le plus de temps
(de 12 % a 73 % du temps total passé). De plus, lorsque ’on regarde le chromosome VI,
qui est un des chromosomes contenant le moins de solutions, on voit que DARN! résout
I'instance en un temps similaire & MilPat (notre outil passe soixante-seize secondes &
résoudre 'instance alors que MilPat en passe soixante-treize).

Les résultats de cette derniére comparaison mettent en évidence le compromis auquel
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MilPat DARN!!
chromosome | nb. solutions temps (s.) | nb. solutions temps (s.)
I 219601 42 1256 62
1T 765140 149 4333 423
111 282346 56 1653 96
IV 1389130 275 8085 1195
v 528779 104 3156 235
VI 243509 73 1430 76
VII 979199 195 5833 652
VIII 506841 100 2999 235
X 391111 78 2311 155
X 669282 135 3976 355
XI 581213 118 3564 296
XI1 978146 195 5785 649
XIII 854161 168 4954 490
X1V 693774 139 4175 382
XV 952211 193 5902 648
XVI 851583 169 5092 517
\ Total | 10886026 2189 | 64504 6466 |

TaB. 7.3 — Résultats de la comparaison entre MilPat et DARN! sur le génome de la
levure.



186 Expérimentations
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Fig. 7.2 — Un k-turn.

on pouvait s’attendre : I’élimination des solutions redondantes multiplie le temps de
recherche par quatre, mais elle permet de diviser le nombre de solutions redondantes
par cent soixante-huit. Mais ici, toutes les fonctions de colt étant dures, la dominance
pourrait étre traitée de facon beaucoup plus simple de la maniére dont nous ’avons fait.
Par ailleurs, quelques optimisations concernant le test de dominance permettront sans
doute de gagner beaucoup de temps.

7.3 k-turn

Le k-turn [KSMS01, LLMWO05] est un élément que 'on retrouve dans de nombreux
ARN non-codants, qui intervient notamment dans le processus de reconnaissance de
protéines. Le k-turn, comme présenté sur la figure 7.2, est composé de deux hélices :
une hélice formée de liaisons canoniques, appelée hélice C, et une hélice faite de liaisons
non-canoniques, appelée hélice NC. Entre ces deux hélices, deux liaisons non-canoniques
(1 et 2) obligent la structure & adopter un virage a environ 120°, ce qui a pour effet de
présenter le A a ’extérieur, et le rend plus réactif.

Le test que nous avons effectué ici tente de montrer l'intérét des interactions non-
canoniques.

Nous avons modélisé simplement le k-turn avec treize variables, cinq mots, deux
hélices et deux interactions non-canoniques, modélisant les interactions 1 et 2 sucre—
sucre. Seules trois erreurs étaient autorisées. Le descripteur est accessible sur le site Web
de DARN .

Nous avons recherché dans le génome de P. abyssi toutes les occurrences du k-
turn. Nous en avons trouvé 1126 localement optimales. Des travaux sont en cours pour
déterminer la quantité se trouvant dans des régions intergéniques, ou sur des petits
ARN & boite H/ACA ou C/D.

A titre de comparaison, si I’on supprime les liaisons sucre-sucre, le nombre de can-
didats passe & 3644 localement optimaux. La différence entre les deux ensembles de
solutions est vraisemblablement pour la plupart des faux positifs. Ce test montre bien
I'intérét de modéliser les interactions non-canoniques.
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boite H boite ACA

F1G. 7.3 — Une représentation d’un pARN a boite H/ACA interagissant avec sa cible.

7.4 Petits ARN a boite H/ACA

Un autre jeu de tests a été constitué par la recherche de petits ARN & boite
H/ACA [BCHO02| (cf. figure 7.3) dans le génome de T. kodakarensis. Cet ARN inter-
vient dans un processus de pseudo-uridylation, qui transforme un groupement =CH d’un
nucléotide U en un groupement =NH. Cette transformation a pour effet principal d’ac-
croitre la capacité d’interaction du nucléotide transformé (se trouvant en général dans
PARN ribosomique, mais aussi parfois dans un ARN messager ou un ARN de transfert)
et permet donc la formation de structures secondaires et tertiaires plus stables.

Dans la pratique, le petit ARN a boite H/ACA est un guide, c’est-a-dire qu'il est le
responsable de la localisation du site & pseudo-uridyler. La pseudo-uridylation elle-méme
est assurée par une protéine qui interagit étroitement avec I’ARN & boite H/ACA.

La structure secondaire est souvent composée de deux hélices dont une, réguliére,
se situe a la base et ’autre, plus irréguliére, forme le haut de la tige-boucle. Les deux
hélices sont séparées par une boucle boucle interne. La base de ’hélice est en général
mieux conservée que la seconde partie. A gauche et a droite de la base, on trouve
respectivement les mots H (ANANNA) et ACA, parfois dégénéreés.

Les nucléotides situés sur la boucle interne servent & sélectionner le nucléotide a
pseudo-uridyler, en s’appariant de part et d’autre de ce nucléotide. Une fois la sélection
faite, la protéine qui est accrochée dans la partie supérieure de 1’hélice effectue la mo-
dification. Il s’avére que ce point d’accroche est en fait un k-turn, parfois relativement
dégénéré.

En recherchant ces ARN, nous avons voulu tester deux choses : la capacité de notre
logiciel & repérer de nouveaux ARNnc et la fonctionnalité de duplex. Pour cela, nous
avons repris les pARN & boite H/ACA trouvés par [TdGSGO06| dans les génomes de M.
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T. kodakarensis (plus de 20 millions de nucléotides)
Temps : 65 s.
Nombre de solutions : 6941
Nombre de solutions localement optimales : 22
H/ACA | nb. tiges-boucles || DARN! | coit(s) | BLAST

H/ACA-1 1 oui 0 oui
H/ACA-2 2 oui 0,1 non
H/ACA-3 1 oui 0 oui
H/ACA-4 2 oui 0,1 oui
H/ACA-5 3 oui 0,0, 2 oui
H/ACA-6 1 oui 0 oui

TAB. 7.4 — Résultat de la recherche des petits ARN a boite H/ACA dans le génome de
T. kodakarensis.

jannaschii, P. abyssi, P. furiosus et P. horikoshii, nous les avons alignés et nous avons
concu manuellement un descripteur, qui est donné dans la figure 7.4.

Le descripteur utilisé pour rechercher les pARN a boite H/ACA a notamment per-
mis de pénaliser des mots dégénérés (GA et ACA) ainsi que de favoriser les candidats
possédant certaines régions a fort (G+C)%. Le cott maximum de 2 a été choisi de ma-
niére & augmenter la spécificité des solutions, c’est-a-dire a diminuer le nombre de faux
positifs.

Les six pARN & boite H/ACA du génome de T. kodakarensis similaires aux pARN
des génomes voisins ont été consignés dans le tableau 7.4, en suivant la nomenclature
utilisée dans [TdAGSGO06]. Un pARN pouvant étre composé de plusieurs tiges-boucles, la
deuxiéme colonne renseigne le nombre de tiges-boucles de chaque pARN. La troisiéme
colonne rappelle que DARN! a trouvé tous ces pARN. La quatriéme colonne donne
le score avec lequel chaque tige-boucle a été trouvée. La derniére colonne donne les
résultats en utilisant BlastN [AGM190], un outil standard qui recherche les séquences
en utilisant la structure primaire uniquement, avec les paramétres par défaut.

DARN! trouve en tout prés de sept mille solutions, mais seules vingt-deux sont
localement optimales et présentées a 1'utilisateur, ce qui prouve en pratique l'utilité du
mécanisme. Parmi les vingt-deux solutions, dix d’entre elles font partie des solutions
consignées dans le tableau et sont donc trés susceptibles d’étre des pARN. Neuf solutions
ont un codt nul, et deux d’entre elles ne ressemblent pas aux pARN trouvés dans les
autres génomes. Elles ont toutefois toutes les bonnes caractéristiques pour étre des
pPARN a boite H/ACA. Six solutions ont un cott de un. Parmi elles, une solution fait
partie de H/ACA-2 et une autre fait partie de H/ACA-4. Les autres n’appartiennent
pas aux pARN connus mais peuvent constituer de bons candidats. Les autres pARN
ont un coit de deux. L'un d’entre eux fait partie de H/ACA-5, les autres ne font pas
partie des pARN connus, mais peuvent aussi constituer de bons candidats. Ceci montre
la précision de notre approche.
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TOP_VALUE = 3
VARIABLES X_VAR = 1...18, Y_.VAR = 1...6

CONSTRAINTS

PATTERN [word="RA",err=0] (X7,X8)
PATTERN [word="RUGA" ,err=0] (X9,X10)
PATTERN [word="ANA" ,err=0] (X17,X18)
PATTERN [word="UN",err=0] (Y3,Y4)

HELIX[stem=7..10,l0o0p=30..65,err=1] (X1,X2,X15,X16)

DUPLEX [err=1] (X3,X4,Y1,Y2)

DUPLEX [err=1] (X13,X14,Y5,Y6)

COMPOSITION [nucleotides="GC",threshold>=75%] (X1,X2)
COMPOSITION [nucleotides="GC",threshold>=70%] (X5,X6)
COMPOSITION[nucleotides="GC",threshold>=65%] (X11,X12)

