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Qu'est-ce gue la bioinformatique?

- Utilisation de méthodes informatiques pour approfondir
notre compréehension des processus biologiques.



Qu'est-ce gue la bioinformatique?

- Utilisation de méthodes informatiques pour approfondir
notre compréhension des processus biologiques.
- Comparaison de séquences biologiques
- Découverte de nouveaux genes
- Ségquencage et assemblage de génomes
- Analyse d'expression des genes
- Prédiction de structure des ARN et des protéines
- Prédiction de fonctions des genes
- Reconstruction de I'évolution des especes
- Recherche d'interactions entre protéines
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Qu'est-ce gue la bioinformatique?

- Utilisation de méthodes informatiques pour approfondir
notre compréhension des processus biologiques.

- Combine des expertises en biologie, en informatique, en
mathématigues/statistiques.

- Applications a I'agriculture, la pharmacologie, la
medecine, la virologie, etc.



Micro-historique

- Années 1950, Frédérick Sanger determine la séquence
des acides aminés de l'insuline.

- En 1965, Margaret Dayhoff: premier atlas de seéquences
de protéines.

- De 1990 a 2003: Human Genome Project : séquencage
de 'ADN de 'hnomme. Colts estimés: $2.7 milliards.



Micro-historique

- Années 1950, Frédérick Sanger determine la séquence
des acides aminés de l'insuline.

- En 1965, Margaret Dayhoff: premier atlas de seéquences
de protéines.

- De 1990 a 2003: Human Genome Project : séquencage
de 'ADN de 'hnomme. Colts estimés: $2.7 milliards.

- Black Friday de 2018: Dante Labs peuvent séquencer
votre génome pour $200.
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Des données, des données

- Croissance exponentielle du nombre de séquences de
genes, d'ARN et de protéines.

- Cette croissance ne va probablement pas s'arréter bientot
- de plus en plus d'especes sont séguencees
- génomes d'individus differents => multiplication des séquences

- Uniprot:
- 167,761,270 séquences sur 1,175,367 especes
- 56,302,024,981 acides aminés

- GenBank:
- 213,383,758 séquences, 329,835,282,370 paires de bases

https://www.ebi.ac.uk/uniprot/TrEMBLstats, https://en.wikipedia.org/wiki/GenBank



https://www.ebi.ac.uk/uniprot/TrEMBLstats
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Le spectre de la bioinformatique

o . Développement de Modélisation de problémes Analyse approfondie
Ut'll';:t'ggtgse ;ogggels logiciels, implémentation création de nouveaux de complexité,
basc—?s de données d'_algc_;rlthmes connus, algorithmes, implémentation NP-complétude,
pipelines, analyse de et essais sur données algorithmique avancée,
données modélisation statistique
Biologie Info théorique/

maths



Le spectre de la bioinformatique

o . Développement de Alisati = Analyse approfondie
Utilisation de logiciels |, icjels, implémentation Mogfé:t?ct,f 22 if&ggf&e& d()e/ com?o?exité,
Requétes a des d'algorithmes connus,  algorithmes, implémentation NP-complétude,
bases de donnees pipelines, analyse de et essais sur données algorithmique avancée,
données modélisation statistique
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- Pour nous informaticiens, I'ADN n'est qu'une chaine de
caracteres sur un alphabet de 4 lettres.

- (plus tard, nous verrons que les protéines sont des sequences sur
un alphabet de taille 20)

- Cette conversion "entité bio" => "concept informatique"
est tres fréquente.

> seql
GAAGCTCCGAAG...




