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2 Université de Rouen, LITIS EA 4108, 76821 Mont-Saint-Aignan Cedex, France,
Thierry.Lecroq@univ-rouen.fr,

3 INSA-Rouen, LITIS EA 4108, BP 08 - 76801 Saint-Étienne-du-Rouvray, France,
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Résuḿe : Nous présentons une nouvelle heuristique pour calculer des aligne-
ments globaux et locaux de motifs en deux dimensions par programmation dyna-
mique. Cette méthode consiste en une généralisation desformules de récurrence
utilisées pour les alignements de séquences.À notre connaissance, cette étude
est la première qui considère le calcul d’alignements locaux de motifs 2D qui
plus est avec des scores quelconques. Nous avons évalué cette méthode sur la
recherche de motifs répétés sur des annotations de dialogues entre parents et en-
fants de quatre ans lors de la narration de deux histoires enfantines. Nous avons
pu mettre en évidence un motif commun à plusieurs dialogues.

1 Introduction

La programmation dynamique est une technique utilisée dans de multiples applica-
tions, voir par exemple Lemaı̂treet al. (2002); Hansenet al. (2004); Szer & Charpillet
(2006); Sutton (1990). Les mots (séquences de symboles appartenant à un alphabetΣ)
peuvent être facilement comparés à l’aide de cette technique. Des applications de ce
problème incluent la bioinformatique, le traitement automatique de la langue naturelle
ou bien le traitement de la parole. Les arbres peuvent aussi ˆetre comparés en utilisant
des techniques similaires. Le lecteur peut se référer à Sankoff & Kruskal (1999) pour
de plus amples détails. Il y a un grand nombre de travaux considérant la recherche
exacte ou approchée en deux dimensions : étant donnés un motif X et un texteY , tous
les deux en deux dimensions, trouver les occurrences deX dansY (voir Amir et al.
(1994); Kärkkäinen & Ukkonen (1994); Amir & Farach (1997)). Il y a eu des efforts
pour indexer des matrices en utilisant des arbres de suffixesou des tables de suffixes
(Giancarlo & Grossi, 1997; Kimet al., 2003; Naet al., 2007) mais ces index permettent
de trouver des répétitions exactes et la généralisation pour trouver des motifs approchés
est loin d’être immédiate. Très peu d’attention a été portée sur l’alignement de matrices
à deux dimensions bien que les applications de ce problèmeincluent des domaines
fondamentaux comme la fouille de donnés ou le traitement des images. Krithivasan
& Sitalakshmi (1987) considère des motifs en deux dimensions de même taille alors
que Baeza-Yates (1998) considère seulement l’alignementglobal de deux motifs en
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deux dimensions.̀A notre connaissance, le présent article constitue la première tenta-
tive pour formaliser le calcul d’alignements locaux de deuxmotifs en deux dimensions
par programmation dynamique. Récemment Arslan (2007) a considéré le problème de
la recherche de plus long sous motifs communs en dimensionsd > 2 mais en utilisant
des techniques différentes.

Nous donnons des formules de récurrence pour calculer des alignements globaux et
locaux de motifs en deux dimensions de taille respectiveM et N en temps et espace
O(M ×N). Pour cela nous devons précalculer les similarités entretous les préfixes de
toutes les lignes et tous les préfixes de toutes les colonnesdes deux motifs. Cela peut
également être effectué en temps et espaceO(M × N).

Une première évaluation de cette méthode sur la recherche de motifs répétés sur
des annotations de dialogues entre parents et enfants de quatre ans lors de la narration
de deux histoires enfantines a été réalisée. Elle a déjà permis d’identifier un motif
significatif dans ces dialogues.

Le reste de l’article est organisé comme suit : la section 2 rappelle les techniques de
programmation dynamique pour l’alignement de séquences ;la section 3 présente la
nouvelle méthode de programmation dynamique pour l’alignement de motifs en deux
dimensions ; la section 4 montre l’évaluation réalisée,enfin la section 5 donne nos
conclusions et des perspectives.

