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La problématique des -omiques

Deux types de molécules support de la bioinformation : les
acides nucléiques et les protéines
Le "matériau de base" de la génomique, de la transcriptomique
et de la protéomique est la séquence : l'enchaînement ordonné
et orienté de nucléotides (acides nucléiques) ou d'acides
aminés (protéines).



GATCACCTCACTACGG
GTCAGGGGAAGGAAA
GGGGAACTGAGAGATT
TGTCAGTGTGAGAAGC
AGTCCCAGGAGTTAGA
AGTAGTGGCTCCATGA
CTCACAAATTAACTTC
CCTTTCAGGCAGGGCT
TCTTATTTTCCTTAGCA
TCCCTGTCTTGATCCCA
GCCTGCTCAGACCCCT
GCCTCTCACTGCAAGA
TGTGCTT
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La problématique des –omiques : une 
complexité croissante 



Le codage de l’information génomique

• macromolécule d’ADN ≈ 
enchaînement d’acides nucléiques
– adénine : A
– thymine : T

adénine : A
– thymine : T
– cytosine : C
– guanine : G

• génome ≈ texte écrit dans l’alphabet 
de ces quatre lettres



Organisation générale des génomes

Organisés en chromosomes
Chaque chromosome eucaryote contient un ADN linéaire
Répartition des gènes, variable le long des chromosome et
région intergénique non codante
Gènes:
séquences codantes continues: cas général chez les procaryote
(mais pas exclusif ) ou discontinues (exon-intron): cas général(mais pas exclusif ) ou discontinues (exon-intron): cas général
chez les eucaryotes (mais très variable d’un organisme à
l’autre, rare chez la levure)
Séquences répétées
Dans tous les génomes mais % très varié qui peut être très
élevé



Analyses bioinformatique des génomes
Reconnaissance de gènes et autres éléments du génome

Syntaxe des séquences

Recherche de similarité

La bioinformatique permet d’extraire l’information des

séquences génomiques.

Le génome comme un langage :

- Support = polymère linéaire- Support = polymère linéaire

- Alphabet = molécules

- Mots = 3 lettres parmi 4

- Syntaxe = en cours de déchiffrage

Superposition de signaux :

Pas seulement quel est le produit du gène, mais aussi où est-il 

exprimé, en quelle quantité et quand ???



La nature du contenu informationnel de l’ADN

Par convention, on considère que l’information est la somme de

tous les produits de gènes, c.à.d. des protéines et des ARN.

* L’ADN contient l’information, mais de quelle façon celle-ci

est-elle codée ?

* De nombreuses protéines se fixent au niveau de sites

présents sur l’ADN lui-même, tandis que d’autres protéines etprésents sur l’ADN lui-même, tandis que d’autres protéines et

des ARN se lient à des sites présent sur l’ARNm.

* La séquence et les positions relatives de ces sites

permettent aux gènes d’être transcrits, épissés et traduits

correctement au moment adéquat et dans le tissu approprié.



La nature du contenu informationnel de l’ADN

Le contenu informationnel du génome comprend les sites de liaison



Détection de gènes eucaryotes

La recherche de gène dans les génomes eucaryotes est plus

complexe.

Les régions codantes sont morcelées sur d'énormes distances

par les introns et les régions codantes représentent ainsipar les introns et les régions codantes représentent ainsi

moins de 5% du génome eucaryote.



Détection de gènes eucaryotes
Trouver les gènes à partir de la séquence



Détection de gènes eucaryotes
Organisation et structure des gènes « Protéiques » chez 
les eucaryotes
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Détection de gènes eucaryotes



De très nombreux domaines de recherche 
en informatique, automatique et 

mathématiques appliquées sont concernés

� algorithmique sur les séquences, sur les 
graphes…

� statistique, analyse de données
apprentissage symbolique et numérique
statistique, analyse de données

� apprentissage symbolique et numérique
� visualisation de données
�modélisation et simulation dynamiques
� calcul parallèle
�bases de données et de connaissances
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Analyse des données 

Bioinformatique

Biomathématiques & Statistiques  