SPACER [lenmin=0,lenmax=8] (X2,X3)
SPACER [lenmin=3,lenmax=6] (X3,X4)
SPACER[lenmin=1,lenmax=1] (X4,X5)
SPACER [lenmin=6,lenmax=8] (X5,X6)
SPACER[lenmin=1,lenmax=1] (X6,X7)
SPACER [1enmin=3,lenmax=30] (X8,X9)
SPACER[lenmin=1,lenmax=1] (X10,X11)
SPACER [1lenmin=4,lenmax=8] (X10,X12)
SPACER[lenmin=1,lenmax=1] (X12,X13)
SPACER[lenmin=3,lenmax=6] (X13,X14)
SPACER [lenmin=0,lenmax=8] (X14,X15)
SPACER[lenmin=0,lenmax=1] (X16,X17)
SPACER [lenmin=3,lenmax=6] (Y1,Y2)
SPACER[lenmin=1,lenmax=1] (Y2,Y3)
SPACER[lenmin=1,lenmax=1] (Y4,Y5)
SPACER [1lenmin=3,lenmax=6] (Y5,Y6)
SPACER[lenmin=10,lenmax=12] (Y1,Y6)

PREFERENCES

PATTERN [word="GA",err=1] (X7,X8)

PATTERN [word="ACA" ,err=1] (X17,X18)
COMPOSITION[nucleotides="GC",threshold>=75..100%,costs=0..2] (X1,X2)
COMPOSITION[nucleotides="GC",threshold>=70..100%,costs=0..2] (X5,X6)
COMPOSITION [nucleotides="GC",threshold>=65..100%,costs=0..2] (X11,X12)

F1G. 7.4 — Descripteur du pARN a boite H/ACA.
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F1a. 7.5 — Une représentation d’un pARN a boite C/D interagissant avec deux cibles.

7.5 Petits ARN a boite C/D

Nous avons voulu ensuite compléter le jeu de tests précédent par la recherche de
petits ARN a boite C/D dans différents génomes d’archées. Ces ARN sont, comme les
ARN a boite H/ACA, des guides pour la maturation de PARN. Ils aident & sélection-
ner les sites de 2’-O-méthylation, oii un groupement —OH situé sur le désoxyribose
est transformé en un groupement —O-CHs. L’ARN & maturer est souvent ’ARN ri-
bosomique, et plus particuliérement les sous-unités 16S et 23S. On trouve aussi des
nucléotides méthylés par 'ARN & boite C/D situés sur les ARN de transfert.

La structure secondaire de ces ARN est la suivante (cf. figure 7.5). L’ARN est
composé d’une petite hélice, surmontée d’'une grande boucle. Cette boucle contient
notamment deux mots relativement bien conservés : le mot RUGAUGA (ou R désigne A
ou G) appelé boite C et le mot CUGA appelé boite D. Deux autres mots sont présents
dans cette méme boucle, mais moins bien conservés : le mot UGAUGA appelé boite C’
et le mot CUGA appelé boite D’.

Le fonctionnement de cet ARN est sensiblement le méme que celui du pARN a boite
C/D. Cet ARN posséde deux sites de méthylation distincts. Le premier est situé entre
la boite C et la boite D’ et le second est situé entre la boite C’ et la boite D. Les boites
C/D et C’/D’ s’avérent aussi étre des k-turn et sont les points d’accroche a la protéine
qui réalise la 2’-O-méthylation. Celle-ci s’effectue sur le nucléotide situé & cing bases
en amont de la boite D ou D’.

Notre but a ici été de connaitre la spécificité et la sensibilité de notre approche en se
rapportant & une base de données appelée SnoRNADb? [OLR*00]. Celle-ci recense un
certain nombre de pARN & boite C/D qui ont été validés expérimentalement chez les
archées. Les auteurs de la base de données ont utilisé un logiciel spécifique aux pARN
a boite C/D appelé snoScan [LE99] et parmi les réponses données par cet outil, en ont

% Accessible sur http://lowelab.ucsc.edu/snoRNAdb/.
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Organisme avec duplex sans duplex

VP [ FP | FN | spé. | sens. | VP [ FP | FN | spé. | sens.
A. perniz 13 | 56 | 11 |19% | 54 % | 14 [ 192 | 10 | 7% | 58 %
A. fulgidus 4 1189 0 2% |100% || 4 |679] 0O 1% | 100 %
M. jannaschii 8 | 62 0 |[11% | 100% | 8 |[406| 0 | 2% | 100 %
P. horikoshii 48 | 97 | 3 |33% | 94% | 49 |359| 2 |12% | 96 %
P. furiosus 48 | 70 | 4 [40% | 92% || 51 [ 404 | 1 |11 % | 98 %
P. abyssi 50 | 56 6 |47% | 8% || 53 304 | 3 |[15% | 95 %
T. kodakarensis 146 357

TAB. 7.5 — Résultats

sélectionné certaines pour vérification expérimentale. La base de données n’est donc pas
exhaustive.

Dans ce jeu de tests, nous avons créé deux descripteurs de pARN & boite C/D,
accessibles sur la page Web de DARN!. Le premier descripteur contient un duplex
(entre la boite C et la boite D’) alors que le second n’en contient pas. Nous avons
autorisé une erreur dans toutes les boites ainsi que dans le duplex, sachant que les
solutions ne pouvaient contenir plus de trois erreurs au total. Nous avons donné comme
séquence principale le génome complet de chaque organisme et comme séquence cible
la sous-unité 16S puis la sous-unité 23S. Nous avons ensuite fusionné les deux résultats.
Le but de ces expérimentations est de tester la sensibilité de DARN!, c’est-a-dire sa
capacité a retrouver les pARN répertoriés, et a en oublier le moins possible. Le nombre
de faux positifs, autrement dit le nombre de pARN trouvés mais non répertoriés, est
sans doute moins important. En effet, la base de données de référence ne contient pas
tous les pARN a boite C/D. Ces faux positifs peuvent leurs étre de véritables pARN
pas encore découverts.

Le tableau 7.5 donne donc le nombre de vrais positifs (VP), de faux positifs (FP)
et de faux négatifs (FN) ainsi que la spécificité et la sensibilité pour chaque organisme
analysé et pour chaque descripteur. Nous avons aussi analysé le génome de Thermoccocus
kodakarensis, dans lequel le nombre de pARN n’est pas connu. Seules les solutions
localement optimales ont été prises en compte.

Certains des pARN qui ne sont pas reconnus par DARN! possédent deux erreurs
dans une boite C, D, C’ ou D’. C’est particuliérement vrai chez A. perniz (la seule archée
analysée de la branche des crénarchées, alors que les autres sont des euryarchées), ou
les boites C’ et D’ sont trés dégénérées. Pour quelques autres pARN, il ne semble pas
exister de duplex prés de la boite D’, mais seulement prés de la boite D. Pour d’autres
encore, le duplex ne s’apparie ni avec le 165, ni avec le 23S, mais avec un ARNt ou une
région inconnue. Le descripteur avec duplex ne reconnait donc pas ces candidats, alors
que le descripteur sans duplex les reconnait.

On peut voir que le descripteur avec duplex donne d’assez mauvais résultats sur A.
perniz, & cause du nombre d’erreurs sur les boites. Le nombre de faux négatifs (onze
faux négatifs pour treize vrais positifs) est trés important, alors qu’il est beaucoup
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plus acceptable pour les autres organismes. Pour les autres organismes, la sensibilité
va de 89 % pour P. abyssi & 100 % pour A. fulgidus et M. jannaschii, ce qui semble
acceptable. Si 'on enléve le duplex, la spécificité diminue (le nombre de solutions est
au moins multiplié par trois) alors que la sensibilité n’augmente que peu (au maximum
trois candidats de plus sont reconnus).

A titre de comparaison, notre logiciel analyse chaque génome en moins de cing
secondes tandis que SnoScan donne 1183 réponses pour le génome de A. perniz & appa-
rier avec ses sous-unité 16S et 23S en deux cent quatre secondes. Parmi les réponses, on
compte huit vrai positifs, quinze faux négatifs et mille cinq soixante-quinze faux positifs.

Lors des expérimentations, nous avons aussi remarqué que certains pARN étaient
situés a seulement quelques nucléotides les uns des autres. Une question est alors de
savoir si notre mécanisme de détection de solutions localement optimales prendrait un
des pARN comme une solution localement optimale et ’autre comme une dominée,
ou bien si le mécanisme serait capable de donner les deux solutions. Méme pour les
solutions situées & une dizaines de nucléotides 'une de 'autre, le mécanisme n’oublie
pas de solution. C’est par exemple le cas pour sR60 et sR26 dans le génome de P.
horikoshii. Les deux solutions, situées sur le brin moins, sont respectivement détectées
entre les positions 1 328 875 et 1 328 827 avec un cotlit de deux pour la premiére, et
1 328 938 et 1 328 888 avec un coiit de un pour la seconde. Méme avec douze nucléotides
séparant les deux pARN, DARN! a été capable de les donner comme solutions.

Afin d’améliorer la signature, nous souhaiterions effectuer de nouvelles expérimen-
tations ol les boites conservées C, D, C’ et D’ seraient modélisées par des interactions
non-canoniques. Ceci permettrait d’obtenir des résultats sans doute plus spécifiques
pour A. perniz.

