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BIOINFORMATIQUE : GÉNOMES ET ALGORITHMES 
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•  La séquence est-elle un bon modèle de l’ADN ? 
•  Les gènes, de Mendel à la biologie moléculaire  
•  Le code génétique 
•  Un algorithme de traduction 
•  Implémenter le code génétique 
•  Algorithmes + structures de données = programmes 
•  Les compromis de la conception d’algorithmes 
•  Les technologies de séquençage de l’ADN 
•  Le séquençage de génomes complets 
•  Comment trouver les gènes ? 



Le séquençage de l’ADN 



Le séquençage de l’ADN 
…
CACCTCACTACGGGTCAGGGGGGAAA
GGGGAACTGAGAGATTTGCAGTGTGA
GAAGCAGTCCCAGGAGTTAGAAGTAG
TGGCTCCATGACTCACAAATTAACTT
CCCTTTCAGGCAGGGCTTCTTATTTT
CCTTAGCATCCCTGTCTTGATCCCAG
CCTGCTCAGACCCCTGCCTCTCACTG
CAAGATGTGCTTGAGTATGAGAGTCA
GGAATGTTACTTCTCAGAGGCGCCAA
ATGGCAGTTGTCACAGGGTCATCATA
GAGGGTATATGTTTACTGCACTGGGC
TCTGAGGCTTGCTTGTGAAGAAACAG
AAGCTAAGGGATCCAGGGAGTCCCAA
CTTAGAGAGTCCCACAGGCCCACACT
CTGGTTCTGTTGGCAGGAAAATTTGC
TGAATTGGGGCAGGAAGTTGTGTAAC
AAAACGATTACATCCATTTTTGCAAG
GCAAGAGTGAGCTATTCACCTCCATG
TTGGTGATATTTTTTGCCATATAAGC
AGCTAATTCCTTTCAGTAATTCTACT
CTAAACTAGTCTTAATGTGACTTCTA
TATAAATTCTGAACTGAATAATTTTG
GGAACGTTGTAAAAA…
 



Le séquençage de l’ADN 
…
CACCTCACTACGGGTCAGGGGGGAAA
GGGGAACTGAGAGATTTGCAGTGTGA
GAAGCAGTCCCAGGAGTTAGAAGTAG
TGGCTCCATGACTCACAAATTAACTT
CCCTTTCAGGCAGGGCTTCTTATTTT
CCTTAGCATCCCTGTCTTGATCCCAG
CCTGCTCAGACCCCTGCCTCTCACTG
CAAGATGTGCTTGAGTATGAGAGTCA
GGAATGTTACTTCTCAGAGGCGCCAA
ATGGCAGTTGTCACAGGGTCATCATA
GAGGGTATATGTTTACTGCACTGGGC
TCTGAGGCTTGCTTGTGAAGAAACAG
AAGCTAAGGGATCCAGGGAGTCCCAA
CTTAGAGAGTCCCACAGGCCCACACT
CTGGTTCTGTTGGCAGGAAAATTTGC
TGAATTGGGGCAGGAAGTTGTGTAAC
AAAACGATTACATCCATTTTTGCAAG
GCAAGAGTGAGCTATTCACCTCCATG
TTGGTGATATTTTTTGCCATATAAGC
AGCTAATTCCTTTCAGTAATTCTACT
CTAAACTAGTCTTAATGTGACTTCTA
TATAAATTCTGAACTGAATAATTTTG
GGAACGTTGTAAAAA…
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Le séquençage, une technologie dite « exponentielle » 

•  Les premières séquences ont été obtenues au début des années 70  

•  Apparition d’une nouvelle génération de séquenceurs aux alentours de 
2008 : NGS, Next Generation Sequencing 

 



1990: 103 bases/jour 

2000: 106 bases/jour 

2010: 109 bases/jour 



“The cancer genome”, Michael R. Stratton, Peter J. Campbell, P. Andrew Futreal, Nature, Vol. 458, Avril 2009 



http://www.genome.gov/sequencingcosts/ 
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Les séquenceurs NGS produisent des « reads » 

•  Données brutes (raw data) 
§  Des reads recouvrants 
§  Une étape d’assemblage requise 
§  Des algorithmes dédiés 

•  Profondeur de séquençage 
§  Le nombre de reads alignés sur une position de la séquence assemblée  

•  Couverture 
§  La proportion du génome couverte par des reads 
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International Nucleotide Sequence Database 
Collaboration 
 
 •  Une collection annotée de toutes les séquences d’ADN disponibles 

publiquement 
§  GenBank au NCBI 
§  DNA DataBank of Japan (DDBJ) 
§  European Molecular Biology Laboratory (EMBL) 

•  Les séquences y sont déposées directement par les laboratoires 
•  Ces trois organisations s’échangent quotidiennement le contenu de 

leur base de données 
§  http://www.insdc.org/ 



11 

EMBL 
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