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Depuis le séquengage complet du génome humain, les dernieres années ont été marquées
par la production de plus en plus rapide de données de séquencgage (projet HTS High
Throughput Sequencing ou NGS Next Generation Sequencing). Les techniques de production
de séquences completes des organismes nouvellement séquencés se décomposent en
plusieurs parties, dont I'échafaudage de génome [1]. Apres le séquencage et I'assemblage,
nous nous retrouvons avec un ensemble de contigs (assemblage de paired-end reads), ainsi
gu’un ensemble d’informations, pas forcément cohérent, sur les relations entre ces contigs.
Trouver un ensemble cohérent de telles relations parmi celles qui sont disponibles permet la
reconstruction pas a pas des chromosomes cibles.

Ce probleme, démontré NP-difficile [2], possede de nombreuses heuristiques [3] mais peu
d’approches compléetes existent malheureusement [4]. Nous proposons lors de cette
présentation de résoudre celui-ci par la Programmation Par Contraintes avec le solveur
Choco [5], et plus spécifiquement par I'utilisation judicieuse de variables de graphes [6]. Des
expérimentations sont réalisées a la fois sur des données réelles (voir figure 1) ou artificielles
[7] afin de valider la performance de l'outil proposé et des différentes stratégies de
résolution possibles.
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Figure 1 : Graphe d’échafaudage avec 17 contigs (en gras) et 26 liens potentiels pondérés
les connectant, correspondant au jeu de données issu d’EBOLA.