>>agpl

»5 cerevisiae

CTTATGTTAATACTAT TAT TACTACTAT CAT TACAT TTTAATATCC TG TACATATATATACTCTTTGAAGAAGT TTGGATTTTTCTTTCCCATTATAGATCACTT

TTTTT T T T AT AT T T T T TG TAAGT TCT T T T TG TGGCTATAT TTCCTC T T TGGCGGCTAACTCAAGAAGCAGTAAGGGAATAATTCGTTACACATTA

CAGCTAGCTAAAAT CATCAAGAGGCAGGAACACACGAGATATACTGATAAT GTTGGAATGTCTAAGCGCTCTGCTGGTTCTCTTTGCCGGTGGTGET

GGEAGCGTTCTCGCAGCGGTTCAAAGCAAAACTGTGGCAGAT CCTAACTTATGTCCAGGTTACAATTCACAACTGATTTCCCCCTTCCTCTOCAGTT

GCGTATGTACAACAAATT TACCGAGGTACTAATAT TCTCTAGAT T T TATTACTGACAAGATCCATGTGAAGAAACGAAATTTAAGTGAATGCGTGTCCCG

TTATTTTGATGAACAATATGCATTTTGTCGGTCATGCGTTACTGTGAATAAT GAAALCA

»5 paradoxus

AT GT TAATACTAT CAT TACAT TAGTAT CC T G TACATATATATAC T CTAT TCGAAGAACTCTGAAT TT TTCCCCCT TATGGATCATCTTTTTCTATTTTTTT
TTTT T T TGCTAGTCCTT T T TG TGGCTATAT T TCCTCTT TGGCGGECTAAC T TAAGAAGTAGCATGGGAATAATTTGTTACATAT TGCAGTTATCGAAAGT

CATCAAGAAGCTGGAACACACGAAATACACTAATAATGTTGGGATGTTTAAGCGCTCTGCTGGTTCTCT TGGCTGGLGGEGETAGGAGCATTCTCG

COGCEETTCAAAGTAAAACCOTGACAGATCCTAACTTATGCCCAGGT TACAATTCACAACTAATTTCCCCTTTCCTTTCTAGTTGLGTATGTACAATAA

ACTTGCTGAGGTACTAATTTAATCT TTAAATT TATTACTGACAAGATCCACTTGAAGAAACGAGATTTGAATGAATGCATATTCCATTA TGATGAACA

ATATGCATTTITGTCGGTCATGTGTTACTGTGAATAACGAAACA

5 mikatae

T A G T TAATA T T TAT TATAAT TAC TAT TAC TAC AT TAG TAT CT TG TACATATATATAC TC TACT TGAAGAACT TTGAATATTTCTATATCCTGTTATGGTT

