Les recherches de l'equipe portent de facon generale

sur le traitement algorithmique et statistique des

sequences moleculaires considerees comme suites de
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Pour exprimer l'information contenue COmpaVaiSOn de structure edition d'arbres

dan; ['ADN un certain nombre de facteurs
doivent se fixer en amont dun géne afin repliement des ARNs recherche de palindromes
que celui-ci puisse étre transcrit
reseaux de regulation algorithmes sur les graphes

1..TAGCTATGCCAATATGCCG

2..GCTACGCTGTATAGCTAAT | - 0

On prend un grand nombre 3 . .GCGGCTAGACTACATGCA
de séquences de genes

300 ...GATAACAGCCTATCTT
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