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Les trois regnes primaires

Procaryotes Archae %
/P
QL

Bactéries

Eucaryotes

' 4

Les organismes se reproduisent...
-~~~ maispas a l'identique
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Les trois regnes primaires
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~< Heterolobosea
. Physarum
o § Kinetoplastids
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— Microsporidians
Trichomonads
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Les organismes se reproduisent...
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Interactive Tree of Life
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La cellule contient un grand
~~  nombre d’acteurs...

Cellule hépatique du rat (VOlumé2-10-2%cm3) '

ADN 42 (longueur totale : 2,75 10°
nucl.)

ARN 1,5108

Protéines 2,5 10°

i (Callen 1999)
Petites molécules 1,4 1010

... etil y a beaucoup de cellules dans un organisme eucaryote
(de I’ordre de 1012 chez I’homme)

digitec

... quisinteragissent . .
constamment

AL e W | B : gg global metabolism map
e . tp://www.genome.jp/kegg/
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... qukinteragissent
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Kegg global metabolism map




L’ADN

Deoxyribonucleic Acid (DMNA) Muclectides
‘% | et ‘ |%| Guaning Cytosine
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HAPHOQOQHAPN
§)]

w

14

29/01/2011



Transcription de I'’ADN en ARN

5

DNA A}

k5 CT AAACCG ATy
AUUUGCCp, A 46
)AS R

— DNA 7}efe]
ohA m19)

a3 12-1 RNA 3Ae] BAE

Transcription de I'’ADN en ARN
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Traduction de I’ARN en protéines

50S Ribosome
(23S+5S+34 Proteins)

aa,+ tRNA
arriving

@ site of
Aminoglycoside
mRNA Binding
30S Ribosome
(16S+ 21 Proteins) Movement of
[N—— the ribosome
Codon Codon
aag aag
]
Code :
V4 7 .
T génétique o
L Phe F fJTCcT Ser S [TAT Tyr e TGT Cys
T TTC * Jrcc = ITAC — ITGC
TTA Leu L |[TCA oy TAA * [TGA
TTG *  |TCG v b" lTGG Trp
ICTT Leu L |cCT Pro P ICAT His H CGT Arg
c ICTC - ICCC W ICAC " ICGC
ICTA - ICCA - ICAA GIn Q ICGA
ICTG " |CCG o ICAG A ICGG
ATT lle I IAAT Asn N IAGT Ser
IACT Thr e
e .. Iaac < IAGC
A IACC S
IATA 5 IAAA Lys K IAGA Arg
IACA ¥
IATG Met M IAAG = IAGG
IACG e
GTT Val \% IGCT Ala A IGAT Asp D GGT Gly
e GTC = IGCC o IGAC o GGC
GTA - IGCA S IGAA Glu E IGGA
GTG - IGCG > IGAG - GGG

Michel Termier IUT 2010

18
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Le ribosome

(a)

Polypeptide

30S

Le ribosome

29/01/2011
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ARN de transfert
“m\{ﬁ '

3'JACC e
Amino acid >
attachment site

q:"' ﬁ U
Anticodon A =
C ==

(c) Chemis

™ P

Réplication de I'ADN
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Au début était la sequence (d’ADN).

* Faire I’inventaire du contenu génétique.
« Elucider la fonction de chaque élément.

8
o = Py
Sf 4 < e 3 w -3,
............................................................................................................ >
* Faire I’inventaire du contenu génétique.
« Elucider la fonction de chaque élément.
Au début etait la séquence (d’ADN).
= 8
o - P
5 N « s -y, "
....... I T S TT T T i TTTT] B TETT| | TT M ST S SITTTTTIIT o
Gene protéique Promoteur ARNt
transcription ARNt
ARNr
ARNmM Introns
traduction
Protéine