2 L’alignement de śequences

Les alignements sont généralement utilisés pour comparer les séquences. Ils sont
largement répandus en bioinformatique. Ils constituent un moyen pour visualiser la
ressemblance entre les séquences. Ils sont basés sur des notions de distance ou de
similarité. Ils sont usuellement calculés par programmation dynamique. On considère
deux types d’alignements de deux séquencesx et y : les alignements globaux (qui
considèrent la totalité des deux séquences) et les alignements locaux (qui permettent
de détecter le segment dex le plus similaire à un segment dey).
Exemple

A C G − − A
A T G C T A est un alignement global deACGA etATGCTA.

Une solution peut aussi être donnée sous forme de script d’édition comme suit :
Opération séquence résultante
substitution deA parA A
substitution deC parT AT
substitution deG parG ATG
insertion deC ATGC
insertion deT ATGCT
substitution deA parA ATGCTA

2.1 Alignement global

Un alignement global de deux séquencesx et y peut être obtenu en calculant la dis-
tance entrex et y. La notion de distance entre deux séquences est largement utilisée
pour comparer des fichiers. La commandediff d’UNIX implante un algorithme basé
sur cette notion où chaque ligne des fichiers est considér´ee comme un symbole. La
sortie d’une comparaison des deux fichiers effectuée pardiff est le nombre minimum
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d’opérations d’édition (substitution, insertion ou suppression) pour transformer le pre-
mier fichier en le deuxième. Cette commande réalise un alignement global entre les
deux fichiers.

On définit la distance d’édition entre deux séquencesx et y comme étant le nombre
minimum d’opérations d’édition élémentaires pour transformerx eny. Les opérations
d’édition élémentaires sont : substitution d’un symbole dex par un symbole dey,
suppression d’un symbole dex et insertion d’un symbole dey. Il est également possible
de calculer des alignements globaux en utilisant des scoresde similarités plutôt qu’une
distance. Un score est associé à chaque opération d’édition élémentaire. Poura, b ∈ Σ :
Sub(a, b) est le score de la substitution du symbolea par le symboleb, Del(a) est le
score de la suppression du symbolea, Ins(a) est le score de l’insertion du symbole
a. Pour deux symbolesa et b, une valeur positive deSub(a, b) signifie que les deux
symboles sont proches (ou similaires), et une valeur négative deSub(a, b) signifie que
les deux symboles sont éloignés (ou dissimilaires). Nouspouvons maintenant définir le
score d’édition généralisé entre deux séquencesx ety pard(x, y) = max{score deγ |
γ ∈ Γx,y} où Γx,y est l’ensemble de toutes les séquences d’opérations d’édition qui
transformentx eny, et le score d’un élémentγ ∈ Γx,y est la somme des scores de ses
opérations d’édition élémentaires.

Pour calculerd(x, y) pour deux séquencesx et y de longueur respectivem et n,
on utilise une table à deux dimensionst à m + 1 lignes etn + 1 colonnes telle que
t[i, j] = d(x[0 . . i], y[0 . . j]) pouri = 0, . . . , m − 1 andj = 0, . . . , n − 1. Il s’ensuit
qued(x, y) = t[m − 1, n − 1].

Les valeurs de la tablet peuvent être calculées en suivant les formules de récurrence
pouri = 0, 1, . . . , m − 1 et j = 0, 1, . . . , n − 1 :

t[−1,−1] = 0, t[i,−1] = t[i− 1,−1]+ Del(x[i]), t[−1, j] = t[−1, j − 1] + Ins(y[j]),

t[i, j] = max







t[i − 1, j − 1] + Sub(x[i], y[j]) ,

t[i − 1, j] + Del(x[i]) ,

t[i, j − 1] + Ins(y[j]) .

La valeur à la position(i, j) de la tablet ne dépend que des valeurs aux trois positions
voisines(i − 1, j − 1), (i − 1, j) et (i, j − 1) (voir Crochemoreet al. (2007)).

Une application directe de la formule de récurrence ci-dessus donne un algorithme
en temps exponentiel pour calculert[m − 1, n − 1]. Cependant la totalité de la table
t peut être calculée en temps quadratique, par une technique connue sous le nom de
« programmation dynamique». C’est une technique générale qui peut être utilisée pour
résoudre différents types d’alignements.

Un alignement optimal (de score maximal) peut alors être produit. Cela consiste
à effectuer un tracé arrière du calcul des valeurs de la table t à partir de la position
(m − 1, n − 1) jusqu’à la position(−1,−1).