7.6 Riboswitches

Les riboswitches [WB03, BCW 04, MB04, VRMG04, WBO05] ne sont pas des ARN
non-codants. Ce sont des motifs structurés situés sur des régions non codantes des ARN
messagers. IIs permettent de réguler la transcription ou la traduction du géne — souvent
un géne d’enzyme — prés duquel ils sont situés, en fonction de la concentration d’un
métabolite. Ils sont donc des acteurs de la régulation au sein du réseau métabolique.
Considérons par exemple la figure 7.6(a). Celle-ci représente a gauche le riboswitch
appelé élément RFN [VRMGO02| lorsque la concentration en flavine mononucléique (un
dérivé de la vitamine Bs) est suffisamment élevée. A droite du riboswitch, on peut
observer le site de fixation du ribosome (SFR ou ribosomal binding site en anglais).
C’est sur cette région que se fixe le ribosome pour amorcer la traduction de ’ARN
messager en protéine. Si ce site est pris dans une tige-boucle, comme c’est le cas ici, le
ribosome ne peut pas se fixer et la traduction ne se fait pas.

En cas de diminution de la concentration en flavine mononucléique, le riboswitch
adopte une autre structure tertiaire. Une partie du riboswitch s’apparie avec la région 3
(cf. figure 7.6(b)) qui interagissait auparavant avec le site de fixation du ribosome. Le
site est donc maintenant découvert et la traduction peut se faire.
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(a) Lorsque la concentration en flavine mono- (b) Lorsque la concentration en
nucléique est élevée, le site de fixation du ri- flavine mononucléique est faible,
bosome (RBS) est séquestré. le RBS est fonctionnel.

Fi1a. 7.6 — Mécanisme de régulation de la traduction par un riboswitch.

‘ Riboswitch ‘ Métabolite ‘
RFN flavine mono-nucléique (dérivé de la vitamine By)
B12 vitamine Bqg
THI thiamine pyrophosphate (dérivé de la vitamine By)
boite S, boite S-II | S-adénosylméthionine (donneur de groupe méthyle)
boite L lysine (acide aminé)

TAB. 7.6 — Quelques riboswitches et leur métabolite associé.

Il existe plusieurs types de riboswitches et chacun a une structure secondaire plus
ou moins complexe. Le tableau 7.6 donne un liste de quelques noms des riboswitches,
ainsi que leur métabolite associé. Les riboswitches sont tous trés structurés et possédent
au moins trois hélices.

Le but du test que nous avons mis en place est de savoir si le module de génération
de signatures était sensible. Pour cela, nous avons téléchargé un alignement pour chaque
catégories de riboswitches et nous avons opéré de la maniére suivante. Nous avons enlevé
la premiére séquence de l’alignement, qui sera la séquence testée. Nous avons ensuite
lancé le module de génération de signature sur le reste de ’alignement. Nous avons enfin
lancé DARN'! sur le descripteur donné par le module et la séquence de test. Nous avons
itéré le processus, en prenant la deuxiéme séquence comme séquence test, etc. Nous
avons enfin lu les résultats donnés. Nous avons recueilli tous nos alignements de RFAM
(contenant principalement des bactéries, quelques virus et parfois un eucaryote), sauf
’alignement boite S-II, qui a été rendu public dans [CBL'02] (contenant exclusivement
des séquences bactériennes). Les résultats sont consignés dans le tableau 7.7.

Les résultats permettent de s’assurer que le module de génération de signatures
était relativement sensible. La sensibilité va de 72 % pour ’élément RFN & 100 %
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‘ Riboswitch H vrais positifs ‘ faux négatifs ‘ nombre de séquences

RFN 23 9 32
B12 128 0 128
THI 173 1 174
boite S 48 7 55
boite S-II 73 2 75
boite L 37 6 43

TAB. 7.7 — Résultats de la recherche de riboswitches

pour I'élément B12. Il est & noter que la sensibilité est notamment plus élevée dés lors
que les alignements contiennent un grand nombre de séquences. Le plus petit score de
sensibilité est donné pour l'alignement contenant le plus petit nombre de séquences
(trente-deux séquences pour ’élément RFN), alors que les alignements contenant plus
de cent séquences (B12 et THI) ont des scores presque parfaits (zéro ou un seul faux
négatif observé).

La raison en est la suivante. Dans notre jeu de tests, les faux négatifs ne sont pas
décelés lorsqu’ils possédent une variabilité orpheline : une erreur dans une hélice alors
que toutes les autres séquences n’en contiennent pas, une boucle beaucoup plus courte
que l'on ne retrouve pas ailleurs, etc. Lorsque le nombre de séquences dans 1’alignement
est suffisamment grand, la variabilité dans les structures primaire et secondaire que ’on
observe & l'intérieur méme d’une famille d’ARN est mieux capturée et le nombre de
faux négatifs diminue.

Notons aussi que RFAM contient parfois quelques doublons, c’est-a-dire des sé-
quences strictement identiques, apparaissant plusieurs fois. Cela peut faire augmenter
artificiellement le nombre de vrais positifs trouvés.

La figure 7.7 donne les éléments de structure reconnus sur RFN. Dans les premiére,
deuxiéme et cinquiéme hélices, toutes les interactions des hélices sont reconnues et
conservées dans la signature. Ces hélices contiennent respectivement dix, trois et trois
paires de bases. La troisiéme hélice est peu conservée : dans certaines séquences, elle
compte une suppression, et dans d’autres deux mésappariements. L’hélice n’est donc
pas retenue. Concernant la quatriéme hélice, on observe une longue insertion dans une
des séquences de l'alignement. Cette hélice est donc divisée en deux par le générateur
de signatures en une hélice de quatre paires de bases et une hélice d’une seule paire de
bases. On observe, dans une séquence de ’alignement, que 1’hélice & quatre paires de
bases contient trois mésappariements. Cette partie est donc éliminée. Seule reste 1'hélice
& une paire de bases.

Certains mots conservés reconnus par le générateurs sont parfois longs (le mot 1
compte trente-quatre nucléotides). Cela vient tout d’abord du fait que la structure
secondaire est treés conservée, et donc on observe peu d’insertions et de suppressions dans
les hélices. De plus, on observe peu de mutations compensatoires et donc la séquence est
relativement conservée. Enfin, les boucles des hélices 2, 4 et 5 sont aussi trés conservées
et 'on retrouve des structures hyper-stables (le troisiéme mot est GYNNRA). Cela se
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Fiag. 7.7 — La signature de la riboflavine générée automatiquement — les liaisons en
pointillés ne sont pas retrouvées, alors que les liaisons en traits discontinus le sont, les
mots trouvés sont représentés par des doubles lignes.

retrouve dans la signature.

7.7 RNase P

La RNase P [AKT93, PB95, MJW98, KP06| intervient principalement dans le pro-
cessus de maturation des ARN de transfert (cf. figure 7.1(a)). La RNase P est une des
plus longues séquences d’ARN connues. Elle compte plusieurs centaines de nucléotides.
Sa structure secondaire est complexe et variable selon les organismes. Néanmoins, on
peut parvenir & exhiber un cceur conservé qui a en charge ’activité catalytique. Ce cceeur
est donné dans la figure 7.8.

La maturation de ’ARN¢t se fait de la maniére suivante. Initialement, le bras ac-
cepteur du pré-ARNt (qui est I’hélice située en haut dans la figure 7.1(a)) est prolongé
dans le sens 5. Le role de la RNase P est d’élider cette prolongation de I’ARNt mature.
La RNase P reconnait alors le bras accepteur et le bras T (situé a droite dans la figure)
du pré-ARNt. Une des protéines associées a la RNase P enléve alors la partie en amont
du bras accepteur.

Dans ce jeu d’expérimentations, nous avons tout d’abord voulu tester la sensibilité
et la spécificité de notre module de génération de signatures. Ensuite, nous avons voulu
savoir si DARN! était capable de rechercher des séquences d’ARN longues. Nous avons
donc pris de la base de données the RNase P database® [Bro99] un alignement réalisé
par [MJW98| contenant cent soixante-cinq séquences de RNase P de bactéries. Nous
avons ensuite généré automatiquement une signature grace au module de génération
de signatures. Celui-ci a créé un descripteur contenant trente-deux variables, six mots
conservés, cinq hélices et autorisant un score maximum de cinquante-sept. Ce descrip-
teur est accessible sur le site Web de DARN .

Nous avons ensuite recherché dans tous les génomes de bactéries contenus sur Gen-
Bank [BKML107] si 'on retrouvait la RNase P, sachant qu’a priori, il y en a exactement

3 Accessible sur http://www.mbio.ncsu.edu/RNaseP/.
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F1G. 7.8 — Le cceur fonctionnel d’une RNase P.

un par organisme.

Nous avons mené nos expérimentations sur la version 160.0 de GenBank. Les résul-
tats ont été consignés dans 'annexe B. On peut retenir les points suivants :

— 508 génomes bactériens recensés,

— 1 génome ou l'on trouve deux RNase P (Salinispora tropica CNB-440),

— 469 génomes ot ’on trouve une RNase P,

— 38 génomes ol l'on ne trouve aucune RNase P.

