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LLa Bioinformatique (ou la Biologie in silico) est le traitement de I'information biologique
par des ordinateurs. C'est un complement des etudes in vitro ou in vivo.

e bioinformaticien se

gi23471793\76-296 Pseudomonas syringae
%IZI §85294\85-301 Vibrio cholerae

2122968449\79-295 Rhodospirillum rubrum
2113399307\77-286 Pseudomonas aeruginosa
— 2121243225\83-298 Xanthomonas axonopodis
. e 02i21231797\83-298 Xanthomonas campestris
2i22982057\71-291 Burkholderia fungorum
0123030255\93-313 Microbulbifer degradans
2i23053590\87-308 Geobacter metallireducens
2132475880190-306 Pirellula sp.
2124372138\85-305 Shewanella oneidensis
£123055097\38-240 Geobacter metallireducens
127364428\14-215 Vibrio vulnificus
g2i230 13402\61-262 Magnetospirillum m.
2123027857\50-253 Microbulbifer degradans
0113471907\45-248 Mesorhizobium loti
2115966662\49-253 Sinorhizobium meliloti
2123000375\48-254 Magnetococcus sp.
gil3601713\42-248 Fibrio cholerae
0128900053\42-248 Vibrio parahaemolyticus
— 9127367985142-248 Fibrio vnificus

Apres regroupement des séquences de plusieurs espéces,
on peut construire un arbre phylogénétique.

Extrait de I'arbre des CHASE domaines par Heyl et al. BMC Evolutionary Biology 2007

ANALYSES GENOMIQUES

Theoretical and C ratic r"':'f"a

University of llinais 3t Urbana-Champaign

Modélisation d'une Ribosome (les 2 sous unités ont été
colorés differemment en cyan et en jaune)
par thé Theoretical and Computational Biophysics
Group of Beckman Institute (University of lllinois at
Urbana-Champaign)

situe entre deux grands domaines : la biologie et I'informatique
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Modélisation d'une HDL sphérique (Lipoprotéine de haute densité, responsable du
transport du cholestérol vers le foie ou il pourra étre éliminé)
par the Theoretical and Computational Biophysics Group of Beckman Institute
(University of lllinois at Urbana-Champaign)

MODELISATION MOLECULAIRE

Réseaux de co-expression de génes par Gaélle Lelandais
Chaque point représente un géne et deux génes sont reliés par une arréte si
leurs niveaux d'expressions (transcription) sont similaires.

ANALYSE DES SYSTEMIES
ET RESEAUX DINTERACTION
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B Cell structure Pseudogene B Unknown
;"I“ B Cell processes B Transport B ncRNA
UL B Central Dogma B virulence B RNA
B crergy metabolism Regulation S rRNA
L'outil des bioinformaticiens : le cluster de calcul. Il s'agit d'un superordinateur dont les capacités permettent le Bl General metabolism RNA No match

traitement de l'information biologique (photo de John Seb).

Carte du génome de Rickettsia typhi par Virginia Bioinformatics Institute

Licence biologie informatique a Paris 7:

http://biteach.sdv.univ-paris-diderot.fr/lbi/
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