2.2 Alignement local

Calculer un alignement local de deux séquencesx ety consiste à trouver le segment
dex qui est le plus similaire à un segment dey.

Le score local d’édition de deux séquencesx ety est défini par :
s(x, y) = similarité maximale entre un segment dex et un segment dey.

Pour calculers(x, y) pour deux séquencesx et y de longueur respectivem et n,
nous utilisons une table à deux dimensionstS à m + 1 lignes etn + 1 colonnes telle
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que tS [i, j] = max{s(x[ℓ . . i], y[k . . j]) | 0 ≤ ℓ ≤ i et0 ≤ k ≤ j} ∪ {0}, pour
i = 0, . . . , m − 1 et j = 0, . . . , n − 1. Doncs(x, y) = valeur maximale danstS .

Les valeurs de la tabletS peuvent être calculées avec les formules de récurrence
suivantes : pouri = 0, 1, . . . , m − 1 et j = 0, 1, . . . , n − 1 :

tS [−1,−1] = tS [i,−1] = tS [−1, j] = 0

tS [i, j] = max











tS [i − 1, j − 1] + Sub(x[i], y[j]) ,

tS [i − 1, j] + Del(x[i]) ,

tS [i, j − 1] + Ins(y[j]) ,

0 .

Calculer les valeurs detS pour un alignement local dex et y peut être fait en temps
et espaceO(mn). Retrouver un alignement local peut être fait d’une manière similaire
au cas des alignements globaux à ceci près que le tracé arrière doit commencer à une
position d’une valeur maximale danstS plutôt qu’à la position(m − 1, n− 1).

3 Alignement de motifs 2D

Considérons maintenant deux motifs rectangulairesX = X [0 . .m1 − 1, 0 . . n1 − 1]
etY = Y [0 . .m2−1, 0 . . n2−1], de taille respectiveM = m1×n1 etN = m2×n2.
Chaque élémentX [i, j] avec0 ≤ i ≤ m1 − 1 et 0 ≤ j ≤ n1 − 1 et Y [k, ℓ] avec
0 ≤ k ≤ m2 − 1 et0 ≤ ℓ ≤ n2 − 1 appartient à l’alphabetΣ.

Nous voulons maintenant calculer le score maximum des opérations d’insertion, de
suppression ou de substitution de symboles individuels pour transformerX enY . Les
symboles peuvent être insérés, supprimés ou substitu´es séparément ou par portion de
lignes ou par portion de colonnes.

3.1 Alignement global

Aligner X et Y en utilisant la programmation dynamique consiste à généraliser les
formules de récurrence utilisées pour l’alignement de s´equences.

Pour cela nous avons besoin de quatre tables à quatre dimensionsDR, DC , IR etIC

définies comme suit pour0 ≤ i ≤ m1 − 1, 0 ≤ j ≤ n1 − 1, 0 ≤ i ≤ m2 − 1 et
0 ≤ j ≤ n2 − 1 :

DR[i, j] =

j
∑

p=0

Del(X [i, p]) et DC [i, j] =

i
∑

p=0

Del(X [p, j])

IR[i, j] =

j
∑

p=0

Ins(Y [i, p]) et IC [i, j] =

i
∑

p=0

Ins(Y [p, j]).

En d’autres termes,DR[i, j] est le score de la suppression du préfixe de longueur
j + 1 de la lignei deX , DC [i, j] est le score de la suppression du préfixe de longueur
i + 1 de la colonnej deX , IR[i, j] est le score de l’insertion du préfixe de longueur
j + 1 de la lignei de Y et IC [i, j] est le score de l’insertion du préfixe de longueur
i+1 de la lignej deY . Les tablesDR etDC peuvent être calculées en temps et espace
O(m1×n1). Les tablesIR etIC peuvent être calculées en temps et espaceO(m2×n2).

Nous allons aussi utiliser deux tables à quatre dimensionsR et C de taillem1 ×
n1 × m2 × n2 definies comme suit :R[i, j, k, ℓ] = d(X [i, 0 . . j], Y [k, 0 . . ℓ]), et
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C[i, j, k, ℓ] = d(X [0 . . i, j], Y [0 . . k, ℓ]). En faitR[i, j, k, ℓ] contient la distance entre
le préfixe de longueurj+1 de la lignei deX et le préfixe de longueurℓ+1 de la lignek
deY . De manière similaireC[i, j, k, ℓ] contient la distance entre le préfixe de longueur
i + 1 de la colonnej deX et le préfixe de longueurk + 1 de la colonneℓ deY . Les
deux tablesR etC peuvent être calculées en temps et espaceO(m1 × n1 ×m2 × n2).