Les recherches ont été menées sur une machine AMD Opteron, cadencée & 2 GHz, et
contenant 16 Go de RAM. Le temps d’analyse d’un chromosome dure moins de quatorze
secondes. A titre de comparaison, Infernal (avec un préfiltrage utilisant les chaines de
Markov cachées), entrainé sur le méme alignement (sans les pseudo-nceuds qu’il ne peut
pas prendre en compte) trouve deux solutions sur B. subtilis en plus de deux heures sur
une machine allant & 2,4 GHz avec 8 Go de mémoire vive.

Nos résultats montrent tout d’abord que l'outil de génération de signatures est
particuliérement spécifique. Pour une solution non voulue dans cing cent huit génomes,
le taux de spécificité est de presque 100 %. Ce taux s’explique en partie par le fait que
la structure & rechercher est longue, posséde de nombreuses hélices et quelques mots
conservés. Toutefois, notre recherche a aussi inclus les génomes d’archées et les plasmides
des bactéries que, dans notre cas, nous pouvons considérer comme des séquences de test
de spécificité car elles ne doivent pas contenir de RNase P bactérienne. Il s’est avéré
qu’aucune RNase P n’a été découverte dans ces chromosomes, conformément a nos
attentes.

Le taux de sensibilité atteint les 92,5 %, ce qui nous assure que notre outil est
relativement sensible. Ce résultat vient aussi du fait que ’alignement d’entrée contient
environ un tiers des candidats & retrouver, ce qui facilite beaucoup la tache de notre
programme.
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Ce banc de tests montre également que DARN ! est capable de rechercher rapidement
des ARN longs. Les bactéries ont des génomes pouvant compter de quelques centaines
de milliers de nucléotides & une dizaine de millions. La recherche d’'un ARN de plusieurs
centaines de nucléotides dans de tels génomes en moins de quatorze secondes prouve
que notre outil est bien adapté & ce type de recherches.

7.8 Conclusion

Dans ce chapitre, nous avons testé plusieurs caractéristiques du logiciel de recherche
de signatures et du module de génération de signatures que nous avons congus. Nous
avons tout d’abord comparé la cohérence d’arc aux bornes avec la cohérence d’arc et
montré que la seconde était en pratique inutilisable pour nos problémes, a cause de ses
complexités temporelle et surtout spatiale.

La possibilité de modéliser des interaction non-canoniques et les interactions entre
deux séquences d’ARN s’avére aussi intéressante. Nous avons vu que, sur les k-turn,
I’ajout d’interactions non-canoniques permettait de diviser par trois le nombre de solu-
tions données par DARN L. Sur des petits ARN a boite C/D, ’ajout d’un duplex permet
de faire augmenter sensiblement la spécificité, sans trop faire descendre la sensibilité.

Notre outil s’avére suffisamment expressif pour rivaliser avec des outils recher-
chant spécifiquement les membres d’une seule famille donnée, comme c’est le cas pour
tRNAscan-SE. Par rapport & ce dernier, notre outil montre de bons résultats en terme
de sensibilité, spécifité et rapidité. Il est capable de rechercher des structures longues
et complexes contenant un grand nombre d’hélices, comme la RNase P, en quelques
secondes.

De plus, le module de génération de signatures, méme s’il constitue encore une
ébauche, donne de bons résultats en terme de sensibilité (comme on le voit sur ’exemple
des riboswitches). Sur 'exemple de la RNase P, par la sensibilité et la spécificité des
signatures qu’il génére, il montre qu’il peut étre un outil intéressant pour le génération
de signatures. Celles-ci sont discriminantes et parviennent & retrouver le coeur d’une
signature avec un nombre réduit de variables et de fonctions de cott.

Dans le futur, nous souhaiterions mener d’autres expérimentations. Nous voudrions
concevoir un descripteur unique reconnaissant ’ARN de transfert sur un grand nombre
d’eucaryotes, et connaitre la sensibilité et la spécificité des signatures de riboswitches
générées automatiquement sur des génomes complets.
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Conclusion

A Tissue de la présentation de notre recherche, nous aimerions en souligner les ap-
ports et faire un recensement non exhaustif des travaux pouvant étre menés a sa suite.

Apports

Nous avons développé dans le cadre de nos recherches un outil appelé DARN!, qui
recherche les motifs d’ARN grace aux réseaux de contraintes pondérées. Nous avons vu
comment ces derniers permettaient de résoudre élégamment le probléme en dissociant
efficacement les algorithmes de pattern-matching et les algorithmes de recherche de solu-
tions. Ces derniers types d’algorithmes, permettant d’accélerer notablement la résolution
des problémes, ont été largement étudiés dans le domaine de U'intelligence artificielle et
il nous a été facile d’en reprendre un certain nombre d’entre eux : branchements bi-
naires et réfutation, backjumping, ordonnancement des variables, etc. Nous avons aussi
vu que le formalisme des contraintes pondérées avait ’avantage d’étre modulaire, dans
la mesure oll, pour modéliser un nouvel élément de structure, il suffit d’implanter une
fonction de cotit. Nous en avons profité pour proposer un grand nombre d’éléments de
structure : plusieurs types d’hélices, des mots, mais aussi un (G+C)%, des interactions
non-canoniques et surtout des duplex, rarement modélisés avant. De plus, nous avons
vu que la gestion des colts permettait de modéliser finement les signatures, de pouvoir
quantifier la qualité des solutions trouvées, et méme de supprimer certaines solutions
non-pertinentes.

Nous avons également présenté deux nouveaux algorithmes de filtrage utilisables
dans les réseaux de contraintes pondérées. Le premier est la cohérence d’arc existen-
cielle, qui s’applique & des réseaux de contraintes pondérées plus « classiques » que ceux
utiisés par la recherche d’ARNnc. Cette propriété est sans la meilleure connue & ce
jour et elle a permis & TOULBAR [LS03, HLAGZ05], un solveur de contraintes pondé-
rées utilisant la cohérence d’arc existencielle, de gagner la compétition de solveurs de
contraintes?. Un autre algorithme de filtrage a été proposé pour les réseaux dont dont la
taille des domaines est trés grande, comme c’est le cas dans les problémes de recherche
de structures d’ARN. Il s’agit de la cohérence d’arc aux bornes, dont nous avons décliné

4La compétition a été organisée dans 'atelier Constraint Propagation And Implementation en 2006
et les résultats sont accessibles & Padresse http://www.cril.univ-artois.fr/CPAI06/round2/results/results.
php?idev=7.
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plusieurs spécialisations dans le cas ou la sémantique des fonctions de cotlit est connue,
ou lorsque I'on souhaitait obtenir une propriété de cohérence locale plus forte. Il est
clair que cet algorithme de filtrage pourra étre utilisé pour n’importe quel réseau de
contraintes pondérées possédant, comme dans notre cas, de trés grands domaines. On
peut notamment penser aux réseaux temporels, ol I’horizon de temps peut étre long, et
aux réseaux numeériques, qui recherchent les solutions dans les flottants et donc divisent
les domaines en intervalles trés petits.

Nous avons aussi implanté un algorithme de pattern-matching pour chaque fonction
de cotlit. Ces algorithmes ont pour la plupart été extraits de la littérature et ont été
choisis parce qu'ils étaient particuliérement performants, comme dans le cas de la fonc-
tion de colit de mot. Mais d’autres ont été spécialement congus pour cette méthode,
comme l’algorithme de recherche de mots approchés dans un tableau de suffixes. Cet
algorithme, trés général, pourrait d’ailleurs étre utilisé avec profit pour n’importe quelle
recherche de mot approchée.

Nous avons de plus commencé 1’élaboration d’un utilitaire permettant de créer au-
tomatiquement des signatures dans un langage compris par DARN!, en se basant sur
un alignement de séquences ol la structure est renseignée.

D’apres les tests que nous avons menés, ’approche suivie semble donner de bons
résultats en termes de sensibilité, spécificité et rapidité. Elle est de plus robuste, dans la
mesure ou elle peut détecter méme de longs ARN dans des génomes en un temps raison-
nable. Les expérimentations ont aussi montré que 1'utilisation d’éléments de structures
parfois non modélisables par d’autres approches, comme les interactions non-canoniques
ou les duplex, permettent de rendre DARN! beaucoup plus spécifique et constituent
donc un avantage de notre outil. Le module d’apprentissage de signature donne égale-
ment des descripteurs concis et pertinents, qui peuvent étre utilisés pour rechercher de
nouveaux ARN, mais aussi étre modifiés et améliorés par 'utilisateur.

Perspectives

Le travail est certainement loin d’étre fini. Nous ne reparlerons pas ici de celui qu’il
resterait & faire pour améliorer le générateur de signatures puisque nous ’avons déja
évoqué dans le chapitre six. Considérant DARN! lui-méme, tout solide qu’il soit, il
pourrait étre complété par un certain nombre de fonctionnalités. Tout d’abord, nous
avons vu dans le chapitre 6 qu’il est possible d’améliorer le test de dominance, ce qui
permettrait de gagner beaucoup de temps dans les cas olt I’on a beaucoup de solutions.
De plus, il peut étre intéressant d’ajouter de nouvelles fonctions de colit. On peut par
exemple penser a une fonction de duplex permettant l'interaction entre une séquence
principale et une séquence parmi plusieurs séquences cibles. Les petits ARN & boite
H/ACA servent par exemple a maturer PARN ribosomique ou un ARN de transfert.
Si 'on pouvait entrer un fichier multi-fasta contenant ces ARN, la fonction de cofit
permettrait de dire avec quelles séquences le pARN peut s’apparier.

