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PLAN DE COURS

| .Motivations
2.Reconstruction de génome
3.Annotation de génomes

4.Détermination de la fonction biologigue



APPROCHE NATURALISTE




APPROCHE EXPERIMENTALISTE




BIOLOGIE MODERNE
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POURQUOI LA
INFORMATIQUE ¢

» Stocker les données (base de données)
- Ranger les données (¢lassification)

- Raisonner sur les abstractions du vivant (intelligence
artificielle)

» Prédire les comportements des systémes naturels (simulation)



POURQUOI LA
BOINFORMATIQUE ¢

- Meédecine : médecine personnalisee...
* Pharmaceutique

* Biotechnologies

* Ecologie

» Génétique



PROBLEME DU SEQUENCAGE

comment L’ Iv\nfcprmog&qu@. a sauvé le
séquengage du génome humain
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* fechnigue que pour des petites séquences (4000
a /000 pb)

» On «coupe» le genome en plein de petites
seguences
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PROBLEME

» Pour le génome humain : 3.10” caractéres (pb)
» 3 gigabytes de stockage
 + annotation : | a |0 terabytes d'information

» trop de sequences : besoin de stocker et automatiser



DE LA BIOLOGIEVERS
LINFORMATIQUE ¢
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ALIGNEMENT DE SEQUENCES

Programmation dynamigue



ALGORITHME : NEEDLEMAN/
VWUNSCH

- Séquence =

1 (m)

Se[Vchlesi> G G A T C G A /7 (n)
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® dynamic programming tutorial - Eric Rouchka



UNE VERSION §IMPL\F\EE (PEU
DIMPORTANCE A LA SIMILARITE)

On considere un systeme de notation simplifie

* S(ALB)) = | si'les bases (en sequence A position | et sequence
B position |) sont les mémes

* S (A,B)) = 0O si les bases (en séguence A position | et sequence
B position |) sont differentes

* w = 0 sl une base mangue sur la sequence A ou la séguence
B



ALGORITHME EN 3 ETAPES

a.Inrtialisation
b.Remplissage de la matrice (scoring)

c.Retour de trace (alignement)



A) INITIALISATION

» On cree une matrice de tallle (m=+1, n+1)

http://www.avatarse/molbioinfo200 | /dynprog/dynamic.html
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B) REMPLISSAGE DE LA MATRICE

» On part en haut a gauche et on recherche le score maximum
a chaque position de la matrice : M;;

* Pour trouver Mi,| on dorit connaitre les valeurs a gauche, au
dessus et a la diagonale de (1)) : Mi1,; Mij-1 Mip -1

Mj_,j = MAXIMUM[

Mi;, -1 + S(A;,B;) #identite ou pas sur la
diagonale

M; 5-1 + w, #ideletion sequence A

Mi-1,5 + w #deletion sequence B]




B) REMPLISSAGE DE LA MATRICE

Mj_,j - MAXIMUM[

Mii, -1 + Si 35, #identité ou pas sur la
diagonale

Mi ;-1 + w, #délétion séquence 1

Mi-1 5 + w #ideletion sequence 2]

3 1O ‘ M1,1=MAX[M0,0+1,M1,0+O,M0,1+0]
C i | =MAX[1,0,0]=1.




B) REMPLISSAGE DE LA MATRICE

L a valeur de la délétion
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B) REMPLISSAGE DE LA MATRICE




B) REMPLISSAGE DE LA MATRICE
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C) RETOUR DE TRACE

» Une fois la matrice remplie, on obtient le mellleur score
d'alignement (6)

- On veut visualiser |le meilleur alignement

- On commence en bas a drorte de la matrice : M(m,n)



C) RETOUR DE TRACE

* On recherche le predécesseur

http://www.avatarse/molbioinfo200 | /dynprog/dynamic.html
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C) RETOUR DE TRACE
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EN PRATIQUE
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