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Un langage pour enseigner la
programmation, Scheme ou Python ?

Laurent Bloch 1

Le texte qui suit est issu d’une séance du séminaire Codes Sources [5]. Comme de
juste il présentera des codes sources de différents programmes informatiques, mais
aussi des codes sources de protéines et d’acides nucléiques, puisqu’aussi bien la
cellule est un ordinateur (distribué) dont l’unité centrale (le ribosome) exécute les
programmes de la vie, écrits selon le code génétique, dont nous donnerons aussi le
source.

Au cœur de la question
« La programmation fonctionnelle est un assaut radical et élégant contre toute

la pratique de l’écriture de programmes. Elle s’écarte totalement de la mentalité du
programmeur qui fait ci et puis après fait ça ». Vous devez recâbler votre cerveau
d’une façon assez différente 2 ».

Faire ci et puis après faire cela
C’est la tendance spontanée du programmeur débutant, qui ne sait pas très bien

par quel bout aborder le problème qu’il doit programmer. Elle est encouragée par
le style de beaucoup de langages, surtout les langages de script en mode interprété.
En général, cela finit par des séquences d’instructions pas forcément très cohérentes

1. https://laurentbloch.net.
2. Citation traduite de Simon Peyton-Jones, https://www.cs.cmu.edu/~popl-interviews/

peytonjones.html
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mais qui donnent des résutats parce qu’une heure avant, dans la boucle d’interaction
de l’interpréteur, on aura donné aux variables impliquées dans le calcul des valeurs,
on ne sait plus très bien lesquelles, comme le programme de gauche ci-après et, après
une (courte) réflexion, comme celui de droite :

Les enseignants de l’option NSI des lycées n’en peuvent plus de ces programmes
monolithiques à base d’input et de print. Pour un exposé raisonnable de l’ensei-
gnement de Python à des débutants, on pourra consulter le livre de Benjamin Wack
et de ses coauteurs [6].

Pour construire un programme il faut...

Corrado Böhm et Giuseppe Jacopini [3] ont montré en 1966 que tout algorithme
pouvait être programmé avec trois constructions : séquence d’instructions, alterna-
tive ou répétitive. Leur article est une des deux références de celui de Dijkstra [4],
Go to Statement Considered Harmful (1968), l’autre est un article de Niklaus Wirth
et d’Anthony Hoare sur le développement du langage Algol. L’art de la program-
mation réside pour une bonne part dans l’agencement harmonieux, agréable à lire et
compréhensible de ces trois constructions, organisées pour constituer des fonctions.

Environnement de programmation

Ci-dessous quelques images d’un environnement de développement Python assez
répandu, mais vous pouvez utiliser Emacs !
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Biopython

Biopython est une bibliothèque de courts programmes Python (des scripts) qui
permettent d’enchaîner de façon cohérente les programmes classiques de la bioin-
formatique (la plupart écrits en C) en les appliquant aux données du biologiste et aux
banques de données du domaine. Biopython assure les conversions de format entre
banques et fichiers et leur adaptation aux divers logiciels. C’est pour ce genre d’opé-
rations que Python a été conçu ; il les effectue très bien et on se trompe en essayant
de lui faire faire autre chose. Le programme qui suit, provenant du portail ExPASy
de l’institut suisse de bioinformatique, correspond à la recherche de la séquence de
la protéine identifiée par le numéro O23729 (Accession Number). En général, les
séquences biologiques sont identifiées sans ambiguïté par cet identifiant. Le lecteur
trouvera le texte complet des programmes Biopython sur le site de l’auteur [1].

avec comme résultat d’exécution :

Biopython est un outil formidable, qui permet au biologiste d’enchaîner rapide-
ment et facilement les analyses qu’il a l’habitude d’effectuer en routine. Mais aligner
des lignes de Biopython n’est pas faire de la bioinformatique, c’est utiliser un outil
sans vraiment comprendre ce qu’il fait, au risque d’être abusé par des résultats falla-
cieux. Disons que c’est un travail de technicien, et qu’un chercheur, à tout moment,
peut être (doit être) son propre technicien.

Recherche de séquences

On peut essayer d’organiser un peu mieux ce travail en créant des fonctions qui
pourront être réutilisées :
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Code génétique
Dans la colonne de gauche du tableau ci-dessous, on trouve le nom des acides

aminés du monde vivant et dans la colonne de droite, les motifs de trois acides ri-
bonucléiques (ARN, un brin d’ARN est transcrit depuis un brin d’ADN, nucléotide
pour nucléotide, en substituant un U (pour uracile) à un T (thymine) 3) qui codent
pour chacun (on note que ce code est redondant, ce qui procure des distractions
aux bioinformaticiens). Dans la seconde colonne, le caractère qui code chaque acide
aminé dans les banques de données (et dans les programmes qui les exploitent).