Un élément important qui pourrait étre ajouté est ’évaluation d’une structure par
son énergie libre. Les modalités précises de cet ajout restent & définir, mais on pour-
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rait affiner le modéle en choisissant de préférence les structures thermodynamiquement
stables. Cela permettrait par exemple de privilégier simplement les hélices les plus
longues. Un appel a ’algorithme de Zuker [ZS81] semble indiqué dans ce cas.

On peut aussi modifier 'implantation de certaines fonctions de coiits et améliorer
par exemple la fonction de cotit d’hélice alternative, dont 1’algorithme de propagation
n’est sans doute pas excellent. Il est de plus possible d’utiliser les tableaux de suffixes
pour la contrainte dure de mot. Si ’on veut aller plus loin, on peut aussi employer un
seul tableau de suffixes pour tous les mots d’une signature, en utilisant les algorithmes
développés pour Smile [Mar(02| ou ses successeurs, Riso [CFOS06] et Risotto [PCMS06].

Nous avons aussi noté que PatScan acceptait des signatures contenant des alterna-
tives. On peut ainsi par exemple spécifier que 1’on veut soit le mot ACGU, soit une hélice
de taille cing. Ce n’est pas possible dans DARN ! mais ’étude de mécanismes gérant les
alternatives pourraient faire ’objet de recherches ultérieures.

Une autre question est de savoir si DARN! peut étre adapté pour les séquences
protéiques. La réponse est affirmative, moyennant trés peu de modifications. Il suffirait
simplement de changer les matrices de substitutions (utilisant une matrice PAM ou
BLOSUM) et I'analyseur de fichiers fasta (qui s’attend a lire des séquences nucléoti-
diques).

De plus, pour rendre ’outil facilement utilisable, nous pensons que son ergonomie
gagnerait & étre enrichie. Les points suivants proposent des pistes d’amélioration.

On peut tout d’abord remarquer que la nomenclature des variables dans les descrip-
teurs n’est pas particuliérement simple. L’analyseur de descripteurs s’attend & avoir des
variables de type x1, x2, ...ayant des numéros qui se suivent. Si I’on veut supprimer une
variable, il faut potentiellement renommer toutes les autres, ce qui est parfois fastidieux.
Il serait plus pratique d’effectuer une premiére passe de I’analyseur, qui reléve tous les
noms des variables (ayant une syntaxe plus libre) afin d’éviter ce probléme.

De plus, si I’on n’est pas familier avec le concept de contraintes dures et de fonctions
de cotit (ce qui est généralement le cas), il est parfois difficile de comprendre la différence
entre la partie CONTRAINTES, ou les fonctions de cotit modélisant les contraintes sont
données, et la partie PREFERENCES, qui contient les fonctions de coiit exprimant les
options (cf. paragraphe 3.4.4 pour plus de détails sur cette distinction). Nous voudrions
faire en sorte que chaque élément de structure ne soit mentionné qu’une fois et que des
mots-clefs spécifient dans quelle classe se trouve I'élément de structure, comme nous
I’avons décrit dans le paragraphe 6.2.

Il serait particuliérement intéressant de créer une base de données de signatures,
comme dans RFAM [GIMM™05]. Cette base de données permettrait de rechercher sim-
plement des ARNnc dans une séquence proposée par l'utilisateur. Les signatures de la
base pourrait aussi étre adaptées par 1'utilisateur, pour les besoins de sa recherche.

Enfin, nous souhaitons ajouter une fonctionnalité sur le site Web faisant apparaitre la
structure secondaire des résultats trouvés. Il suffirait de donner chaque solution trouvée
par DARN! & un logiciel de visualisation de structure secondaire comme RNADraw
(developpé dans le cadre du programme IRIS [Per04]). D’une maniére générale, une
représentation sous forme graphique est sans doute préférable a celle d'un descripteur.
On pourrait s’inspirer alors des travaux de [RRGO7].
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Gréace a ces améliorations et aux recherches en informatique que nous avons menées
pour lui, DARN! pourrait devenir, tel est du moins notre souhait, un outil performant
et fiable, utilisé par la communauté bio-informaticienne et biologiste de ’ARN.



Annexe A

Guide d’utilisation DARN!

Avertissement 1 Ceci est le guide d’utilisation en ligne de DARN !. Pour qu’il puisse
étre utilisé partout dans le monde, il a été écrit en Anglais. Ce manuel décrit précisément
la syntaxe actuellement utilisée par DARN !

This document should tell you how to use DARN!. This tool takes as parameter a
descriptor, a DNA/RNA sequence and possibly another DNA /RNA sequence. Its aim
is to find in the sequence(s) all the subsequences that match the descriptor.

A.1 The descriptor

The descriptor should describe the general shape of a non-coding RNA (ncRNA)
through constraints.

A.1.1 General shape

Here is the skeleton of a descriptor :

TOP_VALUE = n

POSITIONS X_VAR = X_men..X_maxz, Y_VAR = Y_min..Y_mazx
CONSTRAINTS

# constraints here

PREFERENCES

# preferences here

The first line gives the overall number of errors the candidate may have, with respect
to the signature. This number is n.

On the second line, the X positions refer to positions in the main sequence, whereas
the Y positions refer to positions in the target sequence, if any. Thus, if you do not need
any target sequence, drop the Y_VAR = Y_min..Y_maz part. This line creates X_maz —
X_min + 1 positions on the main sequence (ranging from Xy nin t0 Xx_naz), and Y_maz —
Y_min + 1 on the target sequence.
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A.1.2 Constraints

Here are some examples involving every supported constraint.

| PATTERN [word="ACGU" ,errors=1] (X1,X2)

Look for the word ACGU starting at position X1 and ending at position X2, with one
possible error.

| SPACER[length=10..20] (X1,X2) |

State that the distance between positions X1 and X2 should be not less than 10, and
not greater than 20. This means that 10 < X2 — X1 < 20, or, put in other words, that

the number of nucleotides between X1 and X2 should be not less than 9, and not greater
than 19.

‘ COMPOSITION[nucleotides="CG",threshold>=80] (X1,X2)

State that the (G+C)% between positions X1 and X2 should be not less than
80%. We may express than the (G+C)% should be not greater than 20% by writing
threshold<=20 instead.

HELIX[stem=5..7,l0o0p=4..10,errors=1] (X1,X2,X3,X4)

Set the presence of an helix formed by a stem between positions X1 and X2 on
the one hand, and a stem between positions X3 and X4 on the other hand. The stem
should contain not less than 5 base pairings, and not more than 7 base pairings. The
loop should contain not less than 4 nucleotides, and not more than 10 nucleotides. One
substitution is allowed in the stem. If you also want to allow insertions and deletions,
add indels=yes to the list of parameters. Only canonic interactions (i.e. A-U and G-C)
are allowed. If you want to allow wobble interactions (i.e. G-U), add wobble=yes to the
list of parameters.

REPETITION[size=5..7,distance=4..10,errors=1] (X1,X2,X3,X4) ‘

Set that the subsequence between positions X1 and X2 is repeated between positions
X3 and X4. The size parameter give the size of the repeated subsequence, and the
distance parameter gives the distance between the two subsequences. The number of
allowed differences between the subsequences is given by the parameter error, and the
optional parameter indels states whether indels are allowed.

‘ PAIR[interaction=WATSON_CRICK,interaction=SUGAR,orientation=CIS,family=2] (X1,X2) ‘

Set a non canonic pairing between the nucleotides at positions X1 and X2. The
nucleotide at position X1 interacts with its Watson-Crick side ; the nucleotide at position
X2 interacts with its Sugar side. This is a cis interaction, in the geometric family 2, as
defined by Leontis et al.. If you wish to accept all geometric families, given two sides
and an orientation, write family=all.



The descriptor 205

| DUPLEX [errors=1] (X1,X2,Y1,Y2)

Set the presence of a duplex formed by a stem between positions X1 and X2 on the
main sequence, and a stem between positions Y1 and Y2 on the target sequence. The
duplex may contain a substitution, an insertion, or a deletion. Notice that it is a time
consuming constraint, so set the distance between X1 and X2, and between Y1 and Y2,
and do not use high numbers of errors. If you want to allow wobble interactions, add
wobble=yes to the list of parameters.

A.1.3 Preferences

The PATTERN, HELIX, REPETITION, DUPLEX preferences have the same syntax as the
constraints. The given cost is the number of errors found. The meaning of the soft
SPACER and COMPOSITION is the following.

SPACER[length=15..20..30..35,costs=1..5] (X1,X2)

If the distance between positions X1 and X2 is not less than 20, and not greater than
30, then give a cost of 1. If the distance between positions X1 and X2 is less than 15, or
greater than 35, then give a cost of 5. Otherwise, it gives a cost between 1 and 5.

| COMPOSITION [nucleotides="CG",threshold>=60..80,costs=1..5] (X1,X2)

If the (G+C)% between positions X1 and X2 is not less than 80%, then the given
cost is 1. If it is not greater than 60%, then the given cost is 5. Otherwise, the cost is
between 1 and 5.