Nous utilisons alors une table à quatre dimensionsT de taille(m1 +1)× (n1 +1)×
(m2 + 1)× (n2 + 1) définie comme suit :T [i, j, k, ℓ] = max{score deγ | γ ∈ ΓX,Y }
oùΓX,Y est l’ensemble de toutes les séquences d’opérations d’édition qui transforment
X enY , et le score d’un élémentγ ∈ Γx,y est la somme des scores de ses opérations
d’édition élémentaires.

Les valeurs de la tableT peuvent être calculées comme suit pour0 ≤ i ≤ m1 − 1,
0 ≤ j ≤ n1 − 1, 0 ≤ k ≤ m2 − 1 et0 ≤ ℓ ≤ n2 − 1 (voir Fig. 1) :

�
�
�
�

�
�
�
�

����
����
����
����

�����
�����
�����
�����

�
�
�
�
�

�
�
�
�
�

����
����
����

����
����
����

�����
�����
�����

�����
�����
�����

��
��
��
��

��
��
��
��

���
���
���
���
���

���
���
���
���
���

���
���
���
���
���

���
���
���
���
���

��
��
��
��

��
��
��
��

��
��
��

��
��
��

���
���
���
���

���
���
���
���

����
����
����

����
����
����

����
����
����

����
����
����

�����
�����
�����

�����
�����
�����

�����
�����
�����

�����
�����
�����

X Y X Y

(a)

(b)

(c)

(d)

(e)

(f)

(g)

(h)

FIG. 1 – (a) : suppression deX [i, 0 . . j] ; (b) : suppression deX [0 . . i, j] ; (c) : in-
sertion deY [k, 0 . . ℓ] ; (d) : insertion deY [0 . . k, ℓ] ; (e) : substitution deX [i, 0 . . j]
par Y [k, 0 . . ℓ] ; (f) : substitution deX [0 . . i, j] par Y [0 . . k, ℓ] ; (g) : substitution de
X [i, 0 . . j] parY [k, 0 . . ℓ] et substitution deX [0 . . i − 1, j] parY [0 . . k − 1, ℓ] ; (h) :
substitution deX [i, 0 . . j − 1] par Y [k, 0 . . ℓ − 1] et substitution deX [0 . . i, j] par
Y [0 . . k, ℓ].

T [i, j, k, ℓ] = max











































T [i − 1, j, k, ℓ] + DR[X [i, 0 . . j]]
T [i, j − 1, k, ℓ] + DC [X [0 . . i, j]]
T [i, j, k − 1, ℓ] + IR[Y [k, 0 . . ℓ]]
T [i, j, k, ℓ− 1] + IC [Y [0 . . k, ℓ]]
T [i − 1, j, k − 1, ℓ] + R[i, j, k, ℓ]
T [i, j − 1, k, ℓ − 1] + C[i, j, k, ℓ]
T [i − 1, j − 1, k − 1, ℓ − 1] + C[i − 1, j, k − 1, ℓ] + R[i, j, k, ℓ]
T [i − 1, j − 1, k − 1, ℓ − 1] + C[i, j, k, ℓ] + R[i, j − 1, k, ℓ − 1]

(1)

Nous avons les initialisations marginales suivantes :T [−1, j, k, ℓ] = T [i,−1, k, ℓ] =
(k+1)×(ℓ+1) etT [i, j,−1, ℓ] = T [i, j, k,−1] = (i+1)×(j+1) pour0 ≤ i ≤ m1−1,
0 ≤ j ≤ n1 − 1, 0 ≤ k ≤ m2 − 1 et0 ≤ ℓ ≤ n2 − 1.
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Ensuite un tracé arrière peut être effectué à partir deT [m1, n1, m2, n2] comme dans
le cas de l’alignement de séquences.