3. https://fr.wikipedia.org/wiki/Transcription_(biologie)
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Une protéine

Voici une protéine, une vraie, pas les choses un peu visqueuses que vous pou-
vez acheter dans les salles de gymnastique. Elle est issue d’une grenouille griffue
d’Afrique de l’Ouest. Chaque ligne du code source ci-dessous est identifiée par un
code de deux caractères en début de ligne. Le texte proprement dit de la séquence est
à la fin, avec un code ligne vide. Le code ligne // marque la fin de la séquence. Le
code ligne ID est un identifiant, peu utile parce qu’il peut changer au fil du temps.
Le code ligne AC indique une ligne qui contient un ou plusieurs Accession Num-
bers, immuables, et de ce fait le premier est généralement utilisé pour identifier la
séquence.
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Alignement de séquences
Les biologistes sont intéressés par les similitudes entre séquences, qui peuvent

les mettre sur la piste de similitudes fonctionnelles, ou de parentés génétiques entre
organismes. Le calcul consiste, pour le dire de façon très simplifiée, à affecter des
coûts aux différences (mutations) et aux décalages (gaps) et à chercher l’alignement
qui minimise la somme de ces coûts.

Voici un exemple jouet d’alignement de deux séquences nucléiques (ADN), avec
le code source à gauche et l’éxécution à droite :

Les deux solutions proposées comportent chacune deux vides (gaps) et trois
concordances (matches), soit avec les paramètres par défaut de la méthode
PairwiseAligner() un score égal à 3 (moins on additionne de coûts plus le
score augmente).

BLAST bien sûr...
Le programme Blast, dont la première version a été publiée en 1990, est toujours

le logiciel phare de la biologie moléculaire. Il peut être vu comme une extension et
une généralisation des méthodes évoquées ci-dessus. Il est bien sûr accessible dans
l’environnement Biopython.

Si on connaît l’identifiant GenBank, avec la ligne de commande :
./BLAST-biopython.py blastn nt 8332116
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BLAST évalue la pertinence statistique du score par une analyse de la distribution
des scores d’alignement entre la séquence-test et l’ensemble des séquences cibles, et
calcule la probabilité et l’espérance mathématique de trouver un alignement donnant
un score donné parmi les cibles, uniquement du fait du hasard. L’espérance mathé-
matique est notée e-value.

Apprend-on ainsi à programmer?
L’expérience accumulée par les chercheurs dans le domaine des interfaces entre

l’être humain et la machine (IHM) peut nous aider à comprendre les démarches d’ap-
prentissage de la programmation. Ainsi, ils ont remarqué que la difficulté ne résidait
en général pas dans l’écriture d’une instruction individuelle. Ce résultat est confirmé
par l’expérience des tableurs, qui ont permis à des milliers de comptables de pro-
grammer des systèmes de gestion assez complexes en écrivant des formules de calcul
dans des cases, ce qui en soi est un résultat remarquable. Ce constat peut être étendu
à toutes sortes de Frameworks, Content Management Systems ou Cascading Style
Sheets, qui permettent à des professionnels peu pourvus en compétences informa-
tiques de réaliser les applications qu’ils souhaitent en insérant ou en modifiant une
instruction ponctuelle dans un cadre plus vaste qui leur est fourni tout préparé.

Ce qui est vraiment difficile, malgré l’enseignement du Discours de la méthode,
c’est de décomposer un problème en sous-problèmes, ce qui explique la propension
du débutant à « faire ci et puis après faire ça », parce que la démarche itérative semble
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contourner cette difficulté. Comme on le sait, ce contournement ne tarde jamais à se
retourner contre son auteur, sous la forme du célèbre « plat de spaghettis » auquel va
bientôt ressembler son programme. Ceci nous semble une bonne raison d’encourager
le style de programmation fonctionnel, qui encourage et facilite cette décomposition
des problèmes en sous-problèmes, résolus par des sous-programmes. Le concept de
sous-programme nous semble ici un pivot de l’art de la programmation.

Le style fonctionnel est possible avec la plupart des langages, mais certains l’en-
couragent plus que d’autres.

Tri Rapide en Python

Le programme Python ci-dessous a l’avantage d’être lisible, ce qui en fait un bon
pseudo-code. Ses performances sont pour le moins médiocres, et le rôle sémantique
du caractère de tabulation pour dénoter la structure du code, s’il est acceptable pour
un script bref avec un seul niveau d’indentation, est rédhibitoire pour de vrais pro-
grammes, des fonctions de plus de dix lignes, du texte que l’on voudra déplacer dans
le corps du programme, etc.