The soft PAIR constraint has the same syntax as the hard one. The only change is
the following. If an interaction is not in the given family, but still allowed by the given
sides and orientation, it is accepted, with a penalty.

For the PATTERN, HELIX and DUPLEX preferences, you can also change the costs given
by the preference. For example, if you write

PATTERN [word="ACGU",errors=1] (X1,X2) 0,2

then the cost given for no error is 0 (as usual). If one error is found, a cost of 2 is given.

A.1.4 Example

This example detects H/ACA box sRNAs.
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TOP_VALUE = 3
VARIABLES X_VAR = 1...18, Y_VAR = 1...6

CONSTRAINTS

PATTERN [word="RA" ,errors=0] (X7,X8)
PATTERN [word="RUGA" ,errors=0] (X9,X10)
PATTERN [word="ANA",errors=0] (X17,X18)
PATTERN [word="UN",errors=0] (Y3,Y4)

HELIX[stem=7..10,l00p=30..65,errors=1] (X1,X2,X15,X16)

DUPLEX [errors=1] (X3,X4,Y1,Y2)

DUPLEX [errors=1] (X13,X14,Y5,Y6)

COMPOSITION [nucleotides="GC",threshold>=75%] (X1,X2)
COMPOSITION[nucleotides="GC",threshold>=70%] (X5,X6)
COMPOSITION[nucleotides="GC",threshold>=65%] (X11,X12)

SPACER[lenmin=0,lenmax=8] (X2,X3)
SPACER[lenmin=3,lenmax=6] (X3,X4)
SPACER[lenmin=1,lenmax=1] (X4,X5)
SPACER[lenmin=6,1lenmax=8] (X5,X6)
SPACER[lenmin=1,lenmax=1] (X6,X7)
SPACER[lenmin=3,lenmax=30] (X8,X9)
SPACER[lenmin=1,lenmax=1] (X10,X11)
SPACER[lenmin=4,lenmax=8] (X10,X12)
SPACER [lenmin=1,lenmax=1] (X12,X13)
SPACER[lenmin=3,lenmax=6] (X13,X14)
SPACER[lenmin=0,lenmax=8] (X14,X15)
SPACER[lenmin=0,lenmax=1] (X16,X17)
SPACER[lenmin=3,lenmax=6] (Y1,Y2)
SPACER[lenmin=1,lenmax=1] (Y2,Y3)
SPACER[lenmin=1,lenmax=1] (Y4,Y5)
SPACER[lenmin=3,lenmax=6] (Y5,Y6)
SPACER[lenmin=10,lenmax=12] (Y1,Y6)

PREFERENCES

PATTERN [word="GA" ,errors=1] (X7,X8)

PATTERN [word="ACA",errors=1] (X17,X18)
COMPOSITION[nucleotides="GC",threshold>=75..100%,costs=0..2] (X1,X2)
COMPOSITION[nucleotides="GC",threshold>=70..100%,costs=0..2] (X5,X6)
COMPOSITION [nucleotides="GC",threshold>=65..100%,costs=0..2](X11,X12)

A.2 The main sequence

You can choose the main sequence in the database, copy your sequence in the text
area, or upload one of you files (with fasta or multi-fasta format).

Alternatively, you can also paste an alignment using the Stockholm format with the
secondary structure (use the #=GC tag for that) into the second text area. Then click on
the "Get descriptor" button, and a descriptor is automatically generated, and written
in the first text area. You may also edit this descriptor.
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A.3 The target sequence

Choose a target sequence in the list, or upload one of your file. Use it only if you
used Y positions.
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Annexe B

Résultats sur les RNAse P

Dans le paragraphe 7.7, nous avons effectué une recherche sur tous les génomes
de bactérie séquencés. Cette recherche a trouvé un candidat dans deux candidat dans
un génome, quatre cent soixante-neuf génomes, et aucun candidat dans trente-huit gé-
nomes.

Deux candidats ont été trouvés dans Salinispora tropica CNB-440.

Les autres candidats ont été trouvés dans :
Acidiphilium cryptum JF-5
Acidobacteria bacterium Ellin345
Acidothermus cellulolyticus 11B
Acidovorax avenae subsp. citrulli AAC00-1
Acidovorax sp. JS42
Acinetobacter baumannii ATCC 17978
Acinetobacter sp. ADP1
Actinobacillus pleuropneumoniae L20
Actinobacillus succinogenes 1307
Aeromonas hydrophila subsp. hydrophila ATCC 7966
Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida A449
Agrobacterium tumefaciens str. C58
Agrobacterium tumefaciens str. C58
Alcanivorax borkumensis SK2
Alkalilimnicola ehrlichei MLHE-1
Alkaliphilus metalliredigens QYMF
Anabaena variabilis ATCC 29413
Anaeromyxobacter dehalogenans 2CP-C
Anaeromyxobacter sp. Fw109-5
Anaplasma marginale str. St. Maries
Anaplasma phagocytophilum HZ
Arthrobacter aurescens TC1
Arthrobacter sp. FB24
Aster yellows witches’-broom phytoplasma AYWB
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Azoarcus sp. BH72

Azoarcus sp. EbN1

Bacillus anthracis str. ’Ames Ancestor’
Bacillus anthracis str. Ames

Bacillus anthracis str. Sterne

Bacillus cereus ATCC 10987

Bacillus cereus ATCC 14579

Bacillus cereus subsp. cytotoxis NVH 391-98
Bacillus cereus E33L

Bacillus clausii KSM-K16

Bacillus halodurans C-125

Bacillus licheniformis ATCC 14580

Bacillus licheniformis ATCC 14580

Bacillus subtilis subsp. subtilis str. 168
Bacillus thuringiensis str. Al Hakam
Bacillus thuringiensis serovar konkukian str. 97-27
Bacteroides fragilis NCTC 9343

Bacteroides fragilis YCH46

Bacteroides thetaiotaomicron VPI-5482
Bacteroides vulgatus ATCC 8482

Bartonella bacilliformis KC583

Bartonella henselae str. Houston-1
Bartonella quintana str. Toulouse
Baumannia cicadellinicola str. Hc (Homalodisca coagulata)
Bdellovibrio bacteriovorus HD100
Bordetella bronchiseptica RB50

Bordetella parapertussis 12822

Bordetella pertussis Tohama I

Borrelia afzelii PKo

Borrelia burgdorferi B31

Borrelia garinii PBi

Bradyrhizobium sp. BTAil

Bradyrhizobium japonicum USDA 110
Bradyrhizobium sp. ORS278

Brucella abortus biovar 1 str. 9-941
Brucella melitensis biovar Abortus 2308
Brucella melitensis 16M

Brucella ovis ATCC 25840

Brucella suis 1330

Buchnera aphidicola str. Sg (Schizaphis graminum)
Buchnera aphidicola str. APS (Acyrthosiphon pisum)
Burkholderia sp. 383

Burkholderia cenocepacia AU 1054
Burkholderia cenocepacia HI2424
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Burkholderia cepacia AMMD

Burkholderia mallei ATCC 23344
Burkholderia mallei NCTC 10229
Burkholderia mallei NCTC 10247
Burkholderia mallei SAVP1

Burkholderia pseudomallei 1106a
Burkholderia pseudomallei 1710b
Burkholderia pseudomallei 668

Burkholderia pseudomallei K96243
Burkholderia thailandensis E264

Burkholderia vietnamiensis G4

Burkholderia xenovorans LB400
Caldicellulosiruptor saccharolyticus DSM 8903
Campylobacter fetus subsp. fetus 82-40
Campylobacter jejuni subsp. jejuni 81-176
Campylobacter jejuni subsp. jejuni NCTC 11168
Campylobacter jejuni RM1221

Candidatus Blochmannia floridanus
Candidatus Blochmannia pennsylvanicus str. BPEN
Candidatus Pelagibacter ubique HTCC1062
Candidatus Ruthia magnifica str. Cm (Calyptogena magnifica)
Candidatus Vesicomyosocius okutanii HA
Carboxydothermus hydrogenoformans Z-2901
Caulobacter crescentus CB15

Chlamydia muridarum Nigg

Chlamydia trachomatis A/HAR-13

Chlamydia trachomatis D/UW-3/CX
Chlorobium phaeobacteroides DSM 266
Chlorobium tepidum TLS

Chromobacterium violaceum ATCC 12472
Chromohalobacter salexigens DSM 3043
Clavibacter michiganensis subsp. michiganensis NCPPB 382
Clostridium acetobutylicum ATCC 824
Clostridium beijerinckii NCIMB 8052
Clostridium botulinum A str. ATCC 3502
Clostridium novyi NT

Clostridium perfringens ATCC 13124
Clostridium perfringens str. 13

Clostridium perfringens SM101

Clostridium thermocellum ATCC 27405
Colwellia psychrerythraea 34H
Corynebacterium diphtheriae NCTC 13129
Corynebacterium glutamicum ATCC 13032
Corynebacterium glutamicum ATCC 13032
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Corynebacterium glutamicum R
Coxiella burnetii RSA 493
Synechococcus sp. JA-3-3Ab
Synechococcus sp. JA-2-3B’a(2-13)
Cytophaga hutchinsonii ATCC 33406
Dechloromonas aromatica RCB
Dehalococcoides sp. BAV1
Dehalococcoides sp. CBDB1
Dehalococcoides ethenogenes 195
Deinococcus geothermalis DSM 11300
Deinococcus radiodurans R1
Desulfitobacterium hafniense Y51
Desulfovibrio desulfuricans G20
Desulfovibrio vulgaris subsp. vulgaris DP4
Desulfovibrio vulgaris subsp. vulgaris str. Hildenborough
Dichelobacter nodosus VCS1703A
Ehrlichia canis str. Jake