TAGAATTTT CTTTGATCATTTCTT TTEGETTAGTCATTTTTGTGGTCATATCGTCTC GLGCGGCTAACTTGTGAAATGTCGAGGGAGACACCT

GTTATATAT TAGAACTACCAAAAT TTATCAAGAAACTGGAACACAAGAAATATACCAGCAATGTTGGGATGTTTAAGCACACTGCTGGTTCTCCTAGCT

GGCGGAGGTAGTT TGATTCTCCCAGCAGTTCAAAGCAAAACCGTGTCAGAT CCTAACT TATGTCCAGG T TACAAT TCACGAAGAGTTTCTCCCTTCC

TTTCCAGTTGTGTATGTACAAT GAACCTACTGATATACTAGTGTAATTTCTAGAT TTTAT TACTAACAAGAGCCACGT TTAGAAACAAAATCTGAATARAAT

GC

»5 kudnavzevii

CCACAGCCATTGAT TG CCAAGCAGCTTTCTTTTTCT TCTCCCATAACAGCAGCCCAACAGATARACACCGAAGTTATGCCCAATCGAAATGCATTAA

CGACATCAACAACGATCCTAATACGATGATCTTTCATCCTCGATTCCGTAACCATGTCTTTTCGTTGT TTTTCCATACGAAATCGTTTGLTAAAGAL

AGTTGATAGCATCCGTTGATGTATCT TCTAGAAAAACAAT TCTGCAGAAGTGTTTATTTTATCTCCTTT ATAGCAAGCGGCACGGCCTCGGOGGCT

AACTCCTTAAGGCCTCGGCGGCTAAAAACGGGTCCTTCCATTTCACACAGACTCCGTACCTCCCACGGCATTT TGCATCTTT TT TCTTG

AGACATAATAGAAGGAAGGEGGAACGCGCGCCATTAGACGGCOCCOCTCAGAAGGCGCCOTCTAAGCGGCACCGATCTGCTGLGAAACATGCAG

CTTTGCCGTTAATGGCGCTCCAGTGGCACCATCGCAGTAATTGCTGGCCTEATCGACCCATAGATAAGCTGCCGCTACCACCAGGCAGTTCTCAAT

G A G T CACTTGAT T G TG TCT T TG G TAG T CACAC G TTC TG TT T TAGC TG CGTAAGGCTCTTTTTCTTCTTTTCTCTTGCTTTTTTTA

GTGCCTTCTGTCCATCTCTCCAGCTTGGCAAT GG TATCT T T T TCACTAAATCGAARATCAGTGUTGATAAGATGGLTCAGGTGCATGGGRATAGGTLG

GCATACATCTGTT T TAC GO TATCT T TCCTCGTC OGO TAGC GO GACTCACTTATTCTGTAATAATTTC TT TCAAGAGTAACT GTATTTTACA

TACGTATATAAGTGGTTTGTTTCTGGATTTGCTGET T TACAAGG G TGAGGAATAGCAT TCGTCATGTATTTTTTTTTTAGAACGCAAGTAGTATAGACTA

AACAAAAAAGCTTCGCATA

»»spalb

=5 cerevisiae

GEATCGTATAT T TACCAGTAT G TACCTCCT TGAAAT CT TG CAATAAC CTAATGACT TCCAT TGAATATAC AATATAGAACATTGTGATGTATTTATTTA

TTGGCAAAAAATGTGACGLGAAAAACAACATTAGAT GAGT GAAAAAGAAAAGTCACATCTGATATAGCT TACCCTGTTAACGCGTGAAAAGTGGGELG

GUTAAAACCGAGAARAATAC GAAATAGTGTAAAGGT TCAAGAGAATAAACTTCTGGAACAACATTTCTGGAATGGTTCAATAGAA

=5 paradoxus

GGAGTATATAT TGACCAGTACACTACCTCCTTGGAATCTTATCCGATGACCCAAT TACTTACAT TGAATACAAACTATAGAACATCTATGATGTATTTATTT

ATTGGCAAAAAAATGTGACGCGAAAAACAGAACATTAGGTGAGTGAAAAAGAAAACTCAGATCTCATGTCCTTACCCTGTTAACGCGTAAAMAGTGG

GUGECTAAAACCGGEAAAATAT GAAAGAGTAAAGGTTCAAGAGAAT TAACTTCTGGGAGAACGTTTCTCGAATGL TTAACTGGAL

5. mikatae

AGCTTATATC T GACCAGAACACTAT T T TGGARAT CTTAC T TGGAG TG T TAATAACC T TGCAT TGAGTATAAACTATAGCATGTATATGATGTATTTATT

TATTAGCAGAGAAATGTGACGCGAAAAAT CCAACACTTCAGTGAGTCAAAAATAAAACCACGTTCTAAATTTCTTACCCTGT TGACGOGTGAATAAAT G

TEEGCEECTAAAACCAAAAAT CTTGAAACAGGATAAAGAGAAGAT GAGCTACAAGTATAAAGCTACAGAAAACCGCTTGTGAAATAACCGGAATATAL

=5 kudriavzevii




Q5E940 BOYIN
RLAO HUMAN
RLAO0 MOUSE

RLAO RAT
RLA0 CHICK
RLAO0 RANSY

Q7ZUG3 BRARE
RLAO0 ICTPU
RLAO DROME
ELA0 DICDI

Q54LP0 DICDI
RLAO0 PLAFS
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—————— MAEERHHT EHIPOQWKKDEIENIKEL IQOSHKYVFGMYGIEGILATKMOKTRRDLKDY -

—————— MAAVRGS - --PPEYKVRAVEEIKEMISSKPYVYATIVSFRNVYPAGUMOKTRRE FRGEK -

AYLEYSENTLTERALNQLG-----— ETIP
AYLEYSEHNTLTE RATNOLG-- - —— ESTP
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_____________ MAHYAEWKEKEKEYEELANLIKS¥PVYIALYDYSSMPAYPLSOMRRL TIRENGGLLEYSENTLIE LATKKARQE LGKPELE
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Modélisation par Modele de Markov