Le lecteur trouvera le texte complet des programmes, y compris les fonctions
auxiliaires pour mesurer les temps de calcul, sur le site de l’auteur [2].

Tri Rapide en Scheme

Le même tri est programmé en langage Scheme et présenté ci-après. Après avoir
constaté l’allergie des biologistes aux manuels de programmation dont les exercices
s’attaquent à la résolution numérique d’équations différentielles, l’auteur a rédigé
son propre manuel, avec des exemples d’algorithmes bioinformatiques [?].

1024 – Bulletin de la Société informatique de France – numéro 20, Novembre 2022

http://www.societe-informatique-de-france.fr/bulletin


◦◦◦•◦•◦◦ UN LANGAGE POUR ENSEIGNER LA PROGRAMMATION, SCHEME OU PYTHON? 93

Tri rapide en C

Toujours le même programme mais dans le langage C ci-après.

Temps d’exécution du tri rapide

En considérant 200× 106 valeurs prises au hasard entre 1 et 108, le tableau ci-
après donne les temps d’exécution du tri rapide, respectivement en C compilé avec
clang et l’option d’optimisation -O3, et avec le compilateur Scheme Bigloo, option
d’optimisation -O5. Compte tenu du fait que Bigloo vient avec un environnement
d’exécution runtime et notamment un glaneur de cellules (garbage collector, GC),
on peut considérer ce résultat comme satisfaisant. Python et les autres compilateurs
Scheme échouent à effectuer ce calcul.

C Bigloo
real 65,3 s real 109,0 s
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Choix d’un langage d’initiation à la programmation

Nous identifions ici plusieurs critères :
— la facilité d’apprentissage est la première qualité d’un langage choisi pour
l’enseignement à des débutants ;

— une syntaxe sobre, régulière et expressive contribue à la facilité recherchée ;
— la lisibilité : les langages qui expriment leurs constructions par des mots
sont plus faciles à apprendre que ceux qui les expriment par des signes caba-
listiques, ne serait-ce que parce que les mots sont plus faciles à mémoriser ;

— le niveau d’abstraction du langage doit se placer au « juste milieu » :
— ne pas exiger d’emblée la compréhension du fonctionnement de l’OS
et du processeur ;
— mais permettre la programmation d’opérations élémentaires telles que
tri ou fonctions de condensation.

— le langage choisi doit encourager la structuration en sous-programmes,
grâce à des constructions faciles à comprendre ;

— le langage doit fournir une gestion automatique de la mémoire (GC) ; il y
a bien assez de choses à apprendre et à comprendre avant la gestion explicite
de la mémoire ;

— le langage doit pouvoir être compilé : seul un programme exécutable
constitué matériellement dans un fichier peut communiquer l’intuition d’un
artefact qui calcule ;

— les environnements intégrés de programmation munis d’interfaces gra-
phiques actionnées à la souris nous semblent des obstacles à la compréhension
plutôt qu’autre chose. Outre qu’ils sont intrinsèquement compliqués et diffi-
ciles à maîtriser, ils dissimulent des choses qu’il faut au contraire voir.

Apports techniques du style fonctionnel

Outre les avantages formels, évoqués ci-dessus, que procure le style fonctionnel,
il apporte des avantages techniques. Depuis quelques années les performances uni-
taires des processeurs progressent de moins en moins vite, et leur miniaturisation se
heurtera de toute façon à des limites physiques.

L’amélioration des performances des ordinateurs et autres artefacts program-
mables passe désormais par la multiplication des organes de calcul, que ce soit par
les processeurs multi-cœurs (en fait des multi-processeurs) ou par le recours aux
processeurs graphiques (Graphics Processing Unit, GPU), qui sont en fait des unités
de calcul vectoriel, capables d’appliquer simultanément une instruction unique à de
multiples données rangées dans un vecteur.
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L’informatique en nuages (cloud computing, infonuagique), en permettant de ré-
partir un calcul sur un nombre indéterminé d’ordinateurs dont on ne sait pas où ils
sont, suggère une évolution des architectures de calcul dans cette même direction.

Ces technologies stimulent le recours au calcul parallèle ; garantir qu’une tâche ne
modifiera pas l’état du système pris comme hypothèse par une autre tâche est néces-
saire au déterminisme du calcul ; le style fonctionnel limite le recours à l’affectation
et par là facilite la satisfaction de cette condition.

Le marché florissant de la lambda-expression
C’est l’aboutissement (provisoire) des évolutions mentionnées à la section précé-

dente, la lambda-expression, qui jusqu’à très récemment appartenait au vocabulaire
exclusif des informaticiens théoriciens, devient une denrée commerciale de grande
consommation.
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