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P. Derreumaux

ALIGNEMENT DE DEUX SEQUENCES: 

1. Algorithmes
2. Evaluation des résultats



. Etant donné une matrice de scores avec un score de gap, le problème est de
trouver l’alignement optimal qui maximise le score total.

1.1. Définitions



The gap parameters are optimized along with the substitution 
matrices (# PAM, BLOSUM; BLOSUM30#BLOSUM60)













. (Programmation dynamique) dynamic programming algorithms
provide a rigorous mathematical approach towards sequence
alignment. Best (optimal) alignment of two sequences with n and m 
amino acids is found on the order of nm steps.

A rigorous method:
- no approximation
- all alignments are considered with all possible gaps atany positions





















2.2 Simulations pour 
alignements

globaux et locaux












