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Les répétitions en tandem apparaissent dans les génomes suite & des évé-
nements de duplications en tandem. Une duplication copie un facteur de la
séquence et le réinsére & coté de Doriginal ; il en résulte une deux copies juxta-
posées du facteur original et donc une augmentation du nombre de copies de la
répétition en tandem. L’événement inverse de contraction en tandem réduit ce
nombre de copies. Par ailleurs les mutations ponctuelles introduisent des varia-
tions de séquences entre les copies du motif répété. Ces copies mutées subissent
ensuite de nouvelles amplifications ou contractions. Le premier probléme envi-
sagé est celui étant donné une séquence de répétitions en tandem de recouvrir
les événements évolutifs qui ont constituée cette répétition. Autrement dit de
retrouver 'ordre des duplications et mutations ponctuelles qui & partir d’'un
unique motif a construit la répétition observée. Aprés une définition unifiée du
probléme je dresserai un état de ’art d’aprés les papiers de Benson et Dong,
1999, Tang et al., 2001, Elemento et al. 2001, 2002, Jaitly et al. 2002.

Le deuxiéme probléme envisagé est similaire mais dans le cas d’un ensemble
de séquences représentant la méme répétition en tandem issue de différents in-
dividus, populations ou espéces. La, on veut tenir compte des variations (poly-
morphisme) de la répétition en tandem entre individus pour déduire les relations
évolutives entre ces individus. Bérard et Rivals, 2002 proposent une approche
d’alignement de ces répétitions en tenant compte en plus des événements muta-
tionnels classiques, des événement de duplication et de contraction en tandem.
L’algorithme développé calcule donc une distance entre individus. Je présenterai
succinctement I’algorithme et évoquerai des résultats biologiques qui confirment
que 'on peut distinguer un signal évolutif grice & cette distance.



