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Optimisation et complexite calculatoire

Satisfaction . variables + contraintes

de contraintes .
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Complexite calculatoire = temps pour résoudre
le probleme

Algorithme — Dynamique induite sur les contraintes
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analyse combinatoire,
phys. stat. hors équilibre,
simulations numeriques.
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Modele du ver ¢€lastique
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Forte dépendence en les conditions salines !
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Energie libre a déplacement x fixé ., x
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Nombre de paires de bases ouvertes

T = nlsel fv) + zgs( f2)

Pente = 1/21 (fu) =1 bp/nm
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travail de la force + travail du couple = énergie de liaison d’une paire de bases
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° EqUIhbre . -0 = 2wss(f(na .’L')) — g0 — FQU

Correct a faible vitesse d’ouverture dx/dt ...

* Dynamique de relaxation du nombre de paires de bases ouvertes
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base pair index (kbp)
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Conditions aux bords
f(m,0) =0
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 Etude de la dynamique de la fourche d’ouverture
(effets de sequence,
effets de la rotation de la double helice a grande vitesse)

* Prise en compte de la dynamique de relaxation des linkers
et de I’ADN simple brin;
courbure de 1’axe de la double hélice ...
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