L’alignement global de deux motifs rectangulaires de taille respectiveM = m1×n1

etN = m2 × n2 peut être effectué en temps et espaceO(M × N).
Exemple

Avec les motifs suivants
X 0 1 2
0 A B C
1 D E F
2 G H I
3 J K L

et

Y 0 1
0 E C
1 H I
2 K L

et en considérant les scores suivants pour les opérationsd’édition (Ins(a) = Del(a) =
−1, Sub(a, a) = 2 et Sub(a, b) = −1 poura, b ∈ Σ tels quea 6= b), un script possible
en remontant depuisT [3, 2, 2, 1] = 6 est :

Opération Score
Substitution deX [0 . . 3, 2] parY [0 . . 2, 1] 5
Substitution deX [0 . . 3, 1] parY [0 . . 2, 0] 5
Suppression deX [0 . .3, 0] −4

3.2 Alignement local

Pour calculer un alignement local entre deux motifs rectangulairesX etY on utilise
deux tables à quatre dimensionsRS etCS de taillem1×n1×m2×n2 définies comme
suit :
RS [i, j, k, ℓ] = s(X [i, 0 . . j], Y [k, 0 . . ℓ]) etCS [i, j, k, ℓ] = s(X [0 . . i, j], Y [0 . . k, ℓ]).

En fait,RS [i, j, k, ℓ] contient la similarité maximale entre un suffixe deX [i, 0 . . j] et
un suffixe deY [k, 0 . . ℓ]. De manière similaireCS [i, j, k, ℓ] contient la similarité maxi-
male entre un suffixe deX [0 . . i, j] et un suffixe deY [0 . . k, ℓ]. Ces deux tables peuvent
être calculées en utilisant la formule de récurrence habituelle pour les séquences en
temps et espaceO(m1 × n1 × m2 × n2).

Ensuite on utilise une table à quatre dimensionsTS de taille(m1 + 1)× (n1 + 1) ×
(m2 + 1) × (n2 + 1) définie comme suit :

TS [i, j, k, ℓ] = max {s(X [i′ . . i, j′ . . j], Y [k′ . . k, ℓ′ . . ℓ]) |
0 ≤ i′ ≤ i, 0 ≤ j′ ≤ j, 0 ≤ k′ ≤ k et0 ≤ ℓ′ ≤ ℓ} ∪ {0}.

On note :r = RS [i, j, k, ℓ], c = CS [i, j, k, ℓ], r′ = RS [i, j − 1, k, ℓ − 1], c′ =
CS [i − 1, j, k − 1, ℓ] et q = Del(X [i, j]) + Ins(Y [k, ℓ]).

Les valeurs de la tableTS peuvent être calculées à l’aide de l’équation ci-dessous.

TS[i, j, k, ℓ] = max



















































TS [i − 1, j, k, ℓ] + Del(X [i, j])
TS [i, j − 1, k, ℓ] + Del(X [i, j])
TS [i, j, k − 1, ℓ] + Ins(Y [k, ℓ])
TS [i, j, k, ℓ − 1] + Ins(Y [k, ℓ])
TS [i − 1, j, k − 1, ℓ] + (r si r 6= 0 sinonq)
TS [i, j − 1, k, ℓ − 1] + (c si c 6= 0 sinonq)
TS [i − 1, j − 1, k − 1, ℓ − 1] + (c′ + r si c′, r 6= 0 sinonq)
TS [i − 1, j − 1, k − 1, ℓ − 1] + (c + r′ si c, r′ 6= 0 sinonq)
0

(2)

pour0 ≤ i ≤ m1 − 1, 0 ≤ j ≤ n1 − 1, 0 ≤ k ≤ m2 − 1 et0 ≤ ℓ ≤ n2 − 1.
Nous avons les initialisations marginales suivantes :

TS[−1, j, k, ℓ] = TS[i,−1, k, ℓ] = TS [i, j,−1, ℓ] = TS[i, j, k,−1] = 0
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pour0 ≤ i ≤ m1 − 1, 0 ≤ j ≤ n1 − 1, 0 ≤ k ≤ m2 − 1 et0 ≤ ℓ ≤ n2 − 1.
Les valeurs de la tableTS de taille(m1 + 1) × (n1 + 1) × (m2 + 1) × (n2 + 1)

permettant de détecter des motifs similaires peuvent être calculées en temps et espace
O(m1 × n1 × m2 × n2).

