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A general framework for local methods
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All solutions can be represented in a compact way
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Segments of the amniote ancestor
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present method

syntenic associations between chicken chromosome segments



   

Future works

✗ In case of absence of solution to the consecutive one's 

(C1) problem, an optimisation phase is needed (we 

discard a minimum number of putative ancestral 

segments).

✗ A better understanding of the combinatorics of non C1 

matrices would improve this framework.


