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RESUME.Cet article présente la problématique de I'alignement nimigoie avec recherche de

déplacements. Celle-ci est posée par la critique génétigne discipline d’études littéraires.

Les solutions informatiques existantes ne sont pas satsftes pour répondre a ce probleme
NP-difficile. Nous proposons d’emprunter a la bioinformyag et I'algorithmique textuelle une

famille d'algorithmes appelée alignement par fragmentaeladaptation de ce type d'algo-

rithmes pour le TAL est décrite. Notre méthode permet dialigdeux textes en recherchant
les déplacements, au caractére pres, en passant a I'écleli@our n'importe quelle langue

alphabétique. Une évaluation expérimentale présentedas bésultats obtenus face a d’autres
méthodes.

ABSTRACTT his paper describes the problem of monolingual alignmaétit search for displaced
segments (hereafter called move search). It occurs in gengticism, a subfield of literary
studies. Existing alignment applications fare poorly oistNP-hard problem. We propose
to borrow a family of algorithms from bioinformatics and tetgorithmics called fragment
chaining alignment. An adaptation of this type of algorithta NLP is described. Our method
enables us to align a pair of texts with move search at theasttar level. It works for any
alphabetic language and achieves scalability. An expentalesvaluation presents the good
results we obtained compared to other approaches.

MOTS-CLES :alignement monolingue, recherche de déplacements, #igaique textuelle, cri-
tique génétique.
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1. Introduction

L'alignement monolingue consiste a rechercher les inmési@t les différences
existants entre deux textes écrits dans une méme langed6Tians I'histoire de I'in-
formatique cette question s’est révélée importante. Poweamparer deux versions
du code source d’'un programme, afin d’en visualiser facitgries différences, est a
I'origine des premiers aligneurs, tel le programaie€ £ (Hunt et Mcllroy, 1976). La
sauvegarde incrémentale des fichiers texte, a I'époquespdte disque était rare, fut
également une des principales motivations liées au dépetopnt de ces aligneurs.
Avec la généralisation de la diffusion des ordinateursagiparition des applications
de traitement de texte, I'alignement s’est naturellemenitasé comme un outil des
plus utiles pour I'écriture sur machine. On trouve par exiendians Microsoft Word
un outil intégreé d’alignement textuel.

De nombreux autres aligneurs commerciaux sont égalemspumibles. Une pre-
miére étude qualitative, portant sur neuf aligneurs consiraexr dont Microsoft Word,
nous a montré qu’ils obtenaient de mauvais résultats désjlox les textes a compa-
rer devenaient trop différents (Bourdaillet et Ganasdi@d&). Les aligneurs ont alors
beaucoup de difficulté a repérer les différences avec poécisoit au caractére pres;
celles-ci sont largement exagérées et I'alignement r@suttevient trés vite peu li-
sible.

Classiquement, les différences identifiées entre deurgesdnt de trois types :
suppressions, insertions et remplacements. On notera geroplacement n’est rien
d’autre qu’une suppression suivie d’une insertion, a la m@wosition dans les deux
textes. Un autre type de différence peut également étrsagwi: les déplacements,
soit la suppression d’'un bloc de texte suivie de l'insertittnce méme bloc a une
position différente. Aucun des aligneurs évalués duratutie n’était en mesure de
rechercher des déplacements correctement : huit sur [émeg@uoposaient pas cette
fonctionnalité, et WinMerge, qui la proposait, se révéiadlement tres mauvais. Or il
nous semble que cette fonctionnalité puisse étre de premigrortance pour étudier
I’évolution d'un corpus textuel.

En effet, le travail présenté dans ces pages est motivé pheswin propre a la
critique génétiqueCette discipline littéraire s'intéresse aux brouillomsduits par
les écrivains lors de la rédaction d’une ceuvre (de BiasiQR20De genre de corpus est
constitué d'un ensemble de versions d’un texte liées pareladon de parenté. En
comparant ces brouillons, les généticiens du texte chetéheeconstituer la genese
de I'ceuvre sous ses différents aspects, principaleméérdites, linguistiques et cog-
nitifs. Outre les trois opérations classiques de companaisxtuelle, les généticiens
du texte recherchent également avec intérét les déplateraiectués par I'auteur.
Ceux-ci mettent en évidence le travail de mise en formestiglie ou d’agencement
des idées.

Effectuer de telles comparaisons manuellement, commaentéhibituellement les
généticiens du texte, comporte d'importantes difficultésonvient de déceler les
modifications au caractére pres; celles-ci peuvent réleélmrrection de fautes d’or-
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thographe par l'auteur, le changement de catégorie moypkepsque d’'un mot, ou
encore la substitution d’'un radical par un autre en vue d&apare style du texte.
C’est la une besogne extrémement fastidieuse nécessdattrgstants allers-retours
entre les deux textes avec une attention des plus souteSiwsplus on recherche les
déplacements, la difficulté s’accroit de facon expondetalec la taille de 'empan
sur lequel on s’autorise a les rechercher. Finalementgcleetéevient vite insurmon-
table dés que les textes font plus de quelques pages, et @idamn souhaiterait
aligner deux versions d’'un livre reste de I'ordre de I'utapi

Le but de ce travail est de fournir un outil d’alignement miorgue avec dé-
placements précis et efficace. L'outil que nous avons d@pélonommé MEDITE,
était destiné initialement aux généticiens du texte. |bré&pau projet de recherche
de Jean-Gabriel Ganascia et Jean-Louis Lebrave d'inttmatudes outils informa-
tiques dans la critique génétique (Ganascia et Lebrave])20he premiére version
du logiciel fut présentée dans (Ganasial., 2004) ; nous présentons ici ses derniers
développements. De maniére plus générale, ce travaitsimnkans la perspective dé-
crite ci-dessus qui montre que I'alignement monolingueuest question importante
en informatique et tout particulierement en TAL.

Nous n’abordons pas ici les aspects linguistiques liés & qagbblématique;
quelques références sont disponibles dans la seClion 5 rsiusdn. Nous nous
concentrons en effet sur I'aspect informatique. Dans l¢éi@eBl, nous présentons
les travaux apparentés et montrons en quoi la plupart nendémd pas au besoin
exprimé ci-dessus. Nous verrons ainsi pourquoi notre dlgoe d’alignement est lar-
gement inspiré de ceux utilisés en bioinformatique. Laise@ présente les détails
de notre algorithme d’alignement. L'outillage algoritlque déployé, et emprunté a
I'algorithmique textuelle, est peu commun pour du TAL, melisst la que réside la
force de notre méthode et c’est ce qui permet la précisioa passage a I'échelle.
Enfin, celle-ci est évaluée grace a un protocole objectifdasr données artificielles
dans la sectiofl4.

2. Etatde l'art

La croissance exponentielle des données textuelles didpssur Internet a consi-
dérablement stimulé le domaine de la recherche d’'infomnaten particulier, la re-
cherche de plagiat ou de réutilisation textuelle est deweme question de premiére
importance. Les techniques d’'indexation, de mesure ddasitdi par cosinus ou par
recouvrement de n-grammes, filggerprintingsont communément utilisées (Clough
etal, 2002 ; Aizawa, 2003 ; Steiet al,, 2007). Elles permettent de détecter des dupli-
cations au niveau du document en fournissant une mesurendargé globale entre
deux textes. Ces méthodes ne se concentrent pas sur laioecexrisaustive des si-
milarités et différences locales entre deux textes. Ekesésélent donc incapables
d’établir un alignement.
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En traduction automatique, I'alignement est largemeriséti Des aligneurs bi-
lingues, fondés sur des modeles statistiques génératifisestrainés a partir de corpus
paralléles ou bi-textes (Browet al, 1993). Ces derniers sont alignés au niveau des
phrases, ce qui permet de collecter des statistiques deawnrence lexicale. Entre
une phrase et sa traduction, il peut exister des élémengsisugs ou insérés sciem-
ment par le traducteur, sans pour autant nuire a la qualité tladuction. De méme
une phrase peut étre scindée en deux lors de la traductiasi, Aliexiste des opé-
rations d’édition locales a une paire de phrases, mais mgehtions globales entre
deux paires de phrases, comme des déplacements, puisqtigxiebest seulement
une liste de paires de phrases et non un texte au sens habituel

La comparaison de versions avec les trois opérations glessise résout optima-
lement par programmation dynamique en calculamtisgéance d’'éditiont le nombre
d’'opérations d'édition permettant de transformer un textel’autre (Levenshtein,
1966). Ceci requiert un temps quadratique en fonction daille des textes, ce qui
se révele trés rapidement trop long dés que les textes denlifipassent quelques
centaines de caractéres. De nombreux algorithmes pludasgue cette borne supé-
rieure, optimaux ou non, ont été proposés (Crocherabat, 2001) ;diff est un de
ceux-la.

