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CHAPITRE 1: BASES BIOLOGIQUES

ET BIO-INFORMATIQUES




INTRODUCTION

o Dans le cadre de leurs travaux, les biologistes ont
collecté et interprété un grand nombre de donnes.

o Ces dernieres années, ce nombre de donnés est
augmenté exponentiellement grace aux
nouvelles technologies expérimentales
complexes qui permettent une collecte de
donnes beaucoup plus rapide que leur
interprétation.

o Afin d‘aider les biologistes dans la collecte, le
stockage et I‘analyse de ces donnes, une nouvelle
discipline a vu le jour, appelée
Bioinformatique.




LA BIO-INFORMATIQUE. C’EST QUOI ?

o Discipline récente qui propose et développe des
modeles, des méthodes et des outils afin de
gérer, manipuler et analyser Il'information
biologique.

o La bio-informatique met en jeu plusieurs champs
disciplinaires:

Informatique Mathématiques Biologie

\ I
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Bio-informatique




LA BIO-INFORMATIQUE. POURQUOI

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

o Fournir des outils de comparaison de séquences
(protéiques ou nucléotidiques).

o Fournir des outils de traduction de séquences.




QUELQUES REPERES HISTORIQUES...

o Année 80:

- Début de la micro-informatique
- Création des premieres bases de données (GENBANK)

o Année 90:

- Développement de I'internet et des réseaux

- Apparition des logiciels de comparaison de séquences
(FASTA, BLAST).

o Année 2000:

- Consultation libre en ligne des bases de données;

- Mutualisation des données avec les projets de séquencages
de génomes 6




LES FONDEMENTS BIOLOGIQUES DE LA
BIO-INFORMATIQUE

Groupe de cellules

Proteines




LES FONDEMENTS BIOLOGIQUES DE LA
BIO-INFORMATIQUE

o La biologie moléculaire cherche a comprendre les
mécanismes cellulaires au niveau moléculaire.

o La cellule, unité structurale et fonctionnelle
fondamentale, est présente dans tous les etres vivants
connus.
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LES FONDEMENTS BIOLOGIQUES DE LA
BIO-INFORMATIQUE

o Acide désoxyribonucléique (ADN)

« L'ADN contient le code génétique qui renferme toute
I'information héréditaire d'un organisme.

« Cette molécule est I'unité de base des genes.

Deoxyribonucleic Acid (DMNA})

[ | [E2

Muclectide




LES FONDEMENTS BIOLOGIQUES DE LA
BIO-INFORMATIQUE

o Acide Ribonucléique (ARN)

© '
‘% Adenine

, N — Cytosine
o I ARN ressemble nommément a ‘%}

VADN mais 1l y a des différences ~ el
telles que:

o ’ARN est généralement simple brin.

o=
oLa Thymine (T) de DPADN est ‘& U
remplacé par [uracile (U) dans %‘: e
I’ARN.




LES FONDEMENTS BIOLOGIQUES DE LA
BIO-INFORMATIQUE

o Les chromosomes et les génes

o Un chromosome, en forme de X, est constitué de deux
brins d'ADN reliés au centre. Ces structures, présentes
dans les cellules, renferment les genes d'un organisme.

o Un geéne, situé a une position précise sur un chromosome,
est un segment d'ADN porteur d'informations génétiques
pour la production de molécules spécifiques ou la

détermination de caracteres particuliers.




LES FONDEMENTS BIOLOGIQUES DE LA
BIO-INFORMATIQUE

o Le controle de ’expression des génes

> Réplication:
» Mutation:
» Insertion:
» Délétion:
» Croisement :

> Transfert horizontal:




LES FONDEMENTS BIOLOGIQUES DE LA
BIO-INFORMATIQUE

o Protéines

o Les protéines sont les macromolécules les plus
1mportantes.

o Elles sont responsables presque de toutes les
réactions biochimiques qui ont lieu a l'intérieur
de la cellule.

o Les protéines sont de sortes différentes et avec
une variété de fonctionnalités.




