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Introduction à la Bioinformatique et à ses applications ;

Les bases de données biologiques ;

Les alignements : comparaison de 02 séquences

nucléiques et protéiques, les alignements multiples ;

Phylogénie moléculaire et construction des arbres

phylogénétiques ;

Annotation des séquences.



A la fin de ce cours, l’étudiant sera capable de :

Interroger une base de données biologiques ;

Récolter et analyser des séquences nucléiques et

protéiques : aligner, annoter, réaliser un arbre

phylogénétique en utilisant différents outils.











- La bioinformatique est le traitement de

l'information biologique sous forme de données

accessibles aisément et exploitables.

- Elle est également définie comme étant la (multi)

discipline théorique de l’analyse "in silico" de

l’information biologique contenue dans les

séquences nucléiques et protéiques*.

*la bioinformatique tire sa définition de deux concepts importants : la biologie et l’information car

le suffixe informatique ne veut pas forcément signifier l’utilisation des ordinateurs pour la biologie.



La bioinformatique s’intéresse aux données liées au :

 génome (totalité du matériel génétique de la cellule) ;

 transcriptome (ensemble des ARNm transcrits) ;

 protéome (l’ensemble des protéines bio-synthétisées) ;

 métabolome (molécules organiques -métabolites-

impliquées dans les activités métaboliques de la cellule

vivante).



La bioinformatique est un champ d’étude multidisciplinaire:



La bioinformatique est un champ d’étude multidisciplinaire:





La bioinformatique utilise des méthodes et des logiciels qui

permettent :

Le recueil, le stockage et la gestion des données

biologiques et leur distribution à travers les réseaux ;

Le développement des outils pour analyser les problèmes

de biologie moléculaire, notamment:



L’analyse, la comparaison et la prédiction de la structure des

gènes, et des génomes ;

La modélisation et la prédiction de la structure et de la fonction

des protéines ;

L’étude des réseaux de régulation métaboliques, génomiques,

protéomiques, métagénomiques et biologiques en générale.

Les études phylogénétiques et l’évolution moléculaires des

êtres vivants.



ADN Protéine
Déduction

Prédiction de la structure 3D d’une catalase de Aspergillus fumigatus







Vue schématique du caryotype humain



Vue schématique du chromosome humain numéro 22



Vue schématique du génome d’ E. coli K-12



Abondance de la flore microbienne intestinale 

dans un échantillon de  matières fécales infantiles



L’arbre phylogénétique

universel (2016). L’arbre se

compose de trois domaines

d’organismes:

les Bacteria, les Archaea, qui

sont des cellules procaryotes,

et des Eukarya. Ainsi que

d’autres organismes non-

cultivés ou en cours de

classification.



Vagues de migration humaines estimées à partir 

de l’analyse de marqueurs moléculaires



Carte du transcriptome du génome mitochondrial humain



Schéma général du réseau métabolique humain



Exemples de secteurs d'activités :

- biotechnologies diverses : animaux, agriculture,

environnement, industrie, etc.

- médecine / recherche de médicaments / pharmacologie ;

- thérapie génique ;

- recherche académique ;

- médecine légale.





Base de données (database ou BD) : Collection de données interreliées,

stockées ensemble pour servir une ou plusieurs applications, en parallèle, de

façon optimale, accessibles en ligne et à distance ou pas.

Le terme banque de données (databank) peut décrire un ensemble de fichiers

texte sans relation entre eux ou de données hétérogènes (on parle de fichier «

plat »). L’usage du terme est obsolète.

Système de Gestion de Bases de Données (SGBD) : Ensemble des

programmes assurant la structuration, le stockage, la maintenance, la mise à

jour et la recherche des données d’une base et l’interrogation de la base.



Schéma général d’un SGBD

Interface avec 

l’utilisateur

Ordonnancement 

des informations

Stockage  

des informations

Sur support physique

(ex: serveur)



Est un logiciel de gestion de bases de données utilisant un langage

informatique d’exploitation de bases de données rationnelles appelé SQL

(Structured Query language):







Google est la plus grande base de pages indexées sur internet. C’est un

puissant instrument de recherche automatisé (moteur de recherche) qui permet

de recenser et de classer dans des bases de données accessibles gratuitement

une grande partie du contenu web.



https://www.imdb.com/ est une base de données filmographiques.



https://www.worldcat.org/ est une base de données bibliographiques.



https://www.crossref.org/ est une base de DOI (identifiant numérique d'objet).



BD biologiques: grandes bibliothèques de données de biologie et des sciences

de la vie résultant des expériences entreprises dans les laboratoires du monde

entier aussi bien que de l'analyse des simulations et des documents édités.

On distingue deux types de bases :

1. Bases de données généralistes : correspondent à une collecte de données la

plus exhaustive et la plus large possible ;

2. Bases de données spécialisées : correspondent à des données plus

homogènes établies autour d'une thématique particulière.