La procédure de tracé arrière doit commencer à la position contenant une valeur
maximale plutôt qu’à la position(m1 − 1, n1 − 1, m2 − 1, n2 − 1).
Exemple

Avec le système de score suivant :Sub(a, a) = 1, Sub(a, b) = −1 et Ins(a) =
Del(a) = −1, poura, b ∈ Σ tels quea 6= b, la Fig. 2 montre sur la gauche les deux
motifs à aligner et sur la droite le meilleur alignement local où le symbolec sur la
troisième ligne du second motif est inséré, tandis que les symbolesghi de la troisième
ligne du premier motif sont substitués par les symbolesaba de la quatrième ligne du
second motif.

A b C J e f g T i j 5 l m n o
B b C d E f g h i j k l m n o
B b C J L f g h i j k l m n o
A b C d E f g h i j k l m n o

A b C J e f g T i
B b C d E f g h i
B b C J L f g h i
A b C d E f g h i j k l m n

A b C J e f g T i j 5 l m n
B b C d E f g h i , ; : ! ?
x y z t u v w a c e p q r s
B b C J L f a b a b a c a b
A b C d E f g h i j k l m n
a j g j h a j h i j a j j j

A b C J e f g T i
B b C d E f g h i

c
B b C J L f a b a
A b C d E f g h i j k l m n

FIG. 2 – Alignement local de motifs 2D.

4 Applications

L’étude de fichiers log et de corpus de dialogues annotés vise la plupart du temps
à repérer des comportements récurrents significatifs, afin de concevoir des outils de
contrôle du système ou d’aide à la décision. Ces comportements apparaissent alors
sous la forme de motifs répétés, représentés par des automates (Winograd & Flores,
1986; Bouzouba & Moulin, 2001), d’automates temporisés (Pauchet, 2006), de réseaux
de Petri (Mazouzi, 2001), de diagrammes de séquences (FIPA, 2002),etc. Le point
commun de toutes ces représentations étant qu’elles s’appuient sur des motifs linéaires.

Dans le cas particulier de corpus de dialogues dont les annotations visent à ca-
ractériser un processus émotionnel, chaque énoncé doit être annoté par une série de
termes. Il en résulte une recherche de répétitions non plus linéaires, mais en deux
dimensions, rendant impossible les approches classiques des études de corpus. L’ap-
proche, présentée ici, de recherche d’alignements de motifs 2D répond tout à fait à
cette problématique. Il s’agit d’une démarche en trois étapes :

1. identification d’alignements de motifs en 2D grâce à l’algorithme présenté précé-
demment ;
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2. évaluation de la pertinence sémantique des motifs rep´erés (expertise) ;

3. évaluation statistique de ces motifs.

L’algorithme a été testé sur des dialogues entre parentset enfants de quatre ans lors
de la narration de deux histoires enfantines (A et B). Chaqueénoncé retranscrit et codé
selon la grille de Chanoni (2004) correspond à une ligne. Cette grille a été utilisée
dans le cadre d’une étude psychologique portant sur les interprétations mentalistes
des comportements d’un personnage. L’objectif étant de repérer les caractéristiques
dialogiques, sémantiques et pragmatiques du discours queproposent les adultes pour
expliquer le comportement d’un personnage soumis à une fausse croyance (Wimmer
& Perner, 1983). Cette grille est composée de cinq colonnes, chaque colonne com-
porte entre 2 et 7 codages (6, 3, 7, 2, 2) : les indices relevésdans la première co-
lonne concernent la nature de l’énoncé. Il peut s’agir d’une affirmation (a ou A), d’une
question (q ou Q), d’une demande d’attention sur l’histoire(AH), d’une demande d’at-
tention générale (AG). La deuxième colonne concerne la référenciation de l’énoncé.
L’énoncé peut se référer au personnage (P), à l’interlocuteur (HR) ou au locuteur (AR).
La troisième colonne relève les états mentaux. Les partenaires du dialogue peuvent
décrire l’émotion (E), la volition (V), la cognition observable ou non observable (CO
ou CNO), l’épistémie (EP), l’hypothèse (HY) et la surprise (S). Ici la surprise est dis-
tinguée des émotions pour ses liens avec la croyance dont elle est issue. Les deux
dernières colonnes sont consacrées aux justifications par cause / conséquence (C) ou
par opposition (O) qui peuvent être appliquées soit pour expliquer l’histoire (CH), soit
pour expliquer une situation par l’évocation d’un contexte personnel (CP). Une matrice
de substitution a été spécifiquement construite pour cette application.