LES FONDEMENTS BIOLOGIQUES DE LA
BIO-INFORMATIQUE

o Protéines

o Les protéines se composent de chaine des acides aminés

o Chaque acide aminé a une structure constante. Il y a 20
acides aminés.

o Exemple d’une protéine de I'insuline:
S5SFVNQHLCGSHLVEALYLVCGERGFFYTPKAY
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LES FONDEMENTS BIOLOGIQUES DE LA
BIO-INFORMATIQUE

o Code génétique

U [ 5 A G
Uuu ? : ucu UAU - uGuU 5 u
phenylalanine tyrosine cystéine
uucC uccC - UAC UGC C
U serine
UUA ) UCA UAA UGA stop A
leucine stop
UuG UcG UAG 1 UGG | tryptophane | G
Cuu CcCu CAU CcGU U
Ccuc CCC CAC histidine CGC ) &
C leucine proline arginine
CUA CCA CAA CGA A
CuUG CCG CAG giutamine CGG G
AUU ACU AAL ) AGU E U
) ) asparagine serine
AUC isoleucine ACC 25 g AAC AGC 2
A thréonine
AUA ACA AAA > AGA <o A
- lysine arginine
AUG methionine ACG AAG AGG G
-
GuUuU GCuU GAU acide GGU )
GUC , GCC , GAC | aspartique | GGC , C
G valine alanine glycine
GUA GCA GAA acide GGA A
GUG GCG GAG | glutamique | GGG G




LES FONDEMENTS BIOLOGIQUES DE LA

BIO-INFORMATIQUE

o Synthése de protéine

Molécule
d"ADN

/ Geéene 2

cane1 & A
e

Brin codant 3%
de I'ADN

Protéine

Acide aminé

Ribonucleic acid

OrFrCcOOPFPOOOCCODPOOOBRC OO

Codon 1

Codon 2

Codon 3

Codon 4

Codon &

Codon 6

Codon 7




LES FONDEMENTS BIOLOGIQUES DE LA
BIO-INFORMATIQUE

o Exercice: La figure présente le schéma dun brin
appartient a une molécule ’ADN

1) Justifier cette affirmation.

2) Compléter cette molécule en expliquant votre
démarche.

3) Ecrire le brin ’ARN messager qui correspond a cette
molécule d’ADN.

4) Ktablir la séquence des acides aminés en utilisant le
codage génétique.

v T T T T T T T T T
CCGATAGGCTATGAT




LES FONDEMENTS BIOLOGIQUES DE LA
BIO-INFORMATIQUE

o Solution

oLe brin schématisé dans la figure ci-dessus
appartient a une molécule I’ADN car ce brin
possede des bases azotées T.

o Démarche : par complémentarité de base, 1l faut
positionner un A devant un T et un G devant un C.

o ARNm : GGCUAUCCGAUACUA.
o Protéine : Gly-Tyr-Pro-Ile-Leu.




LES BANQUES DE DONNEES BIOLOGIQUES

o Probléme:

o organiser I’énorme masse d'information et de la
rendre disponible a I'ensemble de la communauté
des chercheurs.

o Solution: Banque de données biologiques

e 1- Banques généralistes
» 2- Banques spécialisées




LES BANQUES DE DONNEES BIOLOGIQUES

o Banques généralistes

o Collecte des données la plus exhaustive possible et
offrant un ensemble hétérogene d'informations.

o Les Banques généralistes les plus populaires sont:

Banques ADN Banques protéines
Genbank «USA » PIR « USA »
EMBL « Europe » SwissProt « Suisse »

DDBJ « Japon »




LES BANQUES DE DONNEES BIOLOGIQUES

o Banques spécialisées

o elles regroupent des données plus homogenes établies
autour d'une thématique ou d'une méthode spécifique
de production des données

o Chacun est susceptible de créer sa banque spécialisées
o SGD - Génome des Saccharomyces

o MGI - Génome de la souris
o TAXONOMY — Taxonomie

O oooooo Q




LES BANQUES DE DONNEES BIOLOGIQUES

o Format

Certains sont simples comportant seulement Ila
séquence et son nom. C'est le cas du format FASTA:

