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Introduction

L’alignement de séquences est un outil 
fondamental pour de nombreuses 
applications de biologie :

• Découverte de gènes,
• Analyse phylogénétique,
• Découverte de motifs,
• …
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Alignement par paire

• Similarité entre 2 séquences (matrices),
• Comparaison d’une séquence avec un 

ensemble de séquences,
• Algorithmes efficaces basés sur la 

programmation dynamique,
• Complexité en O(m.n).
• Evaluation : somme des valeurs associées 

à chaque paire de résidus.
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Alignement multiple

• Similarité d’un ensemble de K séquences 
(K>2),

• Problème NP-complet [Wang & Jiang 94],
• Exemple :

AGCTAGCACTGA -
CTAGCATG     -
AGCCTAGCTGC  -
ATCAGCAAATGC s

AG-CTAGC-ACTGA -
---CTAGC--ATG- -
AGCCTAGC---TGC -
A-TC-AGCAAATGC s
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Alignement multiple
• Evaluation : 

– Somme des paires,
– Coffee,
– T_Coffee,
– NorMD,
– …

• Deux grandes approches :
– Progressive : alignement de sous groupes de 

séquences (Clustal W [Thompson et al, 1994])
– Itérative : alignement de toutes les séquences 

simultanément (SAGA [Notredame et al, 1996])
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Principe de Clustal W

• Construction d’une matrice de distances à
partir des alignements par paire,

• Construction d’un arbre (guide-tree) par la 
méthode du Neighbour-Joining, chaque 
nœud interne représentant un profile,

• Alignement progressif des séquences, 
basé sur la programmation dynamique : 
profile.

• Problème : perte de qualité.
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PLaSMA

• Pour réduire ce problème, PLaSMA aligne 
directement deux groupes de séquences 
alignées : notion de blocs.

• Extension de la méthode basée sur la 
programmation dynamique pour aligner :
– Une séquence avec un bloc,
– Deux blocs.

• La principale différence est dans la 
méthode d’alignement.
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Principe de PLaSMA

A--TCCAG-CT
A---CGAG-CT
A--TCC-G-C-
ACGTC--GT-T
AC-TC--GTC-ACGTCGT-T

AC-TCGTC-

ATCCAGCT
A-CGAGCT
ATCC-GC-
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Algorithme de PLaSMA

Entrée : E, un ensemble de n séquences.
Sortie : L un alignement de E.
1. Construction du guide-tree de E

2. Construction de n blocs composés d’une seule séquence

3. L={B1,...,B|E|}

4. Tant que |L| > 1 Faire

– Prendre Bi et Bj les deux blocs les plus similaires (guide tree)

– B = align(Bi, Bj)

– L = L∪{B}\{Bi, Bj}
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Balibase

• http://www-igbmc.u-strasbg.fr/Bioinfo/Balibase,
• Ensemble de 139 jeux d’essai regroupés 

en 5 catégories (Références),
• Mise à disposition pour chaque jeux 

d’essai d’un meilleur alignement,
• 2 fonctions d’évaluation sont proposées,
• Résultats pour 10 algorithmes différents 

progressifs et itératifs.
→ Comparaison.
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Fonctions d’évaluation

Comparaison avec l’alignement de référence
– Par paires de résidus,

GAAWQGQIVG

EPQNDDELPM

-A-SGDNTLS

KKEREEDIDL

Résultat

GAAWQGQIVG

EPQNDDELPM

-ASGDNTLSM

KKEREEDIDL

Référence
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Fonctions d’évaluation

Comparaison avec l’alignement de référence
– Par paires de résidus,
– Par colonnes.

GAAWQGQIVG

EPQNDDELPM

-A-SGDNTLS

KKEREEDIDL

Résultat

GAAWQGQIVG

EPQNDDELPM

-ASGDNTLSM

KKEREEDIDL

Référence
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Résultats

• Nous avons testé notre algorithme sur les 
139 jeux de Balibase :

• Temps de calcul très faibles.
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Résultats

• PLaSMA obtient le meilleur résultat sur 7 
jeux d’essais :

• PLaSMA obtient un meilleur résultat que 
Clustal W et SAGA sur 23 jeux d’essais.
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Conclusion et perspectives

• Résultats intéressants,
• Algorithme en cours de développement :

– Redistribution des brèches dans les blocs, 
avec une méthode de descente,

– Autre fonction d’évaluation (Coffee, T-Coffee)
• Post optimisation du résultat final, pour 

améliorer les régions de faible similarité,
• Utilisation en ligne au moyen d’une 

interface Web
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