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Objectif

- Initier les étudiants aux problématiques bio-
informatiques liées à l'émergence des nouvelles
biotechnologies.
- Donner aux étudiants la connaissance et les moyens
pour utiliser les logiciels existants sur le Web qui
permettent déjà de traiter de manière puissante les
données biologiques générées par les nouvelles
biotechnologies (bases de données, logiciels de
traitement de séquence, logiciels statistiques).
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Dogme central de la biologie moléculaire



Le génome: c'est-à-dire l'ensemble des gènes d'un organisme, est
structurellement défini par les chromosomes au sein de chaque cellule,
selon la théorie chromosomique de l'hérédité. Chaque chromosome est
constitué d'une molécule d'ADN (Figure 1), support physique des gènes,
et de protéines associées



L’ADN
- L’ADN est le support de l’information génétique.
- L’ADN est une longue molécule, faite de deux brins s’enroulant en 
une double hélice.
- Les deux brins de la double hélice suggèrent un mécanisme de 
réplication de l’ADN
- Chaque brin est le support d’une succession de nucléotides
- Quatre types de nucléotides : (Adénine, Cytosine, Guanine, 
Thymine).

La structure de l’ADN représenté par la figure 2, les deux brins sont
orientés, on parle de l’orientation 5’ → 3’ par des considérations
biochimiques.
- L’extrémité 5’ se termine par un groupement phosphate.
- L’extrémité 3’ se termine par un groupement hydroxyle.



Il faut retenir qu’il y a un brin sens orienté 5’ → 3’ et un brin anti-sens 
orienté 3’ → 5’, et généralement lorsqu’on veut connaitre la séquence 
des nucléotides le long d’un brin, on va la lire traditionnellement dans 
le sens 5’ → 3’.





- Le texte génomique est écrit dans un alphabet de 4 lettres : A, C, G, T



I. Introduction à la 
Bioinformatique



I. Définition de la Bio-informatique

- C’est un traitement de l’information Biologique stockée
sous forme de données accessibles aisément et exploitable

- La bioinformatique est définie comme l'utilisation de bases
de données et d'algorithmes informatiques pour analyser,
les gènes, les protéines, et la collection complète d'acide
désoxyribonucléique (ADN) d’un organisme vivant (le
génome)



I. Définition moderne  de la Bio-informatique

- Est une multi discipline (discipline hybride)
théorique de l’analyse in Silico de l’information
biologique contenu dans les séquences nucléiques
(ADN et ARN) et protéiques



La Bio-information

- La Bio-informatique s’intéresse aux données :

➢Le génome: est la totalité de l'ADN d'un individu ou d'une 

espèce.

➢Le transcriptome: est l'ensemble des ARN messagers 

transcrits à partir du génome.

➢Le protéome (l'ensemble des protéines biosynthétisées).

➢ le métabolome: l 'ensemble des métabolites produits par une 
cellule (molécules organiques qui ne sont ni ADN, ni protéines

➢ le sécrétome (l'ensemble des protéines sécrétées)



Domaines  de la Bio-informatique
(Applications)

- Stockage et Gestion des données : Banques de données 

généralistes et spécialisées.

- Structures moléculaires : Visualisation, analyse, 

classification, prédiction.

- Analyse de séquences : Alignements, recherches de 

similarités, détection de motifs.

- Génomique structurale : Annotation des génomes, 

- Génomique fonctionnelle : Transcriptome, protéome, 

- Phylogénie : Relations évolutives entre gènes, entre génomes, 
entre organismes ; Inférence de scénarios évolutifs.



Exemples d’applications

• Recherche en biologie

– L'organisation moléculaire de la cellule / organisme

– Développement

– Mécanismes de l'évolution

• Médecine

– Diagnostic de cancers

– Détection des gènes impliqués dans le cancer

• La recherche pharmaceutique

– mécanismes d'action des médicaments

– identification de cibles pharmaceutiques

• Biotechnologie

– La thérapie génique





1. Définition

Les bases de données biologiques sont des bibliothèques

électronique et informatisé qui contiennent des informations

sur les sciences de la vie, collectées grâce à des expériences

scientifiques, à la littérature publiée, aux technologies

expérimentales à haut débit, et aux analyses informatiques.



2. Rôle des banques et bases de données

biologiques

Leur principale mission est de rendre publiques les

séquences qui ont été déterminées, ainsi un des

premiers intérêts de ces banques est la masse de

séquences qu'elles contiennent. Entre autres ils ont

pour mission l’archivage, le stockage, la diffusion et

l’exploitation des données biologiques.



3. Contenues des bases de données biologiques

Ces bases de données peuvent contenir des

informations : (ADN, protéines, gènes et génomes,

taxonomie, autres, …etc.). On y trouve également

une bibliographie et une expertise biologique

directement liées aux séquences traitées.