>Cytochrome [Homo sapiens]
MDPFVVLVLCLSCLLLLSIWRQSSGRGKLPPGPTPLPVIGNILQIDIKDVSKSLTNLS
KIYGPVFTLYFGLERMVVLHGYEVVKEALIDLGEEFSGRGHFPLAERANRGFGIVFES
NGKRWKEIRRFSLMTLRNFGMGKRSIEDRVQEEARCLVEELRKTKASPCDPTFILG
CAPCNVICSIITFQKRFDYKDQQFLNLMEKLNENIRIVSTPWIQICNNFPTIIDYFPGT
HNKLLKNLAFMESDILEKVKEHQESMDINNPRDFIDCFLIKMEKEKQNQQSEFTIE
NLVITAADLLGAGTETTSTTLRYALLLLLKHPEVTAKVQEEIERVIGRNRSPCMQDR
GHMPYTDAVVHEVQRYIDLIPTSLPHAVTCDVKFRNYLIPKGTTILTSLTSVLHDNK
EFPNPEMFDPRHFLDEGGNFKKSNYFMPFSAGKRICVGEGLARMELFLFLTFILQN
FNLKSLIDPKDLDTTPVVNGFASVPPFYQLCFIPV




LES BANQUES DE DONNEES BIOLOGIQUES

o Format

D'autres sont plus compliqués et possedent plus
d'informations. C'est le cas du format GenBank:

Locos ADs24zs 480 =a linear Date de soumission
Définition et numero DEFINITIORN cytochrome. M
f N RCCESSLON ALESSEEE . s . .
d’accession EBSION  AMESS32s. 1 GI:1@1344 Type de molécule: lingaire ou circulaire
DESOURCE locus HUACYPCZ1S accession H&1H54.1
FEVHORTS .
SOTRCE Hown aspiens (husan]
= ORGANISA Homo gaplena
Organlsn-!e Et = Eukaryota: Hevagoad Chordsca: Cranians: Wernebrata! Euteleoaromlr
taxonomie Yamealia! Eutheriar Ewarchoncoglires: Priwacesa; Haplorriini:
cararchini) Hominidse: Homo,
AEFERENCE 1 jresidusa 1 0 450)
AOTHORE  Romkes, M., Faletvo,K.E., Blaizdell.J.A., Baucy,J.L. &nd
Reference L Goldstedn, Jik.
ikl 3 TITLE Cloning and expression of complementary IHA: Lo mulviple oexhers
b1bllﬂgraph1que ol the huaman cytochroms P4S0ILC subfamily
JOUENAL  Fiochemistry S0 (13], 3227-3255 (1991)
PUBMED 2009263
COMAENT ¥ethod: conceptusl translation.
FEATURES Locatzon/(ualifiers
source 1..450
Caracteristiques de /argmnisw="leme sapisas”
- . felb xref=Ttaxon:Ss0sT
la Seqluence. . Protein 1..990 -
DDmames, MDt]fS, e Sproduct=Teytochrome
RBS, CDS_. Regian 0. .49387
{region_name="pEs0T
Snote="Cytoohroms FA50: pRamd0OgT"
fdb_xref="CDR:A0165"
Region 30..4950
fregion_name="CypX"
fhote="Cyrochroms P450 [Secondary mecsholicea
hiozyntheais, transport, and catabolism] @ COG3 1247
Sdb_xpef=mCDL:32307"
k] 1..430
JSgene="CYPZC1R"
Jooded by="HEi554.1:6.,1475"
CRIGIN
3 . 1 mdpfvelvle lscllllsiv pgssgrgklp puptplpvig nilgidikdy skslinlsks
Sequence — 61 ywgpvitlyfyg lecmwewlhgye svvkealidl gesf=grghf plasrancgf givisogkro
121 keicrf=lwt lrnfgogkr=s iedrvgessar clves=lrktk aspodptfil goapcovics
131 iifgkridyk dggflolmek lnenirivst pwigiconfp tiidyfpgth nkllknlafm
241 ems=sdilekvke hge=mdinnp cdfidcflik mekekgngg= eftienlvic asdllgagts=
901 te=ttlryal Llllkhpevt skvgeeierv igrarspemg doghmpytda wwhewgryid
361 lapt=lphev todvifroyl aipkgotiles losvihdnke fprnpemfdpr hfldeggnik
. . 421 ksnyZfmpf=a gkricvgegl armelZflflt filgofnlk=s lidpkdldts prrngfasvp
Descripteur de fin 481 pEyqlefipy
de fichier




