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Qu'est-ce que la Bio-
informatique?
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Informatique et recherche opérationnelle

Du génome de la banane

a celui de I'humain

informatique qui vise I’éla-
boration d’algorithmes effica-
ces afin de permettre la résolu-
tion d’un probleme biologique

particulier, par exemple la dé-

nelle, étaient présents au colloque
MAGE (Modeles et algorithmes
pour la génomique évolutive), qui
a eu lieu du 23 au 26 aout a I’hotel
Chateau-Bromont, dans les Can-
tons-de-I’Est. e e
Organisé par le Centre de re- pour la mise au point de mé-
cherches mathématiques (CRM) de  dicaments.
I’'UdeM et le DIRO, en collabora- Venant d’une quinzaine d’uni-
tion avec les universités Claude- versités des quatre coins du monde,
Bernard Lyon 1 (UCLB) et Simon  ces chercheurs ont présenté des
Fraser, ce colloque international communications qui s’articulent
« Gérer, traiter, comparer etarchi-  a réuni 38 conférenciers qui tra- autour de la génomique évolutive.

ver la quantité phénoménale d = «Les sujets abordés ont concerné
données issues de la biologie, de lafj de la biologie computationnelle, flétude évolutive d’une grande va-
biochimie et de 'écologie seraitim-§ un volet plus théorique de la bio- Jriété de génomes, de la banane a

possible sans la bio-informatique, I’étre humain, et les diverses ap-
soutient Nadia El-Mabrouk, pro- proches de la bio-informatique »,
fesseure au Département d’infor- souligne la professeure d’origine
matique et de recherche opéra- tunisienne, I'un des maitres d’ceu-
tionnelle (DIRO) de I'Université de vre du colloque avec ses collegues
Montréal. Notre connaissance de la Eric Tannier (UCLB) et Cédric
fonction des genes, des relations Chauve (Simon Fraser).
évolutives entre les especes et de «Larencontre a permis de dres-

SUNSREaiiteittonptnits ser le bilan des acquis, d’explorer
des directions futures et, surtout,
de créer une synergie entre les cher-
cheurs et les étudiants permettant
de faire émerger de nouvelles col-
laborations et de concevoir des mé-
thodes et des outils qui tiennent
compte de toute la complexité des
données biologiques. »

Les 50 ans de
contributions du
bio-informaticien
David Sankoff
sont soulignés au
colloque MAGE

vient essentiellement de cette jeune
discipline qui se trouve au carre-
four de I'informatique, des mathé-
matiques et des sciences de la vie. »

Pour |a chercheuse spécialisée
en biologie computationnelle, 1
n’est donc pas étonnant que la
majorité des recherches en bio-
informatique soient menées par
des mathématiciens, des informa-
ticiens, des statisticiens et des bio-
logistes. Une quarantaine d’entre
eux, dont David Sankoff, mondia-
lement reconnu comme l'un des pi-
liers de la biologie computation-

50 ans de contributions
scientifiques

Les chercheurs en sciences de
vie produisent une quantité crois-
sante de nouvelles données portant
sur les génomes, les biomolécules,

Nadia EI-Marouk

Apparue dans les années 60, aprés que les biologistes eurent découvert
comment séquencer I’ADN et les protéines, la bio-informatique permet
aujourd’hui de documenter I'histoire de I'évolution de la vie sur Terre et

de comprendre les processus d'adaptation.

PHOTO : ISTOCKPHOTO.

les organismes, leurs interactions
et leur évolution. Sur NCBI, la bible
des scientifiques qui s’intéressent
a la génomique comparative, on
trouve quelque 10 millions de sé-
quences de protéines, des données
biologiques concernant au-dela de
10 000 especes ainsi que les sé-
quences génomiques completes de
plus de 1000 especes.

Pour Nadia El-Mabrouk, la con-
ception d’approches informatiques
pour la manipulation, 'archivage,
la visualisation et I'analyse de ces
damentale. « Chaque probleme, cha-
que type de mutation nécessite une
modélisation spécifique et donne
lieu a des développements algo-
rithmiques, statistiques et mathé-
matiques différents ». dit-elle.