Multiple sequence alignment

Sequence | P X L L 8 H ¢ L 1L VY
Sequence 2. F X A F G Q T M F Q
Sequence 3 Y P I V 6 Q E L L 6
Sequence4 E OB Y Y R iRE AT I K
Sequence 5 F K vV L A A VY I A D
Sequence 6 L B RS T S E RS G R IO
Sequence7 F K L L 6 N VvV L Vv C

& 8

Ml Lomzl\'-m SV A EVEY S FVE & EVTH 5. FVTY & FVTN & EVIT

R e

I = insert state

»

M = match state

D = delete state
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L
Qu'est-ce que BIN7027?

- Nous nous intéressons aux fondements des méthodes
utilisées par les biologistes et bioinformaticien(ne)s.
- Quels algorithmes sont implémentés? [IFT436]

- Quelle est leur complexité? [IFT339/IFT436]

- Quelles structures de données sont utilisées? [IFT339]



L
Qu'est-ce que BIN7027?

- Nous nous intéressons aux fondements des méthodes
utilisées par les biologistes et bioinformaticien(ne)s.

- Quels algorithmes sont implémentés? [IFT436]

- Préalable souhaité: concepts de base en algorithmique (approches
diviser-pour-régner, programmation dynamique, algorithmes gloutons,
graphes, ...)

- Quelle est leur complexité? [IFT339/IFT436]
- Préalable requis: savoir analyser le temps d'un algorithme en notation O

- Quelles structures de données sont utilisées? [IFT339]

- Prealable requis: concepts de base en structures de données (listes,
tableaux, arbres binaires de recherche, tables de hachage)



L
Qu'est-ce que BIN702 n'est pas?



L
Qu'est-ce que BIN702 n'est pas?

- Nous n'utilisons pas d'outils concrets - ce sont les méthodes
derriere ces outils qui nous intéressent.
- des algorithmes des années 1970 sont encore tres utilisés
- tres peu de logiciels ont une durée de vie de plus de 10 ans
- competences utiles dans d'autres domaines

- Nous ne discutons pas de sources de donnees biologiques
(ex: Uniprot, Ensembl, Cancer Genome Atlas, ...).

- Nous n'entrons pas dans des details d'implémentation.

- Nous n'utilisons pas I'|A ni I'apprentissage-machine applique
a la bioinformatique.

- Quelques exceptions peuvent survenir.
- Vous pouvez explorer le coté pratique au cours de votre projet.



L
Projet en BIN702

- Vous avez un maximum de liberté!

- Une banque d'idée sera proposee

- Si vous amenez votre propre idée, le correcteur sera content :)
Projet pratique

- Implémenter un algorithme qui n'existe qu'en pseudo-code

- Ameliorer les performances d'un algorithme connu (ou du moins,
essayer)

- Tester plusieurs logiciels accomplissant la méme tache
(benchmarking)

- Développer un algo + programme pour un nouveau probleme

- Développer un pipeline pour une tache commune en
bioinformatique



L
Projet en BIN702

- Vous avez un maximum de liberté!
- Une banque d'idée sera proposee
- Si vous amenez votre propre idée, le correcteur sera content :)

- Projet théorique
- Résoudre un probleme ouvert
- Revue approfondie de litérature sur un sujet donné
- Ameliorer la complexité a un probleme déja etudie
- Montrer qu'un probleme est NP-complet



L
Projet en BIN702

- Rapport de projet

- Mise en contexte - ou se place votre projet par rapport a la
litérature? Quelle est sa pertinence?

- Qu'est-ce qui rend votre projet original?
- Quel est son niveau de difficulte?

- Quels défis devez-vous surmonter?

- Quelles solutions avez-vous apportées?

- Projets pratiques: comment évaluez-vous votre approche? Quels
resultats attendiez-vous, et qu'avez-vous obtenu?

- Projets théorigues: si vous n'avez pas resolu votre probleme,
guelles pistes avez-vous tentées? Pourguoi ont-elles échoue?
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