HOMOLOGIE

o I’homologie cest la relation entre les deux
caracteres qui sont descendus, le plus souvent avec
une divergence, d'un caractere ancestral commun.

o La divergence de 2 séquence d'un ancetre commun
peut résulter d'une:

o duplication: dédoublement d'un segment d'ADN
menant a la formation de plusieurs copies dans le
meme génome

o spéciation: formation d'especes séparées
« distinctes » a partir d’'une espece unique. e




HOMOLOGIE

o Deux séquences sont dites homologues si elles
possedent un ancétre commun.

Anceétre commun

—_ Evenement

evolutif

—:’——f:l—a




HOMOLOGIE

o ATTENTION: Homologie != similarité

o L’homologie n’est pas quantifiable
Deux séquences ne sont pas a 50% ou a 75% homologue

- Raisonnement binaire

o La similarité est quantifiable




HOMOLOGIE

o Les catégories de ’homologie

o Orthologie: deux genes homologues sont dit orthologue
s1 leur divergence est due a la spéciation.

o Paralogie: deux genes homologues sont dit paralogues
et s1 leur divergence est due a la duplication.

o Exemple

B et C sont paralogues.
A et C sont orthologues.
A et B sont orthologues.

_— Spéciation
&+

Duplicati
- uplication

SeqA SeqB SeqC @
Insuline Insuline | Insuline Il

Chat Souris Souris




HOMOLOGIE

o Les catégories de ’homologie

o Xénologie: deux genes homologues sont dits
xénologues s1 leur divergence 1implique le
transfert interspécifique du matériel génétique
(horizontal).

Ancétre de A Ancétre de B

Espéce A Espéce B




HOMOLOGIE

+ Exemple: Squelette des membres de divers vertébreés




ANALOGIE

o L'analogie est la relation entre des caracteres développés de
maniere convergente a partir d'ancéetres différents,
contrairement a 1'homologie.

o Elle évalue les similitudes fonctionnelles ou externes entre les
organes d'especes différentes, méme si1 leurs structures et

origines different, mais ils exécutent la méme fonction.




ANALOGIE

o Exemple

o Les Similitudes fonctionnelles entre les ailes des
Insectes, des olseaux et celles des chauves-souris :

Ailes d’Oiseaux analogues = [

Ailes d’ insectes

~ Ailes de
Chauves-souris




HOMOLOGIE

o Exercice

Qualifiez la relation entre chaque paire de genes dans
le schéma suivant

Spéciation 1
Duplication 1
Spéciation 2

Duplication2

Al Bl B2 C1 C2 C3




HOMOLOGIE

o Solution

o Al est orthologue a B1, B2, C1, C2 et C3

o B1 est orthologue a C1 et paralogue a B2, C2 et C3
o B2 est orthologue a C2 et C3 et paralogue a B1, C1
o C1 est orthologue a B1 et paralogue a B2, C2, et C3

o C2 et C3 sont paralogues, ils sont orhologues a B2
et paralogues a B1 et C1




HOMOLOGIE

o Exercice

Marquez les spéciations et les duplications sur 'arbre
et déterminez le type d’homologie entre

ANVAN

Seq1 Seq2 (Seq3
Espece A Espece B




o Solution

HOMOLOGIE

o Seql et Seqg2
o =eq1 et Seqld

Seq1 et Seq4
Seq2 et Seq3
Seq2 et Seq4
Seql et Seq4

paralogues
orthologues
orthologues
orthologues
orthologues
paralogues

Seql

Espéce A

Seq3

Seq4
Espéce B




