
Notions Générales de 
Bioinformatique



Qu’est-ce que la Bio-Informatique?

Champs multi-disciplinaire qui utilise des méthodes informatiques

(mathématiques, statistiques, combinatoires…) pour résoudre un

problème biologique :

▪ Formaliser des problèmes de biologie moléculaire;

▪ Développer des outils formels;

▪ Analyser les données;

▪ Prédire des résultats biologiques;

▪ Organiser les données.

Discipline relativement nouvelle, qui évolue en fonction des

nouveaux problèmes posés par la biologie moléculaire. 



La bioinformatique. C’est quoi ?

➢ 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



La bioinformatique. Pourquoi ?
La bioinformatique a différents objectifs et différentes 
applications :

1-Collecter et stocker des informations dans des 
bases de données, accessibles en ligne.



La bioinformatique. Pourquoi ?

La bioinformatique a différents objectifs et différentes 
applications :

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 ?



La bioinformatique. Pourquoi ?

La bioinformatique a différents objectifs et différentes 
applications :

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

Séquence 
nucléotidique

Séquence 
polypeptidiqueTraduction



La bioinformatique. Pourquoi ?

La bioinformatique a différents objectifs et différentes 
applications :

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…
 



La bioinformatique. Pourquoi ?

Séquence 
nucléotidique

Gène Protéine Fonction 
biochimique

Activité 
biologique

Analyse de séquences

Prédiction / simulation expérimentale

Biologie in silico









Séquençage d’ADN

• 1977, Frédérick Sanger: Premier génome séquencé: Virus 
bactérien.

• 1995, J. Craig Venter: Premier génome bactérien: H. 
Influenzae

• 1996: Pemier génome eukaryote (levure S. cerevisiae).

• 1997: Bactérie E. coli, modèle important en microbiologie.

• 1998: Premier génome animal: le ver plat C. elegans

• 2000: Premier génome végétal: A. Thaliana; 1ère plante
alimentaire: le riz.

• 2001: Génome humain …







Défis de la biologie moléculaire

Explosion de la quantité 
de données biologiques 
nécessitant des outils de 
stockage adaptés



La Bio-Informatique s’applique à tout type de données biologiques, en particulier 
moléculaires :

▪ Les séquences d’ADN et de protéines

▪ Les structures d’ARN et de protéines

▪ Les contenus en gènes des génomes

▪ Les puces à ADN (microarrays)

▪ Les réseaux d’interactions entre protéines

▪ Les réseaux métaboliques

▪ Les arbres de phylogénie 

Utilités :

▪ Faire avancer les connaissances en biologie, en génétique humaine, en théorie 
de l’évolution…

▪ Aider à la conception de médicaments

▪ Comprendre les maladies complexes..



Défis de la biologie moléculaire 

▪ Décoder l’information contenue dans les séquences d’ADN et de 
protéines
▪ Trouver les gènes
▪ Différencier entre introns et exons
▪ Analyser les répétitions dans l’ADN
▪ Identifier les sites des facteurs de transcription
▪ Étudier l’évolution des génomes

▪ Génomique structurale: 
▪ Modéliser les structures 3D des protéines et des ARN structurels
▪ Déterminer la relation entre structure et fonction

▪ Génomique fonctionnelle
▪ Étudier la régulation des gènes
▪ Déterminer les réseaux d’interaction entre les protéines



Les banques de données



Qu’est-ce qu’une banque de données?

 Ensemble de données relatives à un domaine, organisées 

par traitement informatique, accessibles en ligne et à 

distance

 Souvent, les données sont stockées sous la forme d’un 

fichier texte formaté (respectant une disposition 

particulière)

 Besoin de développer des logiciels spécifiques pour 

interroger les données contenues dans ces banques





Les banques de données généralistes

 Ces banques contiennent des données hétérogènes

 Collecte la plus exhaustive possible

 Banques de séquences nucléiques

 Banques de séquences protéiques

 Banques de structure 3D de macromolécules

 Banques d’articles scientifiques

 Avantage : tout est consultable en une fois

 Inconvénients : difficiles à maintenir, difficiles à interroger



Les banques de données spécialisées

 Ces banques contiennent des données homogènes

 Collecte établie autour d’une thématique particulière

 Avantages : facilité pour mettre à jour les données, 

vérifier leur intégrité, offrir une interface adaptée, …

 Inconvénients : ne cible pas toujours ce que l’on veut; 

toutes les banques possibles n’existent pas

 Exemples : banques spécialisées pour un génome, 

banques de séquences d'immunologies, banques sur des 

séquences validées, …



Les bases de données bioinformatiques les 
plus utilisées:

• NCBI, National Center for Biotechnology Information
– GenBank: Séquences d’ADN (3 billion de paires de bases)
– Site officiel de BLAST
– PubMed: Permet la recherche de références
– COGs: Familles de gènes orthologues …

• EMBL, The European Molecular Biology Laboratory
• ExPASy, Expert Protein Analysis System, Protéomique

– Swiss-Prot: Séquences de protéines
– PROSITE: Domaines et familles de protéines
– SWISS-MODEL: Outil de prédiction 3D de protéines
– Différents outils de recherche

• PDB, Protein Data Bank
– Base de données de structures 3D de protéines
– Visualisation et manipulation de structures

• SCOP, Structural Classification of Proteins

















Les banques de séquences









▪ Allez dans «NCBI»
▪ Entrer la recherche suivante dans la base de 

donnée «Nucleotide»: Bovine chromogranin B











Séquence

Fin



Nucleotide ambiguity code
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