Après avoir réalisé les alignements de toutes les pairesde dialogues et les aligne-
ments intra-dialogues, nous nous sommes focalisés sur trois dialogues. Deux des dia-
logues concerne l’histoire A et un autre l’histoire B, les partenaires de dialogues sont
tous différents. Cette technique nous a permis de repérerdes sous-motifs approchés (ou
flous) se répétant à l’intérieur d’un même dialogue ainsi qu’au sein des deux autres. Sur
des séries de 12, 13 et 16 lignes (selon les localisations) nous observons la répétition
d’un motif qui se décompose en deux parties : le premier ensemble est composé d’une
série de lignes (de 9 à 14) qui comportent presque des indices relatant la présence d’un
état mental et d’une référenciation. Ce premier ensemble est suivi d’une série de deux
lignes qui comporte chacune une justification associée à un état mental.

L’intérêt de ce sous-motif réside dans le fait qu’il semble caractériser à la fois une
organisation dialogique et un contenu : fait délicat voireimpossible à observer« à
l’œil nu ». Pour cet exemple, il apparaı̂t que les parents prennent soin de préparer la
justification« mentaliste» de la situation. En effet, dans un premier temps, ils semblent
décrire et préciser les états mentaux en jeu, puis dans undeuxième temps, ils précisent
les liens de cause, de conséquence ou d’opposition qui expliquent les états mentaux du
personnage et ses comportements.

À terme, tous les motifs détectés seront répertoriés etrecherchés dans tous les dia-
logues. Ainsi pour chaque symbole de tous les dialogues, il sera possible de savoir dans
quel motif il apparaı̂t et quels sont les dialogues (avec lespositions) dans lesquels ces
motifs apparaissent. Le but étant d’aider un expert à détecter des motifs significatifs.

5 Conclusion et perspectives

Nous avons présenté une méthode très générique pour aligner des motifs en deux di-
mensions par programmation dynamique en temps et espace quadratique. Cette métho-
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de permet de calculer des alignements globaux et locaux. Unepremière difficulté con-
siste à visualiser les alignements ainsi calculés. Beaucoup de questions peuvent être
posées. Est-il possible d’aligner des motifs 2D en temps sous-quadratique comme
c’est le cas pour les séquences ? (voir Crochemoreet al. (2003)). Est-il possible de
développer une heuristique similaire à BLAST (Altschulet al., 1990) pour rapidement
aligner un motif 2D contre une banque de motifs 2D ? D’autre part, il est nécessaire
d’accompagner la méthode proposée d’une validation statistique pour estimer la perti-
nence des résultats trouvés.

Au-delà de l’intérêt scientifique et théorique, cette méthode peut à terme, non seule-
ment fournir un outil d’aide au diagnostic dans le cadre de situations dialogiques
asymétriques mais pourrait plus généralement fournir un outil à la formation à l’en-
tretien.

En effet, lors d’une interaction des émotions non perceptibles par des termes ex-
plicites atteignent tout de même la subjectivité de l’interlocuteur, ces émotions sont
indispensables à prendre en compte pour une bonne qualitéde dialogue, elles le sont
d’autant plus lors d’interactions visant à un diagnostic.

Imaginons un jeune enfant qui vient consulter pour une douleur à l’abdomen. L’en-
fant et le médecin n’ont ni le même niveau de langage, ni le même niveau de représenta-
tion du corps et de la douleur. Pourtant le diagnostic ne se fera que sur la base des
propos que l’enfant aura eu à propos de sa douleur. Cette méthode en complément
d’un entretien semi dirigé pourrait permettre de saisir des informations non saisissables
d’emblée et pourtant nécessaires au diagnostic.

Par ailleurs, cette méthode accompagnée d’une expertisepsychologique permet de
relever les techniques ou les patterns (dialogiques ou non)efficaces. Ainsi, la forma-
tion aux techniques d’entretien pourrait s’en trouver améliorée. Nous pourrions penser
qu’un jour cette méthode pourrait assister en temps réel l’apprenant dans sa formation
à l’entretien.
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