29/01/2011
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CACCACAATTGCAAAACTCCCAAGCCCGTCCACAAAAGAAGGACGGATTCTCACAGTTCATGCCATCTGCAACTACGAAGAACCCATATGCCCAGTAACT
CGACCGACTGGTTGTAATTTTACARAAAGAGAGACAATTAAGAAAAGAARACAAGCGCCAGGCTTCCGTATCCCAGTTTTTCATCTCACTTTCTGGGCACG
ATTGTAATAATACTTCATGATAATAACTAAACTATATAAGTAGTGTCTCATCCGTARATATACATTTAGACAGATTCTTGTATTTTCTCCGGGCAATTTT
TAACTTTTTTTCTGTTAGGGCACATGACACTTGCCTATTATGGACAGCCAGTARAGATGTGCCCATATATTGCCCCCTTTACGCTCTCTGCCAGTATTAG
TGGGAAAAAAAAAACTGAAAAAARAAAATCGCAGGACTACTAATAATCACGTGATATTTCTTTTCACTCTCTTCATAAAGTTGCTAAAAACACACAATCG
AATGAGCCTCTGAGCAGTATAAATTGTACTTCAAAGCACTATGCATGAAAAACGCTTACATTAGTTCAGTTTGTCAAGGTTATGCTATTACTTGTACTTA
TTTCTTGCTATTGTTAGTGGCTCCCCACATTGACGTATTTTCACGTGATGCGCCTCACTGCGGAAGGCGCCACACATTGCCTGCAAAAAATTGTGGATGC
ACTCATTTGATAGTAAACTAAGTCATGTTAATCGTTTGGATTTGGCACACACCCACAAATATACACATTACATATATATATATATTCAAAATACAGCTGC
GTCCAATAGATGAGCTTCCGCTTCGTTGTACAACCTACCTGCTATCTTGTTCACGGATATTTCTTGCTTTTAATAAACAARAGTAACTCTAGAACAGTCA
AGTCTTCGATAATTTTTTTAGTCACAGGGTCCGTCTAAAGTTTCTCTTTATTTGGAATAATAGAAAAGAAAGAAAAAAACGTAGTATAAAAGGAATGTCG
CATACTTTAAAATCGAAAACGCTCCAAGAGCTGGACATTGAGGAGATTAAGGAAACTAACCCATTGCTCAAACTAGTTCAAGGGCAGAGGATTGTTCAAG
TTCCGGAACTAGTGCTTGAGTCTGGCGTGGTCATAAATAATTTCCCTATTGCTTATAAGACGTGGGGTACACTGAATGAAGCTGGTGATAATGTTCTGGT
AATTTGTCATGCCTTGACTGGGTCCGCAGATGTTGCTGACTGGTGGGGCCCTCTTCTGGGTAACGACTTAGCATTCGACCCATCAAGGTTTTTTATCATA
TGTTTAAACTCTATGGGCTCTCCATATGGGTCTTTTTCGCCATTAACGATAAATGAGGAGACGGGCGTTAGATATGGACCCGAATTCCCATTATGTACTG
TGCGCGATGACGTTAGAGCTCACAGAATTGTTCTGGATTCTCTGGGAGTARAGT CAATAGCCTGTGTTATTGGTGGCTCTATGGGGGGGATGCTGAGTTT
GGAATGGGCTGCCATGTATGGTAAGGAATATGTGAAGAATATGGTTGCTCTGGCGACATCAGCAAGACATTCTGCCTGGTGCATATCGTGGTCTGAGGCT
CAAAGACAATCGATTTACTCAGATCCCAACTACTTGGACGGGTACTATCCGGTAGAGGAGCAACCTGTGGCCGGACTATCGGCTGCACGTATGTCTGCAT
TGTTGACGTACAG G. CAGTTTC C. TTCTC GATCTCCTTCAATAG C. ETC, GGGAG GCAA
ACCATCTACTGTCAGCGAACACTCCCTACAAATCCACAATGATGGGTATAAAACAAAAGCCAGCACTGCCATCGCTGGCATTTCTGGGCAAAAAGGTCAA
AGCGTGGTGTCCACCGCATCTTCTTCGGATTCATTGAATTCTTCAACATCGATGACTTCGGTAAGTTCTGTAACGGGTGAAGTGAAGGACATARAGCCTG
CGCAGACGTATTTTTCTGCACAAAGTTACTTGAGGTACCAGGGCACAAAGTTCATCAATAGGTTCGACGCCAATTGTTACATTGCCATCACACGTAAACT
GGATACGCACGATTTGGCAAGAGACAGAGTAGATGACATCACTGAGGTCCTTTCTACCATCCAACAACCATCCCTGATCATCGGTATCCAATCTGATGGA
CTGTTCACATATTCAGAACAAGAATTTTTGGCTGAGCACATACCGAAGTCGCAATTAGAAAAAATTGAATCTCCCGAAGCCACGATGCCTTCCTATTGGA
GTTTAAGCTGATAAACAAACTGATAGTACAATTTTTAAAAACCAACTGCAAGGCCATTACCGATGCCGCTCCAAGAGCTTGGGGAGGCGACGTTGGTAAC
GATGAAACGAAGACGTCTGTCTTTGGTGAGGCCGAAGAAGTTACCAACTGGTAGGGATAGATACCACACATACCTCAGGCATAACATAGATAAACCAGTA
CATGTATATCTATATCTATATTTATATATAGACAAACAGCATTAATTAACTATAACAAAGTTTCTAGTAACACTAACGGTAGTTAATTTCTCTTTTTTGT
CCTCGTTGTTG. C GAATG. C. TAATAGCTAGTGTTTTAGAGCTTTTCCACATTCTGACCGCACTTGTAGAC
AGCCACTCTTTGCATTGCCACTCGACATTACATGAACGACTGTTCTTCTCCCTGTCGCCTTAGCTTACTTCTTTGAAAAAAGCAAATCGCCCTTTTATGT
AGGGACAAGTAACTTTTAGATC. ..

/7

v /
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—
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Beaucoup de longues sequences !
Growth of the
Completely Sequenced Genomes © International Nucleotide Sequence Database Collaboration
January 2007
500
400 E
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Séquences
Connaissances biologiques Evolution

ORF = ATG [(A+C+G+T)3] (TAA+TAC+TAG) /

Algorithmique
Statistiques

Inventaire
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L'évolution nous aide! =
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Mais la seéquence n’est pas tout !

* Par quels mécanismes I’information génétique
s’exprime-t-elle ?

« Comment se structure-t-elle ?

« Comment participe-t-elle a la dynamique de la
cellule ?

Structure des protéines

29/01/2011
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3ACC

Amino acid
attachment site
3

(c) Chemis

-~

P
Dynamlque de l'expression =

facteurs de transcription

Typical Bacterial Promoter

" K !NA Pol II
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\

ATAAT Fig.7 The bound T F IIH and T F Il K factors.
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Une tentative de définition de la
Bioinformatique

Alliance de la Biologie avec I’Informatique, les Mathématiques, la Physique,
la Chimie... afin de modéliser les processus du vivant, pour

* les comprendre,

* les prédire,

* les simuler,

* les reproduire ou les modifier.

Une démarche de recherche fondamentale, dont les résultats ont des
retombées potentielles dans le biomédical, dans les biotechnologies.

Une tentative.de définition-de la

Bioinformatique
Génome  Transcriptome Structure Evolution
s ”‘\"w‘l”r‘%//’},/‘ (S v
|- S
/"Dl’&"ﬁ’n%\f\\

Protéome / Interactome

e

i Ad
Expérimentation

~

Données « haut débit » \

29/01/2011
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7~ Nous (informaticiens) avons du- |
travail en

« Algorithmique et combinatoire. Programmation logique et réseaux de
contraintes. Optimisation. Model-checking.

« Inférence, apprentissage, classification, fouille de textes et extraction de
connaissances.

* Intégration de données massives et hétérogenes.

* Analyse d’images.

» Visualisation, IHM.

* Calcul intensif, calcul distribué.

5 —
Formations en Bioinformatique a Orsay-

« Option Bioinformatique en IUT Informatique 2¢me
annee.

* Options en L3 Informatique (et aussi en L3 Math. et
L3 Biologie)

» Master de Bioinformatique et Biostatistiques (BIBS).
. Accessible avec une licence
d’informatique, de mathématiques ou de biologie.

29/01/2011
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