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Les données en bio-informatique

Wikipedia : La Bio-informatique est un champ de 
recherche multi-disciplinaire où travaillent de concert 
biologistes, informaticiens, mathématiciens et 
physiciens, dans le but de résoudre un problème 
scientifique posé par la biologie.

Données :

➢ Séquences nucléiques ou protéiques

➢ Polymorphime et génotypage

➢ Intensité de signal (puce à ADN)

➢ Images (phénotype,...)

➢ ...



  

Les séquences 

➢ Dogme de la biologie moléculaire : 



  

La production de séquences 

➢ Méthode Sanger : 1970 

➢ Nouvelles technologies :

➢ Roche 454 
➢ Illumina Solexa
➢ ABI Solid



  

Le partage des séquences 

➢ Données publiques (Genbank)

➢ Partage entre différents centres : NCBI, EMBL, DDBJ



  

Les méta-données

➢ Informations sur

➢ L'organisme
➢ Le condition de production
➢ Le producteur 
➢ ...



  

Short read archives

➢ Méta données par échantillon 



  

La présentation des analyses

➢ Assemblage

➢ Utilisation de génomes de référence 
➢ Annotation automatique

➢ Utilisation de banques de données validées
➢ Annotation manuelle

➢ Recherche de variations 

➢ Recherche de répétitions

➢ Utilisation de banques de répétitions



  

Alignements de séquences

➢ Données brutes stockées en fichiers indexés

➢ Différents alignements :

➢ Alignement simples ou multiples
➢ Alignement nucléique-nucléique, protéique-

protéique, nucléique-protéique,...
➢ Alignement épissé ou non
➢ ...



  

Résultats bruts

➢ Sortie de blast (web)



  

Environnement de visualisation

➢ Vue linéaire du génome 



  

Environnement de visualisation

➢ Carte d'identité d'un transcrit 



  

Environnement d'interrogation

➢ BioMart (www.biomart.org)



  

Environnement d'interrogation

➢ Étape 1 : sélection du lot de données



  

Environnement d'interrogation

➢ Étape 2 : filtres



  

Environnement d'interrogation

➢ Étape 3 : attributs 



  

Conclusions

➢ Beaucoup de fichiers indexés (données brutes), des 
bases de données relationnelles pour les données 
élaborées.

➢ La quantité de données générées augmente très vite.

➢ Le besoin en moyens ce calcul et de stockage est 
important.

➢ Notre connaissance du fonctionnement des 
génomes est encore très limitée.
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