Par la qualité des invités, le col-
loque MAGE constituera un point
de repere pour les études en géno-
mique comparative, estime Nadia
El-Mabrouk. Celle-ci relate la con-

tribution essentielle de David San--

koff, dont le premier article scienti-
fique a été publié en 1963. Pro-
fesseur au Département de mathé-
matiques et de statistique de 'UdeM
de 1984 a 2002, il a favorisé ’essor
de la biologie computationnelle au
CRM avec Robert Cedergren, du
Département de biochimie. M. San-
koff est présentement titulaire d’'une
chaire de recherche du Canada en
génomique mathématique a 'Uni-
versité d’Ottawa.

Dominique Nancy

\




Qu’est-ce que la Bio-informatique®?

® Champs multi-disciplinaire impliquant la
biologie, I 1nformat1que les mathematiques, les
statistiques dont I’objectit est d’analyser les
sequences biologiques et de predire la structure
et la fonction des macromolecules.

® De plus en plus, la bioinformatique est
developpee dans un but d’ apphcatlon a
J agrlculture la pharmacologle la medecine.

. DlSClphne qui evolue en fonction des nouveaux
problemes posés par la biologie.




4 ™
Qu’est-ce que la Bio-informatique®?

o Biology “computationnelle” :

Développement d’algorithmes efficaces permettant de
resoudre un probleme biologique specifique.
Methodologie génerale:

Deéfinir un modele d’évolution;

Formaliser le probleme;

Etudier la complexite theorique du probleme;

Développer des algorithmes permettant de le résoudre;

S’il y a lieu, prouver I’ exactitude de 1’algorithme

Tester I'efficacite de 1’algorithme sur des donnees simulees;

L'appliquer a des donnees biologiques




Qu’est-ce que la Bioinformatique®?
« Bioinformatics »

* Difficultes pour les « computational biologists »:
Tres difficile de definir avec exactitude un modele adequat
d’evolution des sequences.
Les problemes biologiques sont géneralement trop complexes
pour pouvoir les résoudre par un algorithme exact en temps

raisonnable.

* Bioinformatics: Discipline plus pragmatique.
Developpement d’outils pratiques pour 1’analyse et
I’organisation des données. Moins d’emphase sur 1"exactitude
ou I’efticacite de la methode. Dedice a des applications
pratiques comme |'identification de proteines cible pour la

conception de médicaments.




Origine
® 1953: Structure en double helice de ’ADN

® 1963: Decouverte du code genetique, de ’ARNm.

* Bioinformatique: Apparue dans les annees 1960, apres que
les biologistes aient découverts comment séquencer de
I’ADN et des protéines.

Margaret O. Dayhoft: répertoire de proteines,

Russel F. Doolittle : I’un des premiers a avoir utilise

I’ ordinateur pour analyser les protéines.

Quelques autres peres fondateurs: Walter M. Fitch,
Michael S. Waterman, David Sankoff.
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B ™ CIFAR

Research

! AJVANCED KESEACH

orithms for Genome Evolution

UGUST 23—26 2013BY DAVID SANKOFF

Bromont, Québec

A volume of the Computational Biology, series of Springer untitled “Models and Algorithms
for Genome Evolutiogigathering contributions from MAGE participants, will be published
following the confefence (editors: Cédric Chauve, Nadia EFMabrouk and Eric Tanhier):

www.crm.umontreal.ca/2013/MAGE13







- Qu’est-ce que la Bioinformatique? A

De I’ADN a la fonction cellulaire

Se replie en

détermine

Responsable de

Slide inspiré de http://www.macdevcenter.com
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- Qu’est-ce que la Bioinformatique? h

La séquence code pour la fonction

Bonne nouvelle:

e De plus en plus de génomes complétement séquencés

Par exemple, le génome humain (3.2 milliard de bases)

e ]] existe une correspondance directe entre la séquence et la

fonction

Séquence d’ADN d’un géne —> structure de la protéine

Malheureusement:

® Pas d’algorithme universel permettant de faire le lien entre la

Séquence et la fonction.
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Qu’est-ce que la Bioinformatique?
Défis

= Decoder I’information contenue dans les sequences d’ADN, i.e.
Trouver les genes
Predire la sequence d’AA produite par un gene

Identifier les régions régulatrices du génome

Etudier 1’évolution des génomes .

