2. Génes et protéines

» La séquence est-elle un bon modele de 'ADN ?

» Les genes, de Mendel a la biologie moléculaire

* Le code genetique

* Un algorithme de traduction

* Implémenter le code génétique

« Algorithmes + structures de données = programmes
» Les compromis de la conception d’algorithmes

 Les technologies de séquencage de 'ADN

* Le séquencage de génomes complets

« Comment trouver les génes ?
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Evaluons les performances de cet algorithme

* Termine-t-il ? Oui !

» Est-il pertinent ? Oui !

 Est-il efficace ?
- Dans le cas le plus favorable, 3 comparaisons de caractéres (pour trouver TTT)
- Dans le cas le moins favorable, 64 comparaisons (pour trouver GGG)
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[ Pouvons-nous mieux faire ? ]
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