
Outils informatiques 
de biologie moléculaire 

appliquée



➢ Ensemble de méthodes, de logiciels et d’applications

en ligne qui permettent de gérer, manipuler,

et analyser des données biologiques.

➢ La bioinformatique met en jeu plusieurs champs

disciplinaires :

Informatique Mathématiques 

formelles

Statistiques

Biologie

A. LA BIOINFORMATIQUE









Objectifs de la bioinformatique

La bioinformatique a différents objectifs et différentes

applications :

1- Collecter et stocker des informations

dans des bases de données, accessibles

en ligne.

Explosion de la quantité de données biologiques nécessitant 

des outils de stockage adaptés.



2- Fournir des outils de comparaison de séquences 

(protéiques ou nucléotidiques).

Objectifs :

- identifier une séquence par rapport à une base de données

- déterminer le degré de similitudes entre deux séquences (intérêt en taxonomie)

- repérer des motifs structuraux :

-gènes, promoteurs, etc. pour un nucléotide.

-zone de repliement, site actif, etc. pour un polypeptide.

Séquence de 

référence
Séquence à 

analyser
Identification ? Points communs ?



3- Fournir des outils de traduction de séquences.

Objectifs :

- simplifier les taches de traduction

- proposer plusieurs possibilités de protéines pour une même séquence

- repérer exons / introns
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nucléotidique
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polypeptidiqueTraduction



4- Fournir des outils de prédiction

Objectifs :

- repérer un opéron

- repérer un gène ou une protéine

anormale

- prévoir la structure 3D d’une protéine

- repérer des mutations

- prédire une pathologie…

Prédiction 

physiologique             

et fonctionnelle

Prédiction 

expérimentale

Objectifs :

- repérer des sites de restriction

- prévoir la digestion d’un nucléotide

- prévoir / simuler la migration de

fragments nucléotidiques ou protéiques

lors d’une électrophorèse…



























C. Bases de données

Différentes catégories de bases de données :

Bases de données bioinformatiques

Bases généralistes

- banque N

- banque P

Bases spécialisées

Banques 

génomiques

Banques 

fonctionnelles :

- transcriptome

- protéome

- métabolome…

Difficultés:

- Harmoniser le classement des informations

- Utiliser un langage commun pour échanger

des informations entre toutes ces bases



C. Bases de données



Bases de données



Bases de données



Bases de données
Acides nucléiques



➢ Harmonisation des fiches de données

En résumé, une fiche comporte de nombreuses informations :

Locus Identificateur (nom et taille de la séquence)

Definition Description de la séquence

Accession / version Numéro d’accès dans la base

Keyword / Source / Organism / 

Reference / Authors / Title / Journal

Informations diverses (taxonomie, 

publications…)

Features Caractéristiques de la séquence / produits 

d’expression

Origin Séquence (par blocs de caractères / par lignes)

// Fin de l’entrée dans la base



Bases de données protéiques