2 Génomique structurale:

Prédire les structures 2D et 3D des protéines et des ARN
structurels. ..

= Genomique fonctionnelle
Etudier la regulation des genes
Etudier le niveau d’expression des genes (microarrays)

Déterminer les réseaux d’interaction entre les protéines. ..




Qu’est-ce que la Bioinformatique? h

Défi

Croissance exponentielle des sequences de nucleotides et
d’AA dans les banques de données biologiques.
Presentement dans RefSeq (NCBI):

10.640.515 proteines
10.728 especes

Plus de 1200 génomes de procaryotes et 460 génomes
d’ eucaryotes complétement séquencés.




Whole Genomes

Drosophila
C. elegans

- E. coli

H. influenza Arabidopsis

http://bip.weizmann.ac.il/education/course/introbioinfo/
04/lectl/introbioinfo04/sld016.htm




Growth of Sequences & Databases
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Qu’est-ce que la Bioinformatique?
Pour les informaticiens

® Malgre sa complexite, I’ADN peut étre représente comme
un texte de 4 caracteres A,C,G,T, et les proteines comme des

mots sur un alphabet de 20 lettres.

e Decoder le texte de ’ADN': une manne de problémes

mathematiques, statistiques, algorithmiques, combinatoires

Sequence Genomigque >0RF_0S15569 ADN geénomique

T CCGCCT GCT GCAACT GAATTTAT CGAT AGAGACT AAT GGT CAAAAT CGAAACATTT GACGCAAAT ACTTTTTGGAATAAAT CTTAT GCACAT CAACGT G
GTAAATTACT AAAACGT GT CCAGGT CCCTGAT GATCAAATT AACGATATTGGT AAACAAGCAATAT CTTGAACTCCCAGCACCTCTTCGTTAT GAGATTGA
GACTAGT GGAAT AAAAAAAACAGAACTCGGCTAATCTTTOT TTACT T T TAATCT TGT AGCAACGT TGAACGTTTCATCATTTTTCACTACCT TGGTTAAT
TTAGGAT TTGAGAAT GAT GAAAT TTTTGCAT CCTTGAGT TTTTTGCAGAGAT TT CGTAT TGT CACGCT ACT GATATTTGCAGCCTTTGATACTTGAGT T T
GTGAAACTTTTT CACCATTTGTAATT GCT GCAAGAT ATACT ACAGT T GCAGCCATT GCAACAGGGT T CTTACCGCTT GTTAT CATCAACT CTTCTGCTTT
AAT CAAAAAT TTTATGGCGT CTCGCTTGGTTTTTTCT GAAGCGCCTACCT CT GTAGT AATT CTTGT GATAAAGCT CACT GGGT TGTACGT CT CAAGT GT C
AAATCAAGATCTCTTACTAGCATTOT GTAAATTCTATGTATGCTTATTOOTTCGGAGATTTGT T GCAT COGCAACATCTTGAATGGTTCTTCGGTGTIGTTT G
T GAAT CGGCAT GAT GCGT ATACACAT GCGCTTAAGAT TACGGGAATACT T CT GCCT CTT CCAATTTTCT T TGCCAAT GT CTTT CTGTAAATGTATGCTGC
TTGTTCTACT GCTGCAT CT GAAAGT GATAGTTTT GCTTT GAGT CCTT CCAAAAGT GTAAAT GCTTTTT GCATAT TTCTAT GACCT GGCATAGCCTTACT G
TTCTTATCCCACATTCGTAGY CGGTAGAAT GTTCT CTTCAT CT CT CCACTAAGATTTTTACCT GTTGCAT CTTT GT CTGAT TGCT GAATTACT GT GGAT A
AT CCCAT GTCATTAAAT GCAAGT GTGGATTTTCTTCCGGTT CTTGATTTT GACATAT AAT CTT CACCGGACT GGGCT GATT CT GGACCTAACT CT GCCAT
ATTTTGTGATACAACT T GGCCACAT GAT GAGCACATCACTTCTCCAGTTGTACT GTCAGTTACTAAGAGAACATCTTTACACTTGCTGTTTTTACAAAT G
TGATCGTTTGACT CAGAAT CTTT GT TCACCCT TT GT GAATAGT GCTTT GAACTTATTAGGAAT GGCTTCTAGTGTTAATTTTTTTTCTTTAGCACTATTA
TTCTTCAGATTT GTTTTGAT GAT GAAGATT CACCAT GAT AAAT GACATTT CTTTTAGAAAT TCATATT CT CCAT TTGACCAAGAATACTTGTTTGCATTT
T CCCAAAAAT CTTGTTTTGGGTTAGAAT CTTCAGTTT GCATAT CAAAT AATAGATTTT GAT CT AT AAT AT GCAAATT GCCT CTT CT GATT GACAAAAAT G
CTCAAAAAAATT GAT CCATTTTT CAT CCAAAT TGATTTT GT GCT GAGT TTAGGT CAAT CAAAT CCGCACAGAAT CACATTTACGCATATGGGCATACTTG
ACT

