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1 Contexte et problème
D’une part, les programmes industriels actuels nécessitent le développement de logiciels

de plus en plus complexes et de très bonne qualité du point de vue de la maintenabilité et de la
réutilisabilité. Dans l’industrie, le coût de la maintenance est estimé à 50% et 75% de son coût
total [5]. On estime également que plus de la moitié de cette maintenance est consacrée à la
compréhension du programme lui-même [2]. D’autre part, le développement des programmes
libres peut être réalisé par des milliers de développeurs répartis sur toute la planète. La commu-
nauté, qui s’intéresse à la compréhension de programmes, a donc un défi de taille : comment
aider les développeurs à saisir toute la complexité de ces programmes pour réaliser leurs chan-
gements sans introduire de bogues ou aller à l’encontre des choix de conception ?

2 Solution
L’étude de l’historique et de la phylogénie de programmes sont deux volets de recherche

intéressantes permettant d’offrir aux développeurs une vision précise mais simplifiée du pro-
gramme dans le temps afin d’en faciliter la compréhension, la réutilisabilité dans les règles de
l’art et de diminuer les erreurs lors de son évolution [6, 1]. Il a été démontré, dans un travail
précédent [3], qu’il est possible de représenter de façon unique un programme sous la forme
d’une chaîne de caractères représentant les classes du programme et les relations entre celles-
ci. Ainsi, pour étudier l’historique et la phylogénie des programmes, nous proposons d’utiliser
des algorithmes développés dans la communauté en bioinformatique et de les adapter/appliquer
au problème de l’étude de l’évolution de grands programmes, en deux volets :
Étude de l’historique de programmes qui consiste en l’étude des différentes versions d’un
même programme dans le but d’en identifier et d’en comprendre les composantes essentielles.
Dans ce volet, l’extraction de patrons récurrents dans l’histoire d’un programme est une direc-
tion de recherche intéressante pour répondre, par exemple, aux questions : (1) Quels sont les
éléments stables/instables ? (2) Quels éléments changent fréquemment ensembles ? (3) Pour-
quoi le changement a-t-il été fait ? Notre méthodologie consiste donc d’abord à généraliser
l’algorithme vectoriel développé précédemment [3] pour l’alignement global de séquences à
un algorithme vectoriel pouvant faire de l’alignement local (ce qui permettra de répondre à la
question (1). Ensuite, étant donné les résultats de différences (respectivement de similarités)
entre deux versions d’un même programme, on pourra facilement identifier tous les fichiers qui
changent (respectivement, ne changent pas), répondant ainsi à la question (2). Finalement, la
question (3), il faut pour pouvoir y répondre connaître les patrons récurrents d’évolution (e.g.,
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patrons de changements) dans l’historique d’un programme. Ces patrons pourront alors former
un langage qui inclura l’intention des développeurs et les conséquences de leurs présences.
Étude phylogénique des programmes qui consiste en la création d’algorithmes pour la
construction d’un réseau phylogénique des versions d’un programme. Les chaînes de carac-
tères de différentes versions d’un programme vont contenir des différences dues à la recombi-
naison de certaines parties des chaînes, c’est-à-dire à des changements dans l’architecture et
l’implantation des programmes. Premièrement, il faut alors adapter et/ou appliquer des algo-
rithmes efficaces produits dans le domaine de la bio-informatique pour créer ces réseaux en se
basant premièrement sur un principe de parcimonie (i.e., si on a une composante A dans une
version i d’un programme qui est changée en une composante B dans la version i+1, ce chan-
gement comptera pour 1 seul changement même si, possiblement, la séquence de changement
était plutôt A changé en C puis en B). Cette adaptation, nous permet de d’étudier la similitude
entre différents grands programmes, dans le but de dégager les similarités et interconnexions,
par exemple, d’en le but d’identifier les parties communes entre programmes pour éventuel-
lement déceler du code dupliqué ou expliquer la filiation entre programmes. Deuxièmement,
il faut définir les équivalents informatiques des exons (parties d’un ADN codant une carac-
téristique de l’organisme) et introns (parties tampons entre deux exons) pour, par exemple,
permettre d’identifier les parties stables et instables.

3 Conclusion
L’idée d’utiliser et de généraliser des algorithmes de bioinformatique dans le contexte de

génie logiciel est, selon nos connaissances, complètement nouvelle et très prometteuse. Nous
voyons également l’impact que nos deux volets de recherche aura sur la compréhension de
programmes, la collaboration sur des projets de développement à code source libre ainsi que
sur l’identification de code commun entre versions et programmes différents, pour ainsi réduire
les coûts de maintenance.
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Summary
Maintenance of large software systems is a costly activity because their chaotic evolution impedes their compre-

hension and modification. A study of their evolution could decrease the costs. Our work aims at developing evolution
analysis techniques (history and phylogeny), by adapting bioinformatics algorithms.