4- Types de Bases des données

❑ Banques de données généralistes : 

- Celles qui correspondent à une collecte des données la

plus exhaustive possible et la plus large possible.

❑ Banque ou base de données spécialistes :

– Celles qui correspondent à des données plus homogènes

établies autour d'une thématique



1. Banques de séquences généralistes

– Données globales (pas de focus sur une application ou

organisme particulier) informations hétérogènes

➢Banques de séquences nucléiques (ADN et ARN)

➢Banques de séquences protéiques

➢Banques de structure 3D de macromolécules

➢Banques d’articles scientifiques (Bibliographique)

❑Avantage : tout est consultable en une fois

❑Inconvénients :difficiles à maintenir, difficiles à

interroger, problèmes de redondances



1.1. Les banques de séquences nucléiques

• Origine des données
- Séquençage d’ADN et d’ARN

• Les données stockées : séquences + annotations

- Fragments de génomes

- Un ou plusieurs gènes, un bout de gène, séquence

intergénique, …

- Génomes complets

- ARNm, ARNt, ARNr, … (fragments ou entiers)

[Remarque 1] : toutes les séquences (ADN ou ARN)

sont écrites avec des T

[Remarque 2] : les séquences sont toujours orientées
5’ → 3’.



- Il existe sur internet 3 principales banques qui

sont interconnectés













- Traduction de séquences d’ADN

* TrEMBL traduction automatique de EMBL

* Genpept traduction automatique de GenBank

- Séquençage de protéines (Rare car long et coûteux)

- Protéines dont la structure 3D est connue

• Les données stockées : séquences + annotations
- Protéines entières
- Fragments de protéines



















































https://bmcgenomics.biomedcentral.com/articles/10.1186/1471-2164-11-
221/figures/1

https://bmcgenomics.biomedcentral.com/articles/10.1186/1471-2164-11-221/figures/1


Les protéines abondantes de l'embryogenèse tardive (protéines LEA)
sont des protéines des plantes et de certaines bactéries et invertébrés
qui protègent contre l'agrégation des protéines due à la dessiccation
ou aux stress osmotiques associés aux basses températures. Les
protéines LEA ont été initialement découvertes s'accumulant tard dans
l'embryogenèse des graines de coton.

Les protéines LEA fonctionnent par des mécanismes distincts de ceux
présentés par les chaperons moléculaires de choc thermique. Bien que
les causes de l'induction de la protéine LEA n'aient pas encore été
déterminées, des changements conformationnels dans les facteurs de
transcription ou les protéines membranaires intégrales dus à la perte
d'eau ont été suggérés. Les protéines LEA protègent particulièrement
les membranes mitochondriales contre les dommages dus à la
déshydratation.





Ce schéma illustre un modèle hypothétique pour la fonction des protéines LEA et
d'autres hydrophilines. Dans cet exemple, sous modération déficit hydrique, une
enzyme subit des changements conformationnels qui conduisent à une diminution
de son activité et, dans des conditions de stress plus sévères, plus critiques
les modifications structurelles entraînent l'exposition de résidus hydrophobes
(ombrage rouge). La présence de protéines LEA (hydrophilines) (brin vert) empêche
les modifications de la conformation de l'enzyme, à la suite desquelles l'enzyme
conserve son activité, dans des conditions de limitation en eau. Cet effet
peut être atteint à un rapport hydrophiline:enzyme de 1:1 sous un stress hydrique
modéré; cependant, en cas de déshydratation sévère, l'action de plus d’un
l'hydrophiline par molécule d'enzyme pourrait éviter d'autres changements
conformationnels pouvant conduire à l'agrégation des protéines.

























Définition d’un format:

- Les séquences sont stockées en général sous forme de fichiers texte,

accessibles par des systèmes d’interrogations (Entrez pour

GenBank, ACNUC pour EMBL, SRS pour UniProt, …)

- Le Format: correspond à l’ensemble des règles de présentation

auxquelles sont soumises la ou les séquences dans un fichier donné.

- Le Format permet:

- Une mise en forme automatisée des données;

- Le stockage et la gestion homogène de l’information;

- Le traitement informatique ultérieur de l’information.



Syntaxe d’une Entrée:

- Une Entrée: est une fiche signalétique d’une séquence

donnée.

* Contient 3 parties:

❑ Entête (header) : Description générale de la séquence;

❖ Les caractéristiques (Features): Description des

objets biologiques présents sur la séquences

➢ La séquence

































Il existe plusieurs formats de stockage du texte :

❑Spécifiques aux séquences :

➢Séquence brut (plain raw sequence)

➢Format FASTA

➢Format EMBL

➢Format GenBank

➢Format PDB
















