CHAPITRE VII : LA STRUCTURATION DE LA BIOINFORMATION : FICHIERS ET FORMATS 
I. Traitement de l’information biologique en bioinformatique
Le traitement bioinformatique des séquences biologiques peut être :
 Simple ...
		> Composition
		> Calcul de la Tm
		> Traduction
		> Carte de restriction
		> Recherche de cadres de lecture ouverts (ORFs)
		> ...
 Complexe ...
		> Alignements
		> Recherche et optimisation d’amorces et de sondes
		> Prédiction de structures secondaires et tertiaires
		> Recherche de motifs
		> Construction d’arbres phylogénétiques
		> Analyses de liaison (bi-points ou multi-points)
		> ...
II. Organisation de l’information bilogique 
- Chaque séquence (entrée) dans une base de données est sous forme de fichiers texte: Fichier   plat (Flat file).
- Chaque fichier contient 2 parties principales:
1. Des informations relatives à la séquence (annotation)
2. La séquence elle-même
III. Les différents fichiers en bioinformatique 
Les bases de données comportent des outils associés (logiciels) nécessaires pour l’accession à la banque.
Chaque base de séquences possède son propre système d’interrogation.
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IV. Format des séquences
La séquence est écrite dans un format FASTA, qui est universelle pour toutes les bases de donées et les logiciels pour l’analyse de séquences ADN et proteines.
 (
Figure 28: Ecriture conventionnelle d’une séquence par format FASTA
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V. Structure d’une entrée dans une Base de données
 (
Figure 29: 
Structure d’une entrée dans une Base de données
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Figure 30: 
Structure d’une entrée dans 
les
 Base
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EMBL et GenBank
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Nom Commentaires http .

PCR
OligoCale www.basic.northwestern.edu/biotools
Détermination de Tm
Tm-pred www.dna.bio.puc.cl/.../dnaMATE
Primer3 biotools.umassmed.edu
Recherche amorces pour PCR
Primerquest biotools.idtdna.com/primerquest
Séquences d'acides aminés
ProParam Paramétres physico-chimiques  www.expasy.org/tools/protparam
(masse moléculaire, pHi, ...)
Psipred Prédictiondes hélicesalpha  www.expasy.org/tools/#secondary
et des feuillets béta
SignalIP Recherche de peptide signal  www.cbs.dtu.dk/.../SignalTP
TMpred Prédiction fragments trans-  ch.embnet.org/../ TMPRED form
membraires
Prosite Banque de motifs www.expasy.ch/prosite

Swis-Model Modélisation 3D swissmodels.expasy.org
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La sequence commence par > suivit par text (optionelle)

|

Surol.seq
CGCAGAAAGAGGAGGCGCTTGCCTTCAGCTTGTGGGAAATCCCGARGATGGCCARAGACA.
ACTCAACTGTTCGTTGCTTCCAGGGCCTGCTGATTITTGGARATGTGATTATTGGTTGTT
GCGGCATTGCCCTGACTGCGGAGTGCATCTTCTTTGTATC TGACCAACACAGCCTCTACT
CACTGCTTGAAGCCACCGACAACGATGACATCTATGGGGCTGCCTGGATCGGCATATTTIG
TGGGCATCTGCCTCTTCTGCCTGTCTGTTCTAGGCATTGTAGGCATCATGAAGTCCAGCA.
GGAARATTCTTCTGGCGTATTTCATTCTGATGTTTATAGTATATGCCTTTGAAGTGGCAT
CTTGTATCACAGCAGCAACACAACAAGACTTTTTCACACCCAACCTCTTCCTGAAGCAGA
TGCTAGAGAGGTACCAARACAACAGCCCTCCAMACAATGATGACCAGTGGARARACARTG
GAGTCACCAAAACCTGGGACAGGCTCATGCTCCAGGACAATTGCTGTGGCGTAMATGRTC
CATCAGACTGGCARAMATACACATCTGCCTTCCGGACTGAGAATAATGATGCTGACTATC
CCTGGCCTCETCARTGCTGTGTTATGAACAATCTTARAGAACCTCTCAACCTGGAGGCTT
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Structure d’une entrée dans EMBL
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Structure d’une entrée dans GenBank

- Les informations et leur format sont rés similaires  celles.
de la Base EMBL

- Les étiqueties ne sont pas des abréviations, mais un

nom complet, directement explicite
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Séquences nucléotidiques

Readseq Conversion des formats de www.ebi.ac.uk/cgi-bin/readseq.cgi
séquence (Fasta, EMBL, ..

Freqseq Détermination composition base www.infobiogen.fr/.../freqsq
Carteres Etablissement d'une carte de  www.infobiogen.fr/.../carteres
restriction d'une séquence avec

TACE choix des enzymes biotools.umassmed.edu/taca

ORFfinder Recherche des ORFs www.ncbi.nlm.nih.gov/gorf

Transeq Traductiondans www.ebi.ac.uk/emboss/transeq
les six phases

Traduc de lecture www.infobiogen.fr/.../traduc

VecScreen Détection de fragments de www.ncbi.nlm.nih.gov.VecSreen

vecteurs de clonage

GeneMark Prédiction de génes eucaryotes opal.biology.gatech.edu/GeneMark
et procaryotes

Outils pour ARN Prédiction structures ARNs bioweb.pasteur.fr/seqanal/ma
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Alignement de séquences

Needle Alignement global (algorithme  www.ebi.ac.uk/emboss/align
de Needleman)

FASTA www.ebi.ac.uk/fasta3
Alignement local

BLAST www.nebi.nlm.nih.gov/BLAST

Weblogo Création de séquences logo  weblogo.cbr.nrc.ca
d'un alignement multiple

T-Coffee igs-server.cnrs-mrs.fr/Tcoffee
Alignement multiple

Multalin npsa-pbil.ibep.fr/.../align_multalin

ClustalW Analysemultiple et analyse  www.ebi.ac.uk/clustalw
phylogénétique

Phylip Analyse multiple, analyse www.infobiogen.fr/.../phylo_in

phylogénétique, évolution
moléculaire