Longueur 1603 pb

™




Qu’est-ce que la Bioinformatique? h

Information manipulée
* ADN (Génome)

Séquences de nucléotides
Séquence de génes

Banques de données

® ARN (Transcriptome)
Sequence

Structure

® Protcines (Protéeome)
Séquence
Structure

Réseaux d’intéraction




-

ADN - Séquencage
® Action de determiner la suite de nucleotides d'un fragment

d’ADN.
* Taille fragment: 100nt - 10°nt (génome)

® Petite histoire du sequengage:
1977: Technique Maxam et Gilbert: 1.5kb /personne/annce
1988: sequengage par capillaire: 10Mb / personne/annce
2008: SOLiD ABI: 150Gb /personne/annee
2010: environ 2000Gb/personne/annee

Petit fragments: routinier au laboratoire
Genomes complets: de plus en plus commun (génome en moins d’un

mois)

° Impossibilité de séquencer plus de mille bases par réaction




" ADN - Séquencage
Séquencage par « shotgun »

Generate tens of milions
of sequence reads

' %
- — —
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. . Nature Reviews | Genetics
K http://www.nature.com/nrg/journal/v2/n8/fig_tab/nrg0801_573a_F6.html




ADN - Séquencage
Assemblage

® Probleme: Reconstruire la séquence cible a partir des

fragments obtenus.
* Difficultes supplementaires: présence d’erreurs, régions

/ / /
repetees

contig 1 contig 2
consensus [

-
- -
-

J |

_—
fragments <

Y

-

AAAACTCGCCTGCTTATCAACCGATCCCCCGCTACCTTCTACAGCCATCATTT

AAAACTCGCCTGCTTATCAACCGATCCCCCGCTACCTTCTACAGCCATCATTT
AAAACTCOCCTGCTITATCAACCGATCCCCCOCTACCTTICTACAGCCATCATTT




" ADN- Séquencage

Assemblage

Difficultés causées par les régions répétées:

RPT A1 RPT A2

http://www.cbcb.umd.edu/research/assemb
ly _primer.shtml#challenges
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ADN - Annotation

* Une Sequence d’ADN:

Est-ce que cette
sequence a deja ete
completement ou
partiellement deposee
dans les banques de

donnees?
Codant? Non-codant?

Y a-t-il des génes?. ..

tcacaaattgttactgaaatagttgagattg
tagttataagagtttagtgcgaagcctttgg
cagtaatgcttactacgtatttgctaaagta
actataatctttgaggaattagaagtagcta
tgtccttgttatcagttcaatgatatagctaa
ttattgtatttagcagcaacggtataatgat
ctgttaatacttaatatgatagagagtggtt
gttgtgaattgcatagtgtgattgccgaggc
cttaaactagaggaattaccaagtcatctcc
taaatctgaatatgtcaaatattcttcgctca
ttaataaataagtggattatagaaggcata
ttgacttatggacggattacttaacgggtga
gaaatttgaagtggaatatgcccaatattta
gactaataccgatctagtcagattgagaaa
tