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Arbre des suftixes

y=y[0..n-11$ = y[0..n]

arbre de suffixes de y : S(»)



On confond les nceuds de 1’arbre avec la
concaténation des ¢tiquettes de la racine au
nceud.

Tous les nceuds internes sont des fourches (au
moins 2 successeurs).

profiw) = w|

lien suffixe : suf(aw) = w.

tete(0) =€

téte(j) = plus long prefixe de y[j..n] preéfixe de
yli.n] aveci <j.



Observation 1

Soit w une fourche de S(v).
Alors 1l existe une position i sur y telle que
w = tete(i).



Observation 2

Soit i une position sur J.
Alors téte(i) est une fourche de S(v).



Soit w une fourche de $(y) on note
positionTete(w) le plus petit entier i tel que
w tel que téete(i) = w.

Autrement dit, i est la position de la deuxieme
occurrence de w dans y.



Observation 3

Soit (w,u,wu) une branche de S(y) avec wu une
fourche.
Alors u = y[i..i+(-1] avec
[ = positionTeéte(wu) + prof(w)
et
¢ = prof(wu) — prof(w).



Observation 4

Soit (w,u,wu) une branche de S(y) avec wu = y[j..n]
une feuille.

Alors u = y[i..n] avec
[ =]+ prof(w).



Chaque feuille y[j..n] est identifi¢e par la position j.

Soit g le nombre de fourches de $(»).

Soit by,b,.. .,bq_1 la liste des fourches dans 1’ordre

croissant des positions de téte :
positionTete(b,) < positionTete(b., ).

num(b,) = i (num(b,) = €)



S1 u et w sont deux fourches distinctes alors
positionTeéte(u) # positionTete(w).

Pour toute fourche aw de S(y), w est aussi une
fourche et

positionTeéte(aw) + 1 > positionTeéte(w).



Une fourche aw est un petit nceud ssi
positionTéte(aw) + 1 = positionTéte(w).

Une fourche aw est un grand nceud ssi
positionTete(aw) > positionTeéte(w).

La racine est soit petite soit grande.



Observation 6
Soit aw une fourche de S(v).

S1 aw est un petit nceud alors
num(aw) + 1 = num(w).

S1 num(aw) = g-1 et g > 1 alors
aw est un grand nceud.



On peut partitionner les fourches b,,b,,...b,; en
chaines de z¢ro ou plusieurs petits nceuds suivis par
un seul grand nceud.

Une chaine une suite b,,...,b, de fourches telles que :
* b, n’est pas un grand nceud ;

* bg,...,b, sont des petits noeuds ;

* b, estun grand nceud.



Observation 7

Soit bg,. ..,b,une chaine.
Alorspourg<i<d-lona

+ profib) = profib,) + (d )

* positionTete(b,) = positionTete(b,) — (d — i)
* suf(b,)=b+1



Arbre des suffixes

y = atat$

at $

at$ $ at$ $



Arbre des suffixes

y = atat$
l premier fils i $
at
atatd

frére atp tat$
droit



atat$ | tat$ | at$ t$ $
jlol1]2|3]4
Fj1| 2 | 3 | nil | nmil | nil

fourche | € at t
num 0 1 2
premier
fils 1 0 1
ere | opit |2 | 4
prof 0 2 1
position
Tete 0 2 3
suf 2 1




Arbre des suffixes

fourches

4 nil 0 Ilv 0 7o

racine at
petit noeud

feuilles
0 1 2 3 -
2 | 3 | nil | nil | nil
atat$ tat$ at$ t$§ $

grand noeud

10+5 = 15 entiers




Taille des diffférentes implantations

. Mc Creight 2n+5(gtp)
. Listes chainées n+5(gtp)

. Table de hachage 4n + 3(gtp)
- Listes chainées améliorées n+2g+dp

- Table de hachage améliorée 3(ntp)

- n : longueur de la séquence
- g : nombre de grands noeuds

- p : nombre de petits noeuds
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Résultats expérimentaux
Mb Mo exact H<5 E<5

B. subtilis 4,02 55,60 18,80 18,86 18,88
E. coli 442 61,19 20,66 20,89 20,98
H. sapiens XXII 32,06 443,04 185,88 186,71 187,33
- A. thaliana Il et IV 35,47 490,23 226,43 227,30 227,64
C. elegans 92,40 1277,27 762,44 767,31 769,86

400 MHz, 2 Go RAM
espace = 13,82n
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