Lintroduction d’une quatrieme opération d’édition, lepdgcement d'un bloc de
caractéeres, dans le calcul de la distance d’édition a étédisée dans (Shapira et
Storer, 2002) sous le nom dkstance d’édition avec déplacemeritgs auteurs ont
démontré que son calcul est NP-difficile. Ills ont égalemenppsé un algorithme
d’approximation glouton treés simple de ce calcul. Dans &ise[4, notre algorithme
d’alignement est comparé a celui-ci.

En bioinformatique, les séquences d’ADN ou de protéinesrsonélisées par des
séquences de caractéeres définies sur un alphabet de 4 own2t®oes respectivement.
Aligner de telles séquences permet de découvrir des régslaervant a identifier
des génes sur un génome ou des propriétés d'une protéinailleades génomes de
mammiféres est trés importante : par exemple celle du géhamein est de I'ordre
de 3 milliards de caractéres. Calculer un alignement optiwec la distance d’édition
sur ces séquences est inenvisageable. Des techniquemdiaknt heuristique ont
ainsi été développées afin d’aligner en un temps raisonnsdilesous-quadratique,
les séquences de grande taille (Gusfield, 1997).

Ces techniques, regroupées sous le noafigiement par fragmentsont toutes
fondées sur un stratégie d’alignement a bas@éctes Le principe en est le suivant :

1) recherche d’'un ensemble de blocs similaires relativé@aem critére de simi-
larité défini; ces blocs sont appeféagments

2) recherche d’'un sous-ensemble de ces fragments qui smenthevauchants
deux a deux et alignement de ceux-ci; ces fragments sontésameres

3) alignement des sous-séquences comprises entres les anappliquant récur-
sivement les deux premiéres étapes, ou en utilisant la amogation dynamique, ou
encore I'alignement local (Smith et Waterman, 1981) pange.
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Des structures de données comme les arbres des suffixestigatneffec-
tuer la premiére étape en un temps linéaire en fonction dailla tles séquences
(Ukkonen, 1995). Lors de la seconde étape, I'alignemerfestie alors sur un en-
semble d’ancres qui est trés inférieur a la taille des sépserha derniere étape per-
met de compléter I'alignement.

C'est la, de facon trés schématique, le principe sur lequed fondés tous les
aligneurs qui opérent sur des génomes de mammiféres (Dedtlad, 1999 ; Bray
et al, 2003; Brudnoet al, 2003; Darlinget al, 2004 ; Abouelhoda, 2005). Tous
ces algorithmes ont bien sdr chacun leurs propres raffinEnsgrspécificités. Nous
proposons une adaptation de ce principe pour le TAL danstaosf.

3. Algorithme d’alignement avec recherche des déplacemest

Les deux textes que nous souhaitons aligner sont considérésie deux sé-
quences de caractérgset B définies sur un méme alphahb®gtde taille finie. On
note les longueurs des deux séquenaes |A| etn = |B].

3.1. Pré et post-traitements

Une étape de pré-traitement des séquercesB peut-étre effectuée avant I'ali-
gnement proprement dit. Ce pré-traitement établit desetad’équivalence entre cer-
tains caractéeres afin de permettre des appariements apatifsilors de I'alignement.

Nous cherchons a aligner des séquences de textes en larigradleaet il existe
trois classes de caractéres que I'on peut vouloir congidérame équivalents :

1) les majuscules et les minuscules;
2) les caractéres accentués et leur équivalent sans accent;;
3) tous les signes de ponctuation ou séparateurs.

Pour établir ces classes d’équivalence, on convertit : legisaules en minus-
cules, les caractéres accentués en leur équivalent sagst aettous les séparateurs
ou ponctuations en un seul signe, a savoir le point. Ces csiowns sont effectuées
hors-contexte. Pour celal et B sont parcourues et chaque caractere est remplacé
par le représentant de sa classe d’équivalence. De plusgpesateurs adjacents sont
fusionnés en un seul séparateur. Lors des étapes ultéjdatgnement sera alors
effectué sur ces séquences modifiées. Finalement, lenadistrient permettra de ré-
indexer I'alignement sur les séquences originales B.

Dans les étapes ultérieures, seules des répétitions exacterecherchées. Si dans
ces répétitions, des caractéres avaient en fait été reéwpfea le représentant de leur
classe d’équivalence, une fois le post-traitement apgliqn obtient alors des répéti-
tions approximatives. L'intérét des pré et post-traitete@st de permettre des appa-
riements approximatifs pour un codt linéaire@tm + n).
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Exemple 1. Afin d'illustrer notre algorithme d’alignement, I'exempleé-
current suivant est utilisé. Nous cherchons a aligner lesix dségquences
A = [Ce matin le chat observa de petits oiseaux dans les arbres.] et
B = [Le chat était en train d' observer des oiseaux dans les petits arbres

ce matin. Il observa les oiseaux pendant deux heures.)

Aprés le pré-traitement avec les trois parameétres d'étprica entre
classes de caractéres a vrai, on obtientl: = [ce.matin.le.chat.observa.
de.petits.oiseauz.dans.les.arbres.] et B = [le.chat.etait.en.train.d.observer.
des.oiseauz.dans.les.petits.arbres.ce.matin.il.observa.les.oiseaux.pendant.
deuz.heures.]. Lalignement sera alors effectué sur ces deux séquencefiées.

3.2. Etape 1 : recherche des répétitions

Entre deux séquenceket B, le nombre de répétitions peut croitre de fagon ex-
ponentielle, si 'on ne prend pas soin de définir précisérteenbtion de répétition.
Or nous avons évoqué dans la secfibn 2 que nous cherchioignarain ensemble
de répétitions dont la cardinalité soit trés inférieura &t n. Il est donc crucial de
contenir cette explosion combinatoire. Pour cela, nousr@asons sur la méthode
de recherche degpétitions exactes super-maximateposée dans (Gusfield, 1997),
pages 143-148.

Commencons par introduire la notion de répétition exactemele.

Définition 1. Etant donné deux séquencét B et une répétition exacte entrk et
B. Celle-ci est notéél, [occa, occp]), oul est la longueur de la répétition, etc
etoccp les positions de ses occurrences danst B respectivement. Cette répétition
estmaximale & gauchsi Aloccq — 1] # Bloccp — 1]. Elle estmaximale & droite
si Alocca + 1+ 1] # Bloceg + 1 + 1]. Finalement, une répétition est urépétition
exacte maximalsi et seulement si elle est a la fois maximale a gauche et &droi

Ceci nous permet alors de définir la notion de répétition exsugper-maximale.

Définition 2. Une répétition exacte maximale est uné&pétition exacte super-
maximalesi aucune des ses occurrences n’est incluse entieremesst wam autre
répétition exacte maximale.

On utilisera I'acronymé&SMERpour Supermaximal Exact Repedin SMER est
représenté par une paiflengueur, listeOccurrences), oUlongueur est la longueur
de la chaine répétée, BtteOccurrences, la liste de ses occurrences indexées sur la
concaténatioml B des deux séquencedset B.

Le principe de I'étape 1 est de rechercher I'ensemble desFSbMistants entrel
et B, dontla taille est supérieure a une taille minimale. Pola,ce arbre des suffixes
de A et B, noté AS(A,B), est construit. Lensemble des SMER est ensuite identifié
en parcourant cet arbre.
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A= (ce.matinj,(le.ch@t. obserga.[de .p@t‘its.oiseaux.d#n}s.le s.%rbres.

B= (le.chat etait.en.train.d.observeE.des.oiseaux.dalrﬂs.leé.‘petits.;r
il.observa.les.oiseaux.pendant.deux.heures.
@)

A= t . obser}/a.[de.p;tits .oiseaux.darbres.

B= Ie.chaﬁ . etait.en.train.d.observer.(des .oiseaux.daarbv
il.observa.les.oiseaux.pendant.deux.heures.

o

re

:

(b)

Figure 1. (a) Ensemble des SMER extraitsdlet B aprés I'étape 1, ou I'on constate
gu'il existe des recouvrements entre SMER ; (b) EnsembIN@S&MER apres I'étape
2.1 d’élimination des recouvrements

Les arbres des suffixes sont une structure de données ret&rsaemble des
suffixes d’'une séquence en espace linéaire et avec un tengmnsiuction linéaire
(Weiner, 1973 ; McCreight, 1976 ; Ukkonen, 1995). De plusrécensent I'ensemble
des répétitions présentes dans une séquence. Pour cefajauds (A, B) construit,
deux parcours de I'arbre sont nécessaires. Lors du prerarepprs les répétitions
maximales a gauche, c’est-a-dire celles qui ne peuvengéralues a gauche sans
perdre la propriété de répétition entre les deux chainesjdentifiées par marquage
des nceuds correspondants de I'arbre. Lors du second psré®sous-ensemble de
ces répétitions qui sont également maximales a droite estifié. D'aprés la défini-
tion[, les répétitions respectant ces deux propriétéstemBMER (Gusfield, 1997).

La taille de AS(A,B) étant, par définition, linéaire par rapport a la somme de
la taille des deux séquences, les deux parcours s'effedotme(m + n), d’ou une
complexité temporelle identique a I'étape 1. De méme, lapderité spatiale est celle
de AS(A,B), soit également e®@(m + n).

Exemple 2. Poursuivons I'exemple récurrent. Apres avoir appliquéapé 1 sur les
deux séquence4 et B on obtient 'ensemble des SMER illustré par la figidre 1(a).

3.3. Etape 2 : extraction des ancres et alignement

La seconde étape de notre algorithme d’alignement congistetraire de I'en-
semble des fragments issu de I'étape 1 un sous-ensemblied@ements soient non
chevauchants, les ancres, et a les aligner. Logiquementétaipe se décompose en
deux sous-étapes. La section 3.3.1 détaille I'étape 2xtrdietion d’un sous-ensemble
de fragments non chevauchants et la sedfion]3.3.2 détaiégé 2.2 d’extraction et
alignement des ancres.
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3.3.1. Etape 2.1 : Extraction d’un sous-ensemble de fragments hewauichants

Afin d'illustrer la nécessité et les difficultés de I'étapé,dl convient d’examiner
la figureld (a) qui représente les SMER issus de I'étape 1.

On constate qu'il existe un certain nombre de recouvrementse eux. Par
exemple,[s.oiseauzx.dans.les] et [.petits.] se chevauchent. De plus, leurs occur-
rences ne sont pas colinéaires (voir définifibn 4) ; ainsi $ara considéré comme un
invariant et I'autre comme un déplacement lors de I'étage\&ir sectior"3.3]2). Or
la sous-séquende.] commune aux deux SMER ne peut étre a la fois invariante et dé-
placée. Deux solutions sont alors possibles. La premidarsisie a ne conserver qu’un
seul des deux SMER dans 'alignement, par exemple le plug:lom perd alors une
information importante pour I'alignement (I'autre SMERY, ainsi sa qualité décroit
en fonction du nombre de répétitions. Une seconde solutille que nous avons re-
tenue, consiste a éliminer le recouvrement en attribudmtcea I'un des deux SMER
et en raccourcissant 'autre. Deux critéres d’éliminationis semblent intéressants :
favoriser le bloc le plus long afin d’obtenir un alignementglisible, et favoriser les
raccourcissements sur les séparateurs afin de respecteotgsles textes en langue
naturelle.

Résoudre I'ensemble des chevauchements en optimisantale géobale suivant
ces deux criteres comporte deux difficultés. Une telle ndghdoptimisation glo-
bale est inconnue et il est fort probable que le problemeNBidifficile. De plus,
c’est un probléme d’optimisation bi-critere, ce qui intuitdine difficulté supplémen-
taire quant a la question de I'agrégation des deux critarese fonction de décision
(Ehrgott, 2005).

Au vu de ces difficultés, nous proposons un algorithme ddutign des recouvre-
ments a I'aide d'une série de choix locaux. Ceci est une ndétlie résolution clas-
sique des problemes difficiles. Quant au choix lié a I'éliation du recouvrement,
nous agrégeons les deux critéres en favorisant le bloc &lphg, puis en résolvant
sur le séparateur le plus proche de la frontiére de ce blam.noeis permet d’obtenir
une fonction d’agrégation heuristique simple.

On remarquera qu’en appliquant une telle fonction de déripiour raccourcir
les SMER, ceux-ci vont perdre leur propriété de super-makién Ceci permet de
gagner la propriété de non-chevauchemententre blocssttegjui permet également
d’aligner les blocs afin d’obtenir des invariants et des a@éginents dans I'étape 2.2.
Néanmoins la propriété de super-maximalité a déja été egpltors de I'étape 1, sa
perte durant I'étape 2.1 est donc peu dommageable.

Définition 3. AppelonsSMER I'ensemble des SMER entre deux séquericesB.
Nous définissond/ OSMER comme étant 'ensemble defpétitions exactes sous
maximales non chevauchantpsurNon Overlapping Submaximal Exact Repéssu
de I'étape 2.1 a partir ASMER .

Le principe de I'algorithme d’élimination des recouvrerteede I'étape 2.1 est
alors le suivant. C'est un algorithme glouton de résoluties recouvrements qui par-
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courtSMER de facon décroissante, du plus long bloc au plus court, grare file
de priorité indexée sur la taille des blocs. Pour chaqueroecce d’'un SMER, on vé-
rifie s’il existe un recouvrement avec une occurrence d'ursNIBR existant. Si c’est
le cas, une position de résolution du recouvrement sur uaratgur est recherchée.
Chaque occurrence du SMER peut avoir un recouvrement efiftéil est donc né-
cessaire de coordonner le raccourcissement de toutesdeseces du SMER de la
méme facon. Pour cela, on applique le raccourcissementmah&igauche et a droite
atoutes les occurrences d’'un SMER, afin de conserver laipté e répétition exacte
entre toutes les occurrences. Une fois le SMER raccousf iplacé a nouveau dans
la file de priorité, afin de traiter des blocs plus longs awgaras’il en existe. Si un
SMER a au moins deux occurrences sans recouvrement, aloteas occurrences
forment un NOSMER qui est ajouté M OSMER ; les autres occurrences étant trai-
tées de la fagon ci-dessus.

Les détails de I'algorithme sont disponibles dans (Bouletai2007). Sa com-
plexité temporelle est e@(m + n + (s + «) log(s + «)), ou s est le nombre d’occur-
rences de SMER, etle nombre de recouvrements entre SMER. Comme on s’attend a
ce ques < m,n (grace a la super-maximalité des SMER), cette complexitgreshe
deO(m + n) et croit avec le nombre de SMER et le nombre de recouvrerniemts.
complexité spatiale est linéaire é{m + n + s + «).

Exemple 3. Poursuivons I'exemple récurrent. La figlite 1(b), dade Gtésente I'en-
semble des NOSMER entre les séquentées B a 'issue de I'étape 2.1. Par rapport
a I'étape précédente, on constate que tous les recouvreomrété éliminés.

3.3.2. Etape 2.2 : extraction et alignement des ancres

A l'issue de I'étape 2.1, nous disposons d’'un ensemble détit&gms qui sont
non chevauchantes deux a deux. Ainsi, chacune de ces i@pg{ieut étre incluse
dans I'alignement que nous recherchons. De plus, chacumesieépétitions peut
étre considérée soit comme un invariant soit comme un déplent. C'est le role de
I'étape 2.2 de décider quel type assigner a chaque répeétdians la terminologie de
I'alignement par fragments, les ancres sont alors équiteged nos invariants.

Au niveau des caractéres auquel nous avons choisi de nags,@acune propriété
ne permet de distinguer un invariant d'un déplacement. @ectacun des répétitions
exactes. En revanche, la différence prend sens dés lora gs@onsidere les uns en
relation avec les autres. Pour ce, introduisons la noticzotieéarité :

Définition 4. Deux répétitions sontolinéairessi le début de I'une est strictement
inférieur au début de 'autre dans les deux séquentes$ B a aligner.

Etant donné un ensemble d’'invariants, ceux-ci sont néiressant colinéaires. En
effet, par définition, chacune de ces répétitions appaaais t¢ méme ordre dans les
deux séquences. En revanche, si on introduit un déplacerlert celui-ci est né-
cessairement non colinéaire & au moins un invariant. Enécpuesice, si I'on arrive a
identifier un ensemble d’invariants a partir d’'un ensemigl@épétitions non chevau-
chantes, on identifie également par complémentarité umesieele déplacements.
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L'étape 2.2 consiste donc a trouver un ensemble de répitiolinéaires. Reste
a définir un critere suivant lequel choisir cet ensemble.Nmoposons de maximiser
la somme de la longueur des blocs invariants. En effet, bienlg contribution du
présent article réside dans la recherche des déplacerioesdgie I'on souhaite aligner
deux textes, le plus important demeure la recherche desams.

Pour trouver cet ensemble maximal de blocs invariants, poysosons d'utiliser
une variante de I'algorithme de la recherche d’une plus lergpus-séquence com-
mune (Bergrotlet al, 2000). Appelonsd’ et B’ les deux séquences de répétitions
issues de I'étape 2.1 et appartenant respectivemenefiB. Une séquence de ré-
pétitions colinéaires correspond a une sous-séquence goendeA’ et B’. La pro-
blématique de cette étape devient donc la recherche d'uisdqrigue sous-séquence
commune &’ et B’. Il existe un grand nombre de variantes de cet algorithmesNo
proposons d'utiliser I'algorithme de calcul de la plus ld@sous-séquence croissante
(HIS, pourHeaviest Increasing Subsequehde (Jacobson et Vo, 1992). En effet
chaque bloc del’ et B’ peut étre transformé en un entiéa une fonction de hachage.
De plus, chaque bloc peut étre valué par sa longueur. Omohbiiesi deux séquences
de blocs identifiés par un entier et un poids, soient les eatmécessaires au calcul de
la HIS.

Le calcul de la HIS s’effectue ef(r logr) our représente le nombre d'apparie-
ments possibles entre répétitions. Un pré-traitemeid @rlog s) est nécessaire pour
extraireA’ et B’ a partir deN OSMER. La complexité temporelle de I'étape 2.2 est
donc enO(rlogr + slog s). La complexité spatiale est €n(r + s).

Le fait que tous les NOSMER ne faisant pas partie de la ségudmcépétitions
colinéaires puissent quand méme faire partie de I'aligménest possible uniquement
grace a I'étape 2.1 de résolution des recouvrements, quieaks non-recouvrement
entre NOSMER. Sans cette phase de résolution des recouvtgndeux blocs se
recouvrant ne pourraient étre inclus dans un méme alignielorsnde I'étape 2.2 et
seul un des deux blocs serait conservé. On retrouve la lai@reies deux solutions
évoquée au début de la section3.3.1. C'est en fait la soluginue par les aligneurs
par fragments en bioinformatique qui ne passent pas paellaétape, comme AVID
(Bray et al,, 2003), Shuffle-LAGAN (Brudneet al, 2003), Mauve (Darlinget al,,
2004), ou CHAINER (Abouelhoda, 2005). Dans la sedfibn 4 dees approches sont
comparées expérimentalement.

Exemple 4. Poursuivons I'exemple récurrent. A l'issue de I'étape 8r2obtient I'ali-
gnement partiel illustré par la figuré 2.

3.4. Etape 3 : complétion de I'alignement

Au sortir de I'étape 2, un ensemble d’invariants et de déptants existants entre
A et B a été identifié. Dans la sectioBn3M.1, nous montrons quigi@ment peut
étre amélioré grace a I'étape 3.1 qui applique récursivéiasrétapes 1 et 2. Dans la
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A= [ce.matinI Ie.chﬁt .obser)/a. de.p tits.oiseaux.danIs.Ies. }rbres.

B= Ie.c@ .etait.en.train.d.observer(des .0iseaux.da s.Ies.(petitsj

[ce.matin] i@.obserga.Ies.oiseaux.pendant.deux.heures.

@

Figure 2. Alignement des blocs invariants (cadres arrondis sur forid fpncé) et
déplacés (cadres arrondis sur fond gris clair) dest B apres I'étape 2.2

sectior3. 4R est présentée I'étape 3.2 qui termine la aariiin de I'alignement en
identifiant les suppressions, insertions et remplacements

3.4.1. Etape 3.1 : alignement récursif

Afin d'illustrer I'intérét d’'une étape récursive d’alignemt, examinons la fi-
gure[B(a) qui présente l'alignement partiel identifié autisate I'étape 2. On
constate que la répétitionobserva.] a été identifiée comme un déplacement. En
examinant les deux sous-séquences comprises entre |esitNaciantsle.chat] et
[.oiseauz.dans.les.], on constate qu'il existe une répétitibnbserv] dont une occur-
rence est incluse dans le déplacenjemterva.].

Dans un premier temps, remarquons que comme une occurreibbecd. observ]
est incluse dans une occurrence[dbserva.], ce bloc ne respecte pas la propriété
de super-maximalité requise lors de I'étape 1 pour étresélmé comme un SMER.
C’est la raison pour laquelleobserv] n'a pas été inclus darSMER. Dans un se-
cond temps, comme nous I'avons déja mentionné dans la sBEB®, rappelons que
la qualité essentielle d’un aligneur, fut-il avec déplaeets, est d'identifier les inva-
riants. Au vu de cette remarque, il semble plus judicieuxateserver le blo¢.observ)
comme un invariant que le bld@bserva.] comme un déplacement.

C’est la le principe de I'étape 3.1 : en alignant récursiventes paires de sous-
séquences dd et B comprises entre deux mémes paires de blocs invariants, nous
sommes en mesure d’identifier de nouveaux invariants. @dsen sr une solution
de compromis ou ce gain s’effectue au prix de la perte deinsrtplacements.

Ainsi les étapes 1 et 2 sont appliquées sur un ensemble despdér sous-
séquences, dont la somme de leur taille est nécessairenfériciure am + n,
du fait que les blocs invariants ne sont pas alignés a noungzausivement. C'est
une approcheliviser pour régnemu la taille des sous-problémes de chaque niveau
de récursion est bornée par + n. Ceci accroit la complexité de notre méthode
d’un facteur logarithmique. Ainsi la complexité tempoeadlevient erO(T log T') ou
T =m+n+ (s + a)log(s + «) + rlogr, etla complexité spatiale en(U log U)
ouU=m+n+s+a+r.
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A= [ce.matinIle.chir}/a.de.p
B= Ie.c@.etait.en.trair-rver(des.oiseaux.da s.les.(petitsj

(ce.matin) i@.obserga.Ies.oiseaux.pendant.deux.heures. @

tits.oiseaux.danIs.les. }arbres.

A= [ce.matinIIe.ch}t.obs}rva.de.p tits.oiseaux.dan}.les. arbres.

B= Ie.c@.etait.en.traid.d.obsbrver[des.oiseaux.da S.Ies.(petitsj
ce.matin) il.observa.les.oiseaux.pendant.deux.heures. ®)

Figure 3. (a) : alignement avant I'étape récursive 3.1; (b) : alignethapres I'étape
récursive 3.1. Blocs invariants (cadres arrondis sur fonts goncé) et déplacés
(cadres arrondis sur fond gris clair), ainsi que la répéiti[.observ] (cadres arrondis
sur fond gris trés fonceé)

Exemple 5. Dans notre exemple récurrent, une fois I'étape 3.1 appéitjagnement
correspond a celui présenté dans la fiduire 3(b).

3.4.2. Etape 3.2 : identification des suppressions, insertionsmiplacements

Finalement, I'étape 3.2 identifie les suppressions, ifw&tet remplacements
existants entre les séquenckst B, ce qui compléete I'alignement des deux séquences.

Dans un premier temps, les suppressions et insertions4wir® sont identifiées.
Ceci s’effectue suivant un processus purement déductiteBdes sous-séquences de
A et B non incluses dans un invariant ou un déplacement ne sonigsagpétitions.
Elles sont donc présentes uniquement darai uniguement danB, et peuvent étre
considérées comme des suppressions ou des insertionstiespent.

Dans un second temps, on examine, les suppressions efansesituées entre
deux paires de blocs invariants consécutifs. Si le ratieedethille est supérieur a un
certain seuil (par défaut 0,5), alors on considére que Isiee présence d'un rempla-
cement et on apparie la suppression et l'insertion pouréoum remplacement.

Il n'existe pas de critéra priori et simple pour identifier précisément un rempla-
cement qui soit valide au niveau sémantique. Ce manque téeecdiscriminant nous
a amenés a utiliser ce critére heuristique tres simple. @hrappprocher cette heuris-
tique de celle utilisée par Gale et Church en alignementilingitie de phrases (Gale
et Church, 1993). Ceux-ci apparient en priorité les phragasat une longueur proche.

Exemple 6. Poursuivons I'exemple récurrent. La figlile 4 illustre l{g#c6. Aprés la
déduction des insertions et suppressions, on obtiengfiatnent illustré efl4(a).
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Lors de lidentification des remplacements, les blocs siteBtre[.observ] et
[.oiseaux.dans.les.], soit la suppressiofu.de.] et I'insertion[er.des] sont appariés
en un remplacement. En effet, le ratio de leur t#llest supérieur au ratio par défaut
de 0,5. Aprés l'identification des remplacements, on obfiatignement illustré en
A(b), ce qui correspond a la fin de I'étape 3.2.

(ce.matinI Ie.chﬁt .obs}rva.de. P tits.oiseaux.danIs.les. }arbres.

>
1

B= (Ie.c a} .etait.en.trair{.d.obs}arver[des.oiseaux.dan

[ce.matin] iI.observa.Ies.oiseaux.pendant.deux.h%ures.

B= (Ie.c a}.etait.en.trair{.d.obs}erver[des.oiseaux.da s.les.

[ce.matin] iI.observa.Ies.oiseaux.pendant.deux.héures.

Figure 4. (a) : alignement apres la déduction des suppressions (e@eadsur fond
blanc dansA) et des insertions (encadrées sur fond blanc d&hs(b) : alignement
apres l'identification des remplacements (encadrés sutt fpis clair), soit a la fin de
I'étape 3.2

3.5. Synthese

Dans la sectiofll3, nous avons présenté notre méthode dadigmt textuel mo-
nolingue avec recherche de déplacements. Cette méthdide les techniques issues
de I'algorithmique textuelle et de la bioinformatique paligner des séquences de
textes en langue naturelle. En effet, elle est fondée suireipe de I'alignement par
fragments.

La méthode a une complexité temporelle @(I'logT) avecT = m + n +
(s + a)log(s + a) + rlogr, et une complexité spatiale énU logU) avecU =
m+n+s—+a+r, oum etn sont les tailles des deux séquences a aliglemombre
total d’occurrences de répétitionsJe nombre de recouvrements entre répétitions, et
r le nombre d’appariements possibles entre répétitions.Mmon s’'attend a ce que
s,r < m,n, la complexité s’approche d@((m + n) log(m + n)).

Ainsi, cette complexité autorise le passage a I'échelld, I'stignement de sé-
guences de plusieurs centaines de milliers de caractémesedles livres. Cet aligne-
ment s'effectue au niveau des caractéres, ce qui permeicagéedéa moindre modifi-
cation survenue entre deux versions d’'un ouvrage.
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De plus, nous avons présenté |a, une méthode permettanttiereber les dépla-
cements a grande échelle pour le TAL. Or, & notre connaissdmcexiste pas d'ali-
gneur permettant de rechercher les déplacements danstes ¢ langue naturelle
de fagon précise et efficace.

Finalement, on notera que cette méthode est naturellemdtilimgue. Elle peut
s’appliquer a I'alignement dans n’importe quelle languyshabétique, aprés quelques
adaptations simples liées aux classes d'équivalence egfpour les pré et post-
traitements.

4. Evaluation expérimentale

La méthode d’alignement présentée dans la seElion 3 a étérnimaptée dans le
logiciel MEDITE. Dans cette section, nous évaluons cel@irctestant certains choix
algorithmiques et en le comparant a d’autres algorithmalgptiement.

La difficulté majeure liée a I'évaluation de ce travail ré&sithns le manque de cor-
pus monolingue de référence correspondant a la tdche qa@nposons de résoudre.
Un tel corpus devrait contenir un ensemble de versions dluplasieurs textes. Ces
textes devraient étre d'une taille assez conséquente. ligeeements devraient étre
étiquetés avec les quatre opérations d’édition, en péigidas déplacements. La pré-
cision des alignements devrait étre au caractére présddahsement, on ne dispose
pas d’un tel corpus monolingue qui aurait été étiqueté psiadaotateurs humains.

Pour contourner cette difficulté, nous proposons une étratuaur des données
artificielles telles que présentées dans la seffidn 4.1dQ@wsées artificielles peuvent
ensuite étre utilisées pour mener des séries d'expériemsad a I'évaluation du lo-
giciel. Ces expériences sont présentées dans les sdcibal<4t.

4.1. Protocole expérimental

4.1.1. Données artificielles

La création des données artificielles repose sur 'utibsat’un générateur de
bruit. Etant donné un premier texte en langue naturelle gémérateur de bruit, 'ap-
plication du générateur sur ce texte produit un second @tificiel. Si pendant le
processus de génération du bruit, on enregistre les mafiszeffectuées sur le pre-
mier texte, on obtient finalement un alignement de référente les deux textes.

On dispose de quatre opérations de modification du premier tesuppression
d’'un bloc de texte, insertion d’un bloc, remplacement d'lockpar un autre, et dé-
placement d'un bloc d’une position vers une autre. On défiaitir chacune de ces
opérations, un taux de modification et on les applique a teudt jusqu’a ce que le
taux de chacune soit atteint.
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Pour cela, pour chaque opération effectuée sur le premieg, ten choisit, au
hasard, pour les insertions, suppressions et remplacenteposition de I'opération
dans le texte, et la longueur du bloc concerné (pour les @raplents, la taille des
deux blocs reste identique). Pour les déplacements, ositlagposition et la longueur
du bloc déplacé, ainsi que la position a laquelle il doit 8&placé. Pour les insertions
et les remplacements, on choisit une séquence de mots,alegladur spécifiée par le
tirage aléatoire, dans un dictionnaire du francais.

Finalement, on appelleu de données artificiellde triplet composé du premier
texte, du second texte bruité et de leur alignement de méférd&n répétant les tirages
aléatoires, on obtient les jeux de données artificiellesseaires.

Nous utilisons deux textes, sur lesquels appliquer le gdaér de bruit, de tailles
différentes; ce qui donne deux types de jeux de donnée<iaitds. Le premier est
un texte d’environ 40 000 caracteres, pour 9 pages. Le sezsind e Mystére de la
Chambre Jaune de Gaston Leroux; il comporte environ 500 000 caracteras; p
350 pages en édition de poche. Pour les séries d'expériameede premier jeu de
données, on lance 40 expériences afin de calculer les mayeesalifférentes me-
sures, et pour le second on lance 20 expériences. Nous namsnéorénavant ces
jeux de données par leur taille, soit les jeux de données #eet®00 K.

Dans les expériences suivantes, lorsque nous ne présemwiess résultats avec
le jeu de données de 40 K, c’est parce que les résultats sonédhe ordre que ceux
du jeu de données de 500 K, et n'apportent pas d’informatipplgémentaire.

Toutes les expériences sont exécutées sur un Pentium 4 Cadedceé a 2,66 GHz
et doté de 3 Go de RAM.

4.1.2. Mesures d’évaluation

Pour évaluer MEDITE, des séries d’expériences sont laraféede tester les pa-
rametres de la méthode et de comparer celle-ci a d’autresthignes.

Pour chaque expérience, un jeu de données artificiellegnrét@aléatoirement et
donné en entrée de I'algorithme a évaluer. Celui-ci aligrsedeux textes, et grace a
I'alignement de référence, les mesures de précision ettappt calculées au niveau
des caractéres. On moyenne ensuite sur la série d’expésienc

Pour cela, on considére le probléme d’alignement comme obl¢gme de clas-
sification, ou les invariants, déplacements, remplacesenppressions et insertions
sont cing classes, avec lesquelles I'algorithme & évaloietiqueter chaque carac-
tere des deux textes a aligner. Ainsi, I'alignement de etfée correspond a un en-
semble d’étiquettes de référence, non¥ti,..;. De méme, 'algorithme a évaluer
produit un ensemble d’étiquettes, nom#téy,, ;. Une fois I'alignement produit, et
grace a I'alignement de référence, on peut vérifier si lasel@® chaque caractére est
correcte, ce qui donne, pour chaque classe, les qua#titég, N étig .. ON norma-
lise ensuite suivant I'alignement produit par I'algoritarou suivant I'alignement de
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référence, pour obtenir respectivement les mesures desjoréet rappel, propres a
chaque classe, soit :

étiqsys N étig..;  Nombre d’étiquettes correctes

Précision= = — .
Etiqays Nombre d’étiquettes produites
Rappel— €tigsys N €tigrey _ Nombre d'étiquettes correctes
Etigres Nombre d’étiquettes correctes existantes

Finalement, on calcule les scores globaux de précisiompgetal’un alignement en
combinant les mesures des cing classes suivant leur pageatf, définia priori
par le taux de modification du jeu de données artificielles.dRample, pour une
expérience ou 10 % de bruit de chaque type estinséré, ombhiteécision = 0,6 x
Précinyv +0,1 X Précpgp+0,1 X Précsyp+0,1 X Précins+0,1 X PrécrEmp.

4.1.3. Plan d’expérience

Les expériences menées sont de deux types : d'une part nolgitams évaluer
les parametres de notre méthode, et d’autre part la compdarautres aligneurs.

Par parameétres de notre méthode, nous entendons les choittahiques que
nous avons faits dans notre méthode. Nous allons ainsi fapa@r a d’autres choix
possibles et les évaluer grace au protocole décrit ci-de€3es choix sont essen-
tiellement concentrés sur les étapes 1 de recherche détigiset2.1 de résolution
des recouvrements, 2.2 d'alignement des répétitions,let&ape récursive. Dans
les section§412 €14.3, nous présentons les expérienediseslaux étapes 1 et 2.1
respectivement. Faute de place, nous ne présentons papéaeaces relatives aux
étapes 2.2 et 3.1. Celles-ci sont présentées dans (Bdatd2dl07).

Les étapes de pré et post-traitement ne présentent pasewntaita choix. Reste
I'étape 3.2 de complétion de I'alignement; la recherchemtesrtions et suppressions
semble naturelle. La recherche des remplacements esséait@nt I'heuristique dé-
crite précédemment (voir sectibn314.2) ; une recherche miécise nécessiterait des
critéres plus linguistiques non intégrés a notre méthode.

Le second type d’expérience consiste & comparer MEDITE i& &natres algo-
rithmes. Le premier est I'algorithme glouton de calcul delistance d’'édition avec
déplacements de (Shapira et Storer, 2002). Nous avons éeetjalgorithme dans la
section®. Le deuxieme est I'algorithme de (Feng et Manm&8@6). Nous avons
implémenté une version modifiée de cet algorithme prenacbemte les déplace-
ments. Le troisiéme algorithme est une version modifiée d®ME qui reproduit
I'approche la plus utilisée par les aligneurs par fragmerést-a-dire sans I'étape 2.1
d’élimination des recouvrements.

Ce dernier algorithme compense le fait qu'’il ne nous a pap@séible de nous
comparer aux aligneurs par fragments développés en biaiatique. En effet, ceux-
ci ont été concus afin de comparer des séquences d’ADN ou déirmas, et non
des séquences en langue naturelle. Nous en avons testé (MaxID, MUMmer,
Shuffle-LAGAN et Mauve), et constaté deux causes d’'erresmst:les applications
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refusent de lire un fichier avec un alphabet non reconnujlss®@tproduit une erreur
ultérieurement qui est également due a un probléme reldifipabet.

Nous n’avons pas de résultats quantitatifs avec d’autigeealrs commerciaux,
du type de celui intégré dans Microsoft Word. Dans ces agipdins, I'alignement
produit par I'application est disponible uniquement grada visualisation a I'écran.
Il serait trés fastidieux d’extraire les données d’aligeamsous un format traitable
automatiquement. Or, cela est nécessaire pour mener désenges d'évaluation
guantitatives suivant le protocole proposé. Toutefoisyrme nous I'avons mentionné
dans la sectioBl1, nous avons pu constater qualitativemante genre d’aligneurs
obtenait de mauvais résultats (Bourdaillet et Ganasci@6 R0

4.2. Evaluation de I'étape 1 de recherche des répétitions

Dans cette expérience, nous remplacons l'algorithme depié&1 de recherche
des SMER par un algorithme de recherche des n-grammes ségtépéésents dans
les deux textes. Rappelons qu’'un n-gramme est une séquemcedts consécutifs.
L'algorithme recherche les n-grammes répétés au moinsaimddns les deux textes ;
ceci s’effectuant en un temps linéaire par rapport a lzetddls textes. Nous faisons va-
rier la taille des n-grammes répétés recherchés de 1 a #acttise que I'on recherche
des séquences répétées de 1 a 4 mots.

La figure[® présente les résultats pour le jeu d’essai de 40nkcdDstate qu’en
recherchant les SMER plutdt que les n-grammes, les tauxédespn sont entre 2 et
10 points supérieurs, et les taux de rappel entre 3 et 42gsupErieurs.

Les courbes de rappel sont trés contre-intuitives : les SMERJe bons résul-
tats, puis les 1-grammes moins, jusqu’aux 4-grammes guesmhoins bons taux de
rappel. En examinant, dans l'interface graphique de MEDrEalignement obtenu
avec 60 % de bruit avec la recherche de 4-grammes, on commatatdiatement que
I'alignement est trés mauvais. Ceci est d{ au fait que lgssesont tellement modi-
fiés qu'il existe peu de 4-grammes répétés entre les deusstprt ce sont les blocs
invariants et déplacés trouvés par I'algorithme. En examties matrices de confu-
sion, on constate qu’en effet, les invariants et déplacésrmmt trés mal classés, ce
qui confirme le mauvais alignement. En revanche, en rechatates 1-grammes, ce
probléme disparait puisqu'il reste toujours un taux suffiske 1-grammes répétés.

La recherche des SMER permet en fait de trouver les rép®itie taille adé-
quate, ce qui fait chuter le nombre de répétitions. Au cangtr@n recherchant des
1-grammes, on trouve un nombre trés important de rép&itioaci fait augmen-
ter trés fortement les parametresle nombre d’occurrences de répétitionsy ete
nombre d’'appariements possibles entre répétitions, @aeérhps de calcul beaucoup
plus long.

La figurel® présente les résultats pour le jeu d’essai de 5@nkconstate exacte-
ment les mémes phénomenes, et ce pour les mémes raisons.



Précision

Précision

78 TAL. Volume 50 — n° 1/2009

350 T
SMER —+—
. 300 | 4-gram .
T 3-gram --—-*---
2-gram &
i 1. 20 1-gram 7
1]
T 18 200} .
18& g
14 1 € 150 B
4 E - e
50 |- R 100 B
7 40 g 50 | g
oa
40 I I I 1 30 I I I I 0 P e PR I
0 20 40 60 80 100 0 20 40 60 80 100 0 20 40 60 80 100
% Bruit % Bruit % Bruit

Figure 5. Test des algorithmes de recherche des répétitions aveg tégssai de 40 K
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Figure 6. Test des algorithmes de recherche des répétitions avewld'@ssai de
500 K

Avec les SMER le temps d’exécution croit en fonction du b@itand il y a peu de
bruit, la taille des SMER est longue, ce qui réduit leur nogrtotal et le temps d’ali-
gnement ultérieur. Quand le bruit augmente, la taille magates SMER diminue, ce
qui fait qu'ils sont plus susceptibles d’'étre répétés, prmant ainsi 'augmentation
des parameétresetr.

En revanche, le nombre de 4-grammes diminue en fonctionwtigmur la raison
évoquée précédemment; ainsi, lorsqu’il existe trop dethifui'y a presque plus de
blocs a aligner, d’ou la rapidité d’exécution, et les masvasultats.
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Figure 7. Test des algorithmes d’élimination des recouvrements ajet d’essai de
500 K

Pour les 2-grammes, nous avons arrété I'expérience aprésre8 heures de cal-
cul pour 4 % de bruit.

Cette expérience montre clairement que la recherche desRSHthne de
meilleurs taux de précision et rappel, dans tous les casiti®’ @art, les temps d’exé-
cution augmentent en fonction du bruit, du fait de 'augmaéioh du nombre de
SMER. Pour les n-grammes, les résultats sont moins bonsseeinps de calcul
prohibitifs.

4.3. Evaluation de I'étape 2.1 de résolution des recouvrements

Dans cette expérience, nous comparons notre algorithrfimdiétion des recou-
vrements présenté dans la secfion-8.3.1, et nommé C dansitalga deux algo-
rithmes :

— un algorithme d’élimination des recouvrements avec daatibn naive, nommé
CN : les recouvrements entre SMER sont tous comparés deuxxgetéliminés s'ils
existent; ce processus est itéré jusqu’a éliminationéatak recouvrements;

— un algorithme d’élimination des recouvrements sans doation, nommé SC :
les recouvrements entre SMER sont examinés suivant leue oi@hsAB ; chaque
recouvrement est résolu de facon locale sans coordonnésslation avec les autres
occurrences du SMER; ce processus est itéré jusqu’a élimrriatale des recouvre-
ments.

La figurelT présente les résultats pour le jeu d’essai de 50oi¢e algorithme
améliore légérement les taux de précision et rappel, d’axirnam 2 points, par
rapport a la version avec coordination naive (CN). En relvanta complexité de
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celui-ci ne permet pas le passage a I'échelle, car elle est(en+ n + s?) contre
O(m +n + (s + «)log(s + «)) pour C.

Par rapport a la méthode sans coordination (SC), notreiddgee améliore la pré-
cision de 1 & 5 points et le rappel de 8 a 10 points. Ceci mdmitérét de coordonner
I'élimination des recouvrements d’'un SMER : sans cela, amdmombre de répéti-
tions sont perdues et la qualité de I'alignement décroiefoent.

Cette expérience montre clairement le gain de I'élimimatioordonnée des recou-
vrements entre SMER par rapport a la méthode sans cootnBie plus, elle justifie
I'usage de l'artillerie algorithmique déployée par rag@oune stratégie plus naive.

4.4. Comparaison a d'autres aligneurs

Dans cette section, notre méthode est comparée a trois algaithmes.

Le premier est I'algorithme glouton de calcul de la distad‘@slition avec dépla-
cements de (Shapira et Storer, 2002). Le principe de I'églyoe est de rechercher la
plus longue sous-séquence communeddet B, de la remplacer par un caractere
n'appartenant pas 8, et d'itérer ce processus jusqu’a ce qu'il n'y ait plus dessou
séquence commune entfeet B. La distance d’'édition (simple) est alors calculée.
Puis, grace aux appariements de sous-séquences commenifdsl lors de la pre-
miére étape, les déplacements de blocs sont identifiés,iqeeguet de trouver un
alignement ded et B avec déplacements de blocs. Les auteurs démontrent que I'al
gorithme a une complexité quadratique®@tmn) et qu’il approxime le calcul de la
distance d’édition avec déplacements a un facteub @og n) pres.

Le deuxieéme est I'algorithme de (Feng et Manmatha, 2006¥galue la perfor-
mance d'un OCR en comparant les sorties de I'OCR a une vetsiie existante
du livre numérisé par 'OCR. C’est un probléme d’alignemmonolingue proche du
nodtre car les données sont fortement bruitées (méme s’d pgs de déplacements) et
la problématique de passage a I'échelle est prise en coMptes avons implémenté
une version modifiée de cet algorithme prenant en comptelgiscements.

Le principe de cet algorithme est proche du principe degf@iment par fragments.
Dans un premier temps, les hapax présents dans les dewnség®nt recherchés.
lIs constituent les fragments de I'alignement et corresigoh & notre recherche de
SMER. Ces hapax sont alignés en utilisant un Modéle de Ma@axshé (HMM).
Dans un second temps, une étape récursive est appliquéesédasnces de mots
entre une méme paire d’hapax sont alignées avec un HMM. Hefirséquences de
caracteres situées entre une méme paire de mots alignélédapes précédente, sont
alignées avec un HMM. Nous avons ajouté une fonction peamiede rechercher les
déplacements. Une fois I'alignement effectué, elle vésifiexiste des répétitions non
colinéaires a la séquence de blocs invariants, auquel cks @onsidére comme des
déplacements. De plus, comme dans notre algorithme, legimss et suppressions
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Figure 8. Comparaison avec d’autres algorithmes avec le jeu d’essai@K

qui présentent un ratio de leur taille supérieur a un cedainl sont appariées et
deviennent des remplacements.

Le troisieme algorithme est désigné par I'acronyme AFB,rmignement par
fragments de base. C’est une version modifiée de notre #igoFiqui reproduit I'ap-
proche de base de I'alignement par fragments telle qusétlien bioinformatique.
Dans cette version, les recouvrements entre SMER ne sonégalsis par I'étape 2.1
de notre méthode. En conséquence, lors de I'étape 2.2 wéatignt des répétitions,
deux répétitions se chevauchant ne peuvent étre séleégsnni pour faire partie de
la séquence des blocs colinéaires, les invariants, ni teedes blocs non colinéaires,
les déplacements. Cette approche correspond a la séldetioagments utilisée dans
AVID, Shuffle-LAGAN, Mauve, ou CHAINER. AFB a une complexitémporelle
enO(T'logT’) avecT’ = m + n + slogs + rlogr, et une complexité spatiale
enO(U'logU’) avecU’' = m + n + s + r, ce qui est inférieur a la complexité de
MEDITE.

4.4.1. Jeu d’'essai de 40 K
La figure[® présente les résultats de I'expérience pour ld'gEssai de 40 K.

MEDITE a une précision entre 2 et 16 points supérieure & AFBng et Man-
matha, 2006) et (Shapira et Storer, 2002). La rappel est éntt 6 points supérieur
a AFB, et entre 10 et 24 points supérieur a (Feng et Manmaf@6)2 (Shapira et
Storer, 2002) a un mauvais rappel autour de 40.

(Shapira et Storer, 2002) a une complexité¥mn), d’ou ses temps d’exécution
trés longs. L'algorithme est incapable de passer a I'éehgbn intérét est sa simplicité
et son approximation de 'erreur du calcul de la distanceditign avec déplacements.
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Figure 9. Comparaison avec d’autres algorithmes avec le jeu d’ess&@D K

4.4.2. Jeu d’essai de 500 K
La figure[® présente les résultats de I'expérience pour ld’Essai de 500 K.

MEDITE a une précision entre 2 et 16 points supérieure & ARBri@ment par
fragments de base) et entre 2 et 25 points supérieure a (E&fanenatha, 2006). Le
rappel est entre 2 et 16 points supérieur a AFB et entre 10 pbRf}s supérieur a
(Feng et Manmatha, 2006). Cela signifie que les alignementiufis par MEDITE
sont meilleurs que ceux d’AFB et (Feng et Manmatha, 2006).

La comparaison entre MEDITE et AFB montre clairement l'iétéd’inclure
I'étape 2.1 de résolution des recouvrements et de ne pae s@ttenté d’une adap-
tation a I'identique de I'alignement par fragments utiles# bioinformatique pour le
TAL. Bien que la complexité temporelle d’AFB soit meilleugae celle de MEDITE,
les temps d’exécution d’AFB sont moins bons. Comme moinsrdgnfients coli-
néaires peuvent étre sélectionnés comme invariants paylaFRle I'étape récursive,
les sous-séquences entre deux paires de blocs invariarsgadifs sont plus longues.
Ceci a deux conséquences : d'une part les sous-séquencparéas récursivement
sont plus longues, et d’autre part, la profondeur des appelgsifs augmente. Ces
deux facteurs expliquent I'accroissement des temps digi@t, malgré la meilleure
complexité théorique.

On constate que (Feng et Manmatha, 2006) a un temps d’e@@aii croit de
facon non linéaire en fonction du bruit. En effet, quand l@taugmente, I'alignement
au niveau des caractéres par le HMM est effectué plus sougerqui fait croitre le
temps d’exécution de cet algorithme.
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4.4.3. Discussion

Cette expérience montre que MEDITE a de meilleurs résujtatdes algorithmes
de (Shapira et Storer, 2002), (Feng et Manmatha, 2006) et AFB

L'algorithme de (Shapira et Storer, 2002) est un algoritigho@ton trés simple de
calcul de la distance d’édition, donc ce résultat est logmuvu de la technique large-
ment plus sophistiquée d’'alignement par fragments que atilisons. En revanche,
c’est un algorithme d’approximation de la distance d'éditavec déplacements a un
facteur erO(log n) prés. Au vu des résultats en précision et rappel de cetteierpé,
et bien que notre algorithme ne calcule pas la distancetdédivec déplacements,
on peut émettre I'hypothése que notre algorithme obtieatnailleure approximation
de la distance d'édition avec déplacements. En revanchesemble trés difficile a
démontrer étant donné le caractere heuristique de notieoahet

Les résultats meilleurs qu’AFB, la méthode d’alignementfpegments de base,
sont plus significatifs. En effet, cela valide notre choiidlure I'étape 2.1 de résolu-
tion des recouvrements entre SMER. Cette étape améliorsexdament les aligne-
ments en termes de précision et rappel, mais accéléere égatibra temps d’exécution.

Enfin, les résultats meilleurs que (Feng et Manmatha, 200&) aussi intéres-
sants. D’une part, la technique de (Feng et Manmatha, 2@D@je technique proche
de l'alignement par fragments, différente de la ndtre maecales objectifs com-
muns : aligner des livres entiers, au niveau des caracteegsum temps raisonnable.
En revanche, ils ne recherchent pas les déplacements, ®amons modifié cet algo-
rithme pour ajouter cette fonctionnalité. Néanmoins, ia@pe de I'algorithme reste
le méme. Cet algorithme est donc un algorithme qui traiteproblématique proche
de la nétre, et de plus avec une technique relativement pr(ttepté I'utilisation
des HMM).

D’autre part, Feng et Manmatha ont concu cet algorithme ingtae chercheurs
invités chez Google. On peut supposer qu'il est maintentligéudans le cadre du
projet de bibliothéque numérique Google Book. En effet,sd@eng et Manmatha,
2006), le but des auteurs est d’aligner la sortie de 'OCRhdiwre numérisé et une
version électronique de référence du méme texte. Ceci monkle étre un gage de la
qualité de cet algorithme, et le fait que nous ayons de noedllegsultats nous semble
trés intéressant.

5. Conclusion

Dans cet article est présentée la problématique de I'aligmé textuel monolingue
avec recherche de déplacements. Afin de répondre aux génétitu texte et face au
manque d’applications d’alignement avec déplacementss awons proposé l'algo-
rithme d’alignement détaillé ci-dessus et implémenté datmyiciel MEDITE. Celui-
ci est fondé sur I'approche de I'alignement par fragmentehippée en bioinforma-
tique. Nous I'avons adaptée pour traiter les textes en kmgturelle. L'évaluation
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expérimentale démontre nos meilleurs résultats face @drdres approches. Elle au-
torise la recherche de déplacements a grande échelle dautexties en langue natu-
relle. Or, a notre connaissance, il n’existe pas d’aligmpeumettant de rechercher les
déplacements dans les textes en langue naturelle de fagcisget efficace.

Le parti pris trés algorithmique de ce travail difféere caldsablement des deux
grandes approches utilisées généralement en TAL : lirgueset a base d’apprentis-
sage machine. Nous avons cherché a démontrer que cettebppauvait se révéler
fertile. Les travaux d’algorithmique textuelle sont tréshes et leurs applications se
trouvent majoritairement en bioinformatique. Nous pessque c’est Ia un gisement
d’idées fort intéressantes pour le TAL.

Le logiciel MEDITE est maintenant utilisé par les génétisielu texte pour com-
parer les brouillons d’écrivains. Des études génétiques®nonduites avec son aide
(Fenoglio, 2007 ; Fenoglio et Ganascia, 2007 ; Mahrer, 2@d&plus, I'alignement de
versions de livres entiers est maintenant possible autqueahent et sans effort. Ceci
a permis le développement d’'un projet en cours d’éditionaesres complétes de
Charles Ferdinand Ramuz, le grand écrivain Suisse Romadd@lulut du X>¢€ siécle.
MEDITE permet de comparer les différentes versions de ahdeuses romans; en
effet Ramuz a réécrit en grande partie ses ouvrages a chagégigon. Ce travail au-
tomatisé d’'établissement des variantes pour des ceuvrgdét@siest une réalisation
importante en littérature et dans le monde de I'éditionrddigue.
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