Ehrlichia chaffeensis str. Arkansas
Ehrlichia ruminantium str. Gardel
Ehrlichia ruminantium str. Welgevonden
Ehrlichia ruminantium str. Welgevonden
Enterobacter sp. 638

Enterococcus faecalis V583

Erwinia carotovora subsp. atroseptica SCRI1043
Erythrobacter litoralis HTCC2594
Escherichia coli 536

Escherichia coli APEC O1

Escherichia coli CFT073

Escherichia coli K12

Escherichia coli 0157 :H7 EDL933
Escherichia coli 0157 :H7 str. Sakai
Escherichia coli UTI89

Escherichia coli W3110 DNA
Flavobacterium johnsoniae UW101
Flavobacterium psychrophilum JIP02/86

Francisella tularensis subsp.
Francisella tularensis subsp.
Francisella tularensis subsp.
Francisella tularensis subsp.
Francisella tularensis subsp.
Francisella tularensis subsp.

Frankia alni ACN14a
Frankia sp. Ccl3

Fusobacterium nucleatum subsp. nucleatum ATCC 25586

tularensis FSC 198
holarctica

holarctica OSU18
novicida U112
tularensis Schu 4
tularensis WY96-3418
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Geobacillus kaustophilus HTA426
Geobacillus thermodenitrificans NG80-2
Geobacter metallireducens GS-15
Geobacter sulfurreducens PCA

Geobacter uraniumreducens Rf4
Gloeobacter violaceus PCC 7421
Gluconobacter oxydans 621H

Gramella forsetii KT(0803

Granulibacter bethesdensis CGDNIH1
Haemophilus ducreyi 35000HP
Haemophilus influenzae 86-028NP
Haemophilus influenzae Rd KW20
Haemophilus influenzae PittEE
Haemophilus influenzae PittGG
Haemophilus somnus 129PT

Hahella chejuensis KCTC 2396
Halorhodospira halophila SL1

Helicobacter acinonychis str. Sheeba
Helicobacter hepaticus ATCC 51449
Helicobacter pylori 26695

Helicobacter pylori HPAG1

Helicobacter pylori J99

Herminiimonas arsenicoxydans
Hyphomonas neptunium ATCC 15444
Idiomarina loihiensis L2TR

Jannaschia sp. CCS1

Janthinobacterium sp. Marseille
Kineococcus radiotolerans SRS30216
Klebsiella pneumoniae subsp. pneumoniae MGH 78578
Lactobacillus acidophilus NCFM
Lactobacillus brevis ATCC 367
Lactobacillus casei ATCC 334
Lactobacillus delbrueckii subsp. bulgaricus ATCC BAA-365
Lactobacillus delbrueckii subsp. bulgaricus ATCC 11842
Lactobacillus gasseri ATCC 33323
Lactobacillus johnsonii NCC 533
Lactobacillus plantarum WCFS1
Lactobacillus reuteri F275

Lactobacillus sakei subsp. sakei 23K
Lactobacillus salivarius subsp. salivarius UCC118
Lactococcus lactis subsp. cremoris MG1363
Lactococcus lactis subsp. cremoris SK11
Lactococcus lactis subsp. lactis 111403
Lawsonia intracellularis PHE/MN1-00
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Legionella pneumophila str. Corby

Legionella pneumophila str. Lens

Legionella pneumophila str. Paris

Legionella pneumophila subsp. pneumophila str. Philadelphia 1
Leifsonia xyli subsp. xyli str. CTCB07

Leptospira borgpetersenii serovar Hardjo-bovis JB197
Leptospira borgpetersenii serovar Hardjo-bovis L550
Leptospira interrogans serovar Copenhageni str. Fiocruz L.1-130
Leptospira interrogans serovar Lai str. 56601
Leuconostoc mesenteroides subsp. mesenteroides ATCC 8293
Listeria innocua Clip11262

Listeria monocytogenes str. 4b F2365

Listeria monocytogenes EGD-e

Listeria welshimeri serovar 6b str. SLCC5334
Magnetococcus sp. MC-1

Magnetospirillum magneticum AMB-1

Mannheimia succiniciproducens MBEL55E
Maricaulis maris MCS10

Marinobacter aquaeolei VT8

Marinomonas sp. MWYL1

Mesoplasma florum L1

Mesorhizobium sp. BNC1

Mesorhizobium loti MAFF303099

Methylibium petroleiphilum PM1

Methylobacillus flagellatus KT

Methylococcus capsulatus str. Bath

Moorella thermoacetica ATCC 39073
Mycobacterium avium 104

Mycobacterium avium subsp. paratuberculosis K-10
Mycobacterium bovis BCG str. Pasteur 1173P2
Mycobacterium bovis AF2122/97

Mycobacterium gilvum PYR-GCK

Mycobacterium sp. JLS

Mycobacterium sp. KMS

Mycobacterium leprae TN

Mycobacterium sp. MCS

Mycobacterium smegmatis str. MC2 155
Mycobacterium tuberculosis CDC1551
Mycobacterium tuberculosis F11

Mycobacterium tuberculosis H37Ra

Mycobacterium tuberculosis H37Rv

Mycobacterium ulcerans Agy99

Mycobacterium vanbaalenii PYR-1

Mycoplasma agalactiae PG2



Mycoplasma capricolum subsp. capricolum ATCC 27343
Mycoplasma gallisepticum R

Mycoplasma genitalium G37

Mycoplasma hyopneumoniae 232

Mycoplasma hyopneumoniae 7448
Mycoplasma hyopneumoniae J

Mycoplasma mobile 163K

Mycoplasma mycoides subsp. mycoides SC str. PG1
Mycoplasma penetrans HF-2

Mycoplasma pneumoniae M129

Mycoplasma synoviae 53

Myxococcus xanthus DK 1622

Neisseria gonorrhoeae FA 1090

Neisseria meningitidis FAM18

Neisseria meningitidis MC58

Neisseria meningitidis 72491

Neorickettsia sennetsu str. Miyayama
Nitratiruptor sp. SB155-2

Nitrobacter hamburgensis X14

Nitrobacter winogradskyi Nb-255
Nitrosococcus oceani ATCC 19707
Nitrosomonas europaea ATCC 19718
Nitrosomonas eutropha C91

Nitrosospira multiformis ATCC 25196
Nocardia farcinica IFM 10152

Nocardioides sp. JS614

Nostoc sp. PCC 7120

Novosphingobium aromaticivorans DSM 12444
Oceanobacillus iheyensis HTE831
Ochrobactrum anthropi ATCC 49188

Onion yellows phytoplasma OY-M

Orientia tsutsugamushi Boryong
Parabacteroides distasonis ATCC 8503
Paracoccus denitrificans PD1222

Pasteurella multocida subsp. multocida str. Pm70
Pediococcus pentosaceus ATCC 25745
Pelobacter carbinolicus DSM 2380

Pelobacter propionicus DSM 2379

Pelodictyon luteolum DSM 273
Pelotomaculum thermopropionicum SI
Photobacterium profundum SS9
Photorhabdus luminescens subsp. laumondii TTO1
Rhodopirellula baltica SH 1

Polaromonas sp. JS666
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Polaromonas naphthalenivorans CJ2
Polynucleobacter sp. QLW-P1DMWA-1
Porphyromonas gingivalis W83
Prochlorococcus marinus str. AS9601
Prochlorococcus marinus subsp. marinus str. CCMP1375
Prochlorococcus marinus subsp. pastoris str. CCMP1986
Prochlorococcus marinus str. MIT 9301
Prochlorococcus marinus str. MIT 9303
Prochlorococcus marinus str. MIT 9312
Prochlorococcus marinus str. MIT 9313
Prochlorococcus marinus str. MIT 9515
Prochlorococcus marinus str. NATL1A
Prochlorococcus marinus str. NATL2A
Propionibacterium acnes KPA171202
Prosthecochloris vibrioformis DSM 265
Pseudoalteromonas atlantica T6c
Pseudoalteromonas haloplanktis TAC125
Pseudomonas aeruginosa PAO1
Pseudomonas aeruginosa PA7
Pseudomonas aeruginosa UCBPP-PA14
Pseudomonas entomophila 148
Pseudomonas fluorescens Pf-5
Pseudomonas fluorescens PfO-1
Pseudomonas mendocina ymp
Pseudomonas putida F1

Pseudomonas putida KT2440
Pseudomonas stutzeri A1501
Pseudomonas syringae pv. phaseolicola 1448A
Pseudomonas syringae pv. syringae B728a
Pseudomonas syringae pv. tomato str. DC3000
Psychrobacter arcticus 273-4
Psychrobacter cryohalolentis K5
Psychrobacter sp. PRwif-1

Psychromonas ingrahamii 37

Ralstonia eutropha H16

Ralstonia eutropha JMP134

Ralstonia metallidurans CH34

Ralstonia solanacearum GMI1000
Rhizobium etli CFN 42

Rhizobium leguminosarum bv. viciae 3841
Rhodobacter sphaeroides 2.4.1
Rhodobacter sphaeroides ATCC 17025
Rhodobacter sphaeroides ATCC 17029
Rhodococcus sp. RHA1



Rhodoferax ferrireducens T118

Rhodospirillum rubrum ATCC 11170
Rickettsia bellii RML369-C

Rickettsia prowazekii str. Madrid E

Rickettsia typhi str. Wilmington

Roseobacter denitrificans OCh 114
Rubrobacter xylanophilus DSM 9941
Saccharophagus degradans 2-40
Saccharopolyspora erythraea NRRL 2338
Salmonella enterica subsp. enterica serovar Paratyphi A str. ATCC 9150
Salmonella typhimurium LT2

Salmonella enterica subsp. enterica serovar Typhi str. CT18
Salmonella enterica subsp. enterica serovar Typhi Ty2
Shewanella amazonensis SB2B

Shewanella sp. ANA-3

Shewanella baltica OS155

Shewanella baltica OS185

Shewanella denitrificans OS217

Shewanella frigidimarina NCIMB 400
Shewanella loihica PV-4

Shewanella sp. MR-4

Shewanella sp. MR-7

Shewanella oneidensis MR-1

Shewanella putrefaciens CN-32

Shewanella sp. W3-18-1

Shigella boydii Sb227

Shigella dysenteriae Sd197

Shigella flexneri 2a str. 2457T

Shigella flexneri 2a str. 301

Shigella flexneri 5 str. 8401

Shigella sonnei Ss046

Silicibacter pomeroyi DSS-3

Silicibacter sp. TM1040

Sinorhizobium medicae WSM419
Sinorhizobium meliloti 1021

Sodalis glossinidius str. 'morsitans’
Sphingomonas wittichii RW1

Sphingopyxis alaskensis RB2256
Staphylococcus aureus subsp. aureus MRSA252
Staphylococcus aureus subsp. aureus MSSA476
Staphylococcus aureus subsp. aureus COL
Staphylococcus aureus subsp. aureus JH1
Staphylococcus aureus subsp. aureus JH9
Staphylococcus aureus subsp. aureus Mu50
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Staphylococcus aureus subsp. aureus MW?2
Staphylococcus aureus subsp. aureus N315
Staphylococcus aureus subsp. aureus NCTC 8325
Staphylococcus aureus subsp. aureus str. Newman
Staphylococcus aureus RF122
Staphylococcus aureus subsp. aureus USA300
Staphylococcus epidermidis ATCC 12228
Staphylococcus epidermidis RP62A
Staphylococcus haemolyticus JCSC1435
Staphylococcus saprophyticus subsp. saprophyticus ATCC 15305
Streptococcus agalactiae 2603V /R
Streptococcus agalactiae A909
Streptococcus agalactiae NEM316
Streptococcus mutans UA159
Streptococcus pneumoniae D39
Streptococcus pneumoniae R6
Streptococcus pneumoniae TIGR4
Streptococcus pyogenes M1 GAS
Streptococcus pyogenes str. Manfredo
Streptococcus pyogenes MGAS10270
Streptococcus pyogenes MGAS10394
Streptococcus pyogenes MGAS10750
Streptococcus pyogenes MGAS2096
Streptococcus pyogenes MGAS315
Streptococcus pyogenes MGAS5005
Streptococcus pyogenes MGAS6180
Streptococcus pyogenes MGAS8232
Streptococcus pyogenes MGAS9429
Streptococcus pyogenes SSI-1
Streptococcus sanguinis SK36
Streptococcus suis 05ZYH33

Streptococcus suis 98HAH33
Streptococcus thermophilus CNRZ1066
Streptococcus thermophilus LMD-9
Streptococcus thermophilus LMG 18311
Streptomyces avermitilis MA-4680
Streptomyces coelicolor A3(2)

Sulfurovum sp. NBC37-1

Synechococcus sp. CC9311

Synechococcus sp. CC9605

Synechococcus sp. CC9902

Synechococcus elongatus PCC 6301
Synechococcus elongatus PCC 7942
Synechococcus sp. RCC307



Synechococcus sp. WH 8102
Synechococcus sp. WH 7803

Synechocystis sp. PCC 6803
Syntrophobacter fumaroxidans MPOB
Syntrophus aciditrophicus SB
Thermoanaerobacter tengcongensis MB4
Thermobifida fusca YX

Thermosipho melanesiensis BI429
Thermosynechococcus elongatus BP-1
Thermotoga maritima MSB8

Thermotoga petrophila RKU-1

Thermus thermophilus HB27

Thermus thermophilus HB8

Thiobacillus denitrificans ATCC 25259
Thiomicrospira crunogena XCL-2
Treponema denticola ATCC 35405
Treponema pallidum subsp. pallidum str. Nichols
Trichodesmium erythraeum IMS101
Tropheryma whipplei TW08/27
Tropheryma whipplei str. Twist
Ureaplasma parvum serovar 3 str. ATCC 700970
Verminephrobacter eiseniae EF01-2

Vibrio cholerae O1 biovar eltor str. N16961
Vibrio cholerae 0395

Vibrio fischeri ES114

Vibrio parahaemolyticus RIMD 2210633
Vibrio vulnificus CMCP6

Vibrio vulnificus YJ016

Wigglesworthia glossinidia endosymbiont of Glossina brevipalpis
Wolbachia endosymbiont strain TRS of Brugia malayi
Wolbachia endosymbiont of Drosophila melanogaster

Wolinella succinogenes DSM 1740
Xanthomonas campestris pv. campestris str. 8004

Xanthomonas campestris pv. campestris str. ATCC 33913

Xanthomonas campestris pv. vesicatoria str. 85-10
Xanthomonas axonopodis pv. citri str. 306
Xanthomonas oryzae pv. oryzae KACC10331
Xanthomonas oryzae pv. oryzae MAFF 311018
Xylella fastidiosa 9a5c

Xylella fastidiosa Temeculal

Yersinia enterocolitica subsp. enterocolitica 8081
Yersinia pestis Antiqua

Yersinia pestis biovar Microtus str. 91001

Yersinia pestis CO92
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Yersinia pestis KIM

Yersinia pestis Nepal516

Yersinia pestis Pestoides F

Yersinia pseudotuberculosis IP 32953
Zymomonas mobilis subsp. mobilis ZM4

Aucun candidat n’a été trouvé dans :
Aquifex aeolicus VF5
Bifidobacterium adolescentis ATCC 15703
Bifidobacterium longum NCC2705
Buchnera aphidicola str. Cc (Cinara cedri)
Buchnera aphidicola str. Bp (Baizongia pistaciae)
Candidatus Carsonella ruddii PV
Carboxydothermus hydrogenoformans Z-2901
Chlamydophila abortus S26/3
Chlamydophila caviae GPIC
Chlamydophila felis Fe/C-56
Chlamydophila pneumoniae AR39
Chlamydophila pneumoniae CWL029
Chlamydophila pneumoniae J138
Chlamydophila pneumoniae TW-183
Chlorobium chlorochromatii CaD3
Clostridium difficile 630
Clostridium perfringens phage phiSM101
Clostridium tetani E88
Corynebacterium efficiens YS-314
Corynebacterium jeikeium K411
Desulfotalea psychrophila LSv54
Desulfotomaculum reducens MI-1
Mycoplasma pulmonis UAB CTIP
Oenococcus oeni PSU-1
Candidatus Protochlamydia amoebophila UWE25
Rhodopseudomonas palustris BisA53
Rhodopseudomonas palustris BisB18
Rhodopseudomonas palustris BisB5
Rhodopseudomonas palustris CGA009
Rhodopseudomonas palustris HaA2
Rickettsia conorii str. Malish 7
Rickettsia felis URRWXCal2
Roseiflexus sp. RS-1
Salinibacter ruber DSM 13855
Solibacter usitatus Ellin6076
Symbiobacterium thermophilum TAM 14863

Syntrophomonas wolfei subsp. wolfei str. Goettingen
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Thiomicrospira denitrificans ATCC 33889
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Résumé

La recherche d’ARN non-codants (ARNnc) a recu un regain d’intérét suite a la
découverte de nouveaux types d’ARNnc aux fonctions multiples. De nombreuses tech-
niques ont été développées pour localiser ces ARN dans des séquences génomiques.
Nous utilisons ici une approche supposant la connaissance d’un ensemble d’éléments de
structure discriminant une famille d’ARNnc appelé signature.

Dans cette approche, nous combinons plusieurs techniques de pattern-matching avec
le formalismes des réseaux de contraintes pondérées afin de modéliser simplement le
probléme, de décrire finement les signatures et d’attribuer un cotit & chaque solution.
Nos travaux nous ont conduit a élaborer plusieurs techniques de filtrage ainsi que des
algorithmes de pattern-matching originaux que nous présentons ici.

Nous avons de plus congu un logiciel, appelé DARN !, qui implante notre approche,
ainsi qu'un module de génération de signatures. Ceux-ci permettent de rechercher effi-
cacement de nouveaux ARNnc.



