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•  Tous les gènes se terminent sur un codon stop 
•  Un algorithme simple de prédiction de gènes 
•  À la recherche des codons start et stop 

•  Prédiction de tous les gènes d’une séquence 
•  Comment améliorer la qualité des prédictions ? 

•  L’algorithme de Boyer-Moore 
•  Index et arbre des suffixes 

•  Des méthodes probabilistes à la rescousse 
•  Comment évaluer la qualité de prédiction des méthodes ? 

•  La prédiction de gènes dans les génomes eucaryotes 
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Utiliser les fréquences des lettres 

•  Dans un texte dont les lettres apparaissent de façon aléatoire, sont 
insérés des passages écrits dans une langue inconnue  

•  Comment identifier ces passages de façon automatique ? 
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Fréquences des lettres dans les textes en Français et 
en Anglais 

Français 

Anglais 
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Utiliser les fréquences des lettres 

•  Dans un texte dont les lettres apparaissent de façon aléatoire, sont 
insérés des passages écrits dans une langue inconnue  

•  Comment identifier ces passages de façon automatique ? 

•  Calculer la fréquence des lettres dans une fenêtre glissante 
•  Comparer les fréquences obtenues avec les fréquences attendues 
•  Appliquer un test statistique (χ2) pour vérifier que les différences sont 

significatives 
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Sur les séquences génomiques 
•  Détecter les biais dans l’usage des nucléotides 
•  Chaînes de Markov 

§  Calcul des probabilités de rencontrer un nucléotide donné après avoir 
rencontré k nucléotides successifs juste avant (probabilités conditionnelles) 

§  k est l’ordre du modèle  
 
1.  Phase d’apprentissage : calcul d’un modèle sous la forme d’une 

matrice de transition 
2.  Phase de prédiction : utiliser la matrice pour décider entre région 

codante et non-codante 
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L’association de la recherche de motifs 
(codons start et stop, RBS) et d’un 

modèle de Markov bien entraîné produit 
de bons résultats sur la plupart des 

génomes bactériens 


