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Résumeé

La solution d'un probléme combinatoire, quand elle existe, peut ére déterminée par
I'énumération d'un ensemble fini E de possibilités. Sil y aun algorithme simple pour tester si
un élément de cet ensemble est une solution, on dispose d'un agorithme pour trouver une
solution au probléme en testant toutes les possibilités. Mais le cardinal de E est souvent
exponentiel par rapport & la taille des données, ce qui rend I'énumération impossible dans un
temps raisonnable.

Il existe de trés nombreux problémes d'un grand intérét pratique pour lesquels on ne
connait pas d'algorithme plus efficace qu'un test portant sur tous les sous ensembles d'un
ensemble, ce qui implique un temps de calcul exponentiel par rapport alataille de I'ensemble.

De nos jours, certains problémes nécessitent, pour étre résolue une capacité de calcul
phénoménale. L'ordinateur actuel étant limité dans sa puissance de calcul constitue une
barriere dans la résolution de tels problemes. C'est dans cette optique que de nouveaux
concepts d'ordinateurs sont développés. Ainsi on tente de mettre sur pied des ordinateurs
guantigues et des ordinateurs moléculaires. Ces derniers représentent certainement
I'alternative de demain aux ordinateurs actuels.

En utilisant I'ADN, contrairement aux ordinateurs actuels, cela permet de réaliser des
opérations en paralleles (multitask) avec des vitesses de calculs phénoménales. De plus,
I'ADN constitue un excellent moyen de stockage de données et ne demande qu'un apport
infime en énergie.

L'expérience qui a éveillé le monde des ordinateurs a ADN est celle dAdleman. En
1994, Adleman, qui est un mathématicien de I’ université de Californie du sud et qui possede
également des connaissances en biologie, a résolut grace a un ordinateur moléculaire le
probléme de chemin haméltonien (HPP : Hamiltonian Path Problem).

Depuis I’expérience originale d’ Adleman, des inondations d'idées ont é&é proposées
pour la résolution des différents problémes NP-complets. Dans ce mémoire, deux nouveaux
algorithmes ont été proposés pour résoudre deux problemes NP-complets: le Probleme de
Voyageur de Commerce (TSP : Traveling Salsmen Problem), et celui de la Satisfaisabilité
(SAT : Satisfiability problem). Théoriquement, ces deux algorithmes proposés et d’autres
types d'agorithmes peuvent étre exécutés également avec succés. Mais pratiqguement ils
seront trés difficiles pour I’ application, car ici on travaille avec la biologie qui nécessite la
prudence pour appliquer des opérations biologiques, tel que la dénaturation, sur des molécules
vivantes.

Malgré le fait que les ordinateurs moléculaires (ordinateurs d’ ADN) semblent étre tres
performants, ils possedent de nombreux aspects négatifs. 1ls ne peuvent résoudre que des
problémes combinatoires (pas de possibilité de traitement de texte ou de jeu sur de tels
ordinateurs), ils peuvent étre tres lents dans la résolution de problemes simples pour des
ordinateurs classiques. Les réponses qu'ils fournissent peuvent étre extrémement compliquées.
D'autre part la fiabilité de ces ordinateurs peut étre remise en cause du fait de la capacité de la
mutation de 'ADN.

MOTS CLES: Calcul moléculaire, Calcul de I’ADN, Ordinateur a I’ADN, Bio-calcul,
Problemes NP-complets, Bio-informatique, Systemes bio-inspirés, Biologie moléculaire,
ADN.
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Abstract

The solution of a combinatorial problem, when it exists, can be determined by the
enumeration of a finished set E of possibilities. If there is a simple algorithm to test if an
element of this set is a solution, one has an algorithm to find a solution of the problem by
testing all the possibilities. But the cardinal of E is often exponential with regard to the size of
data, what returns impossible enumeration in areasonable time.

There are very numerous problems of a big practical interest for which one does not
know algorithm more effective than atest concerning all the sub-sets of a set, what implies a
time of exponential calculation with regard to the size of the set.

Nowadays, certain problems require, to be resolved a phenomenal capacity of
calculation. The current computer being limited in its power of calculation constitutes a
barrier in the resolution of such problems. It is in this optics that new concepts of computers
are developed. So onetriesto set up quantum computers and molecular computers. These last
ones represent certainly the alternative of tomorrow to the current computers.

By using the DNA, contrary to the current computers, it allows to realize operations in
parallel (multitask) with phenomenal speeds of calculations. Furthermore, the DNA
constitutes an excellent means of stocking of data and asks only for a tiny contribution in
energy.

The experience which hasto wake the world of computersto DNA isthat of Adleman.
In 1994, Adleman, who is a mathematician of the University of South Californiaand who also
possesses knowledge in biology, has resolved due to a molecular computer the Hamiltonian
Path Problem (HPP).

Since the original experience of Adleman, floods of ideas were proposed for
resolutions of various NP-complets problems. In this memoir, two new algorithms were
proposed to resolve two NP-complets problems. Commercia traveller's problem Traveling
Salesmen Problem (TSP), and that of Satisfiability problem (SAT). Theoretically, these two
algorithms proposed and other types of algorithms can be executed successfully. But
practically they will be very difficult for application, because here one works with biology
which necessitates prudence to apply biologic operations, such as denaturation, on alive
molecules.

In spite of the fact that the molecular computers (DNA computers) seem to be very
successful, they possess numerous negative aspects. They can resolve only combinatorial
problems (no possibility of text processing or game on such computers), they can be very
slow in the resolution of simple problems for classic computers. The answers which they
supply can be extremely complicated. On the other hand the reliability of these computers can
be questioned because of the capacity of the DNA mutation.

WORD KEY : Molecular computing, DNA computing, DNA computer, Biocomputing, NP-
completes problems, Bio-informatics, Bio-inspired systems, Molecular biology, DNA.
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