1. Les bases de données généralistes

Ces bases contiennent des données hétérogènes

- Bases de séquences nucléiques (ENA, GenBank, DDBJ) ;

- Bases de séquences protéiques (Uniprot, PIR, SwissProt) ;

- Bases génomiques et de localisation (Genome) ;

- Bases de structures 3D de macromolécules (PDB) ;

- Bases de données bibliographiques (Medline)

Avantage : tout est consultable en une fois

Inconvénients : difficiles à maintenir, difficiles à interroger, problèmes de

redonandance



• Origine des données :

– séquençage d’ADN.

• Les données stockées : séquences + annotations

– gènes, fragments de gènes, séquences non-exprimées, etc.

– génomes entiers ;

– traduction en séquences protéiques des séquences ADN.



Depuis 1987, 3 principals bases sont interconnectées dans le cadre d’un consortium appelé :

International Nucleotide Sequence Database Collaboration:

*En Décembre 2019, les bases du consortium archivaient plus de 2 milliards 400 millions de séquences

nucléiques.

http://www.insdc.org/



Genbank: base de données américaine, diffusée par le

NCBI (National Center for Biotechnology Information, Los Alamos, USA)

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/



ENA 

(European Nucleotide Archive) 

base européenne diffusée par EMBL-EBI (Cambridge, UK)

(European Molecular Biology Library-European Bioinformatics Institute) 

http://www.ebi.ac.uk/ena



DDBJ (DNA Data Bank of Japan): Base de données japonaise, 

diffusée par le NIG (National Institute of Genetics, Japon)

https://www.ddbj.nig.ac.jp



• Origine des données

– Traduction de séquences d’ADN

– Séquençage de protéines

– Protéines dont la structure 3D est connue

• Les données stockées : séquences + annotations

– Protéines entières

– Fragments de protéines



UniProt (Universal Protein Resource)*: Consortium regroupant les données de plusieurs bases de 

données protéiques (séquences protéiques annotées): SwissProt (base suisse)-TrEMBL (Traduced 

EMBL) et PIR (Protein Information Resource) ainsi que d’autres bases protéiques

http://www.uniprot.org

*En Décembre 2019, Uniprot archivait plus de 180 millions séquences protéiques annotées

automatiquement ou manuellement, non revues ou revues, respectivement.



PDB (Protein Data Bank) *: 

Structure 3D de protéines, acides nucléiques et autres molécules 

http://www.wwpdb.org/

*Le 28 Janvier 2020, PDB archivait près de 167 mille structures 3D, obtenues essentiellement par

expérimentation (cristallographie à rayon X, spectroscopie RMN, Cryo-microscopie électronique, etc.).



Genome

Base de génomes annotés appartenant à plus de 307 000 organismes (eucaryotes, procaryotes, 

virus, plasmides, organelles) (données de janvier 2020)

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome



2. Les bases de données spécialisées

Ces bases contiennent des données homogènes, sont établiés autour

D’une thématique :

- bases spécialisées dans certaines voies métaboliques, de structures

particulières, d’expression de gènes, etc.

D’un organisme :

- génome d’Arabidopsis thaliana, génome de Bacillus subtilis, etc.

 Avantages : facilité de mettre à jour les données, de vérifier leur

intégrité,…

 Inconvénients : ne ciblent pas toujours ce que l’on veut; toutes les

bases possibles n’existent pas.



IMGM (Integrated Microbial Genomes and Microbiomes) :

Base de génomes microbiens annotés

https://img.jgi.doe.gov/



KEGG PATHWAY :

Base de données relatives aux voies métaboliques 

https://www.genome.jp/kegg/pathway.html



FlyBase :

Base de séquences nucléotidiques de la drosophile

https://flybase.org/



Taxonomy

Base de données taxonomiques de plus de 653 000 organismes génétiquement identifiées 

(données de Janvier 2020)

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/taxonomy



 Medline (Medical Literature Analysis and Retrieval System Online) : la plus grande base de

données bibliographiques de littérature relative aux sciences biologiques et médicales

(biologie, biochimie, médecine clinique, pharmacologie, psychiatrie, toxicologie, etc.), gérée

par la bibliothèque nationale de médecine des Etats Unis d’Amérique (NLM).

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed 

Fin 2016, cette base de données contenait plus de 23,5 millions de citations, publiées depuis 1948 dans 

environ 5100 revues biomédicales en 60 langues différentes 



La revue Nucleic Acids Research recense en janvier 2019 plus de 1600 bases de

données biologiques spécialisées. La liste est consultable sur ce lien :

http://www.oxfordjournals.org/nar/database/c



La revue Nucleic Acids Research recense en janvier 2019 plus de 1600 bases de

données biologiques spécialisées. La liste est consultable sur ce lien :

http://www.oxfordjournals.org/nar/database/c



Chaque base de séquences possède son propre système d'interrogation, chaque

système utilise sa propre syntaxe de requête (langage).

Beaucoup de ces système permettent d’interroger plusieurs bases de données

généralistes et spécialisées:

 SRS (Sequence Retrieval System) : permet d’interroger des centaines de

bases de données biologiques, généralistes et spécialisées, il est notamment

utiliser pour Uniprot ;

 Entrez : appartenant au NCBI, permet l'interrogation des bases de

séquences Medline et PubMed, GenBank, et les autres bases affiliées au

portail américain ;

 ACNUC : système d'interrogation des bases GenBank, ENA/EMBL ou

UniProtKB/SwissProt, etc.

 EB-Eye : système d'interrogation des bases EBI (European Bioinformatics

Institute).



Exemple d’une requête sous le langage ENTREZ de Genbank



Définition d’un format

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

accessibles par des systèmes d’interrogations (SRS pour UniProt,

ACNUC pour EMBL, Entrez pour Genbank, etc.).

Le format correspond à l'ensemble des règles de présentation

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

Ainsi, le format permet :

- une mise en forme automatisée;

- le stockage homogène de l'information;

- le traitement informatique ultérieur de l'information. Pour lire et traiter

les séquences, les logiciels d'analyse autorisent un ou plusieurs formats

des données.



Une entrée : fiche signalétique d’une séquence donnée

Contient trois parties :

1- Description générale de la séquence

2- Features : Description des objets biologiques présents sur la séquence

3- La séquence
• Chaque ligne commence par un mot-clé

– Deux lettres pour EMBL

– Maximum 12 lettres pour Genbank et 

DDBJ

• Fin d’une entrée : //

Description générale de la 

séquence

« Features »

Description des objets 

biologiques présents sur la 

séquence

La séquence
ctccggcagc ccgaggtcat cctgctagac tcagacctgg atgaacccat agacttgcgc 60

tcggtcaaga gccgcagcga ggccggggag ccgcccagct ccctccaggt gaagcccgag 120

acaccggcgt cggcggcggt ggcggtggcg gcggcagcgg cacccaccac gacggcggag 180



Description générale de 

la séquence

« Features »

Description des objets

biologiques présents sur

la séquence

La séquence



Description générale de la 

séquence (Genbank)



« Features »

Description des objets biologiques présents sur la séquence



La séquence (format Genbank) 



Description générale de 

la séquence

« Features »

Description des objets

biologiques présents sur

la séquence

La séquence



Description générale de la 

séquence (EMBL)



« Features »

Description des objets biologiques présents sur la séquence



La séquence (format EMBL) 



• ID : nom de l’entrée , …

– Unique (propre à une entrée)

– Non permanent (peut changer au cours des versions)

• AC : numéro d’accession

– Unique, plusieurs ou pour une même entrée (fusion d’entrées)

– Permanent (ne disparaît jamais de la base)

• SV : version de la séquence (Acc.version)

• DT : date d’incorporation dans la base et de dernière mise à jour

• DE : description du contenu de l’entrée





Quelques formats de données biologiques

 Format des bases, exemples :

– Séquences ADN/ARN : EMBL, GenBank et DDBJ 

– Séquences protéiques : Uniprot, SwissProt et TrEMBL, PIR…

 Formats de certains logiciels : PHYLYP (PHYLogeny Inference Package),

FOSN (Files Of Sequence Names), RSF (Rich Sequence Format files), RSF

(Rich Sequence Format files), MSF (Multiple Sequence Format), Fitch, DNA

strider, AnTheProt, Olsen, etc.

 Formats lus par la plupart des outils en bioinformatique

– FASTA

– Séquence brute (plain/raw sequence)



Le format FASTA

Une ligne de commentaires précédé de « > »

La séquence brute (pas d’espace, ni de nombre)

>Human Polycomb 2 homolog (hPc2) mRNA, partial cds

ctccggcagcccgaggtcatcctgctagactcagacctggatgaacccat

agacttgcgctcggtcaagagccgcagcgaggccggggagccgcccagct

ccctccaggtgaagcccgagacaccggcgtcggcggcggtggcggtggcg

gcggcagcggcacccaccacgacggcggagaagcctccagccgaggccca

ggacgaacctgcagagtcgctgagcgagttcaagcccttctttgggaata

taattatcaccgacgtcaccgcgaactgcctcaccgttactttcaaggag

tacgtgacggtg



Exemple d’une entrée sur Genbank



Explorez une base de données biologique figurant sur la liste 2019 de la revue Nucleic

Acids Research :

- Allez sur l’adresse http://www.oxfordjournals.org/nar/database/c ;

- Choisissez 01 base de données biologique ;

- Explorez la base et complétez le tableau ci-dessous ;

- Faites une recherche sur la base et copiez le contenu d’une entrée dans le tableau ;

- Travail à faire en groupe (2 à 4 étudiants) ;

- Envoyez le fichier word par mail avant le 25/02/2020 sur l’adresse gomrima@umc.edu.dz .

Nom de la base de données

Adresse URL

Brève présentation de la banque

Nature des données

Origine des données

Exemple d’une entrée

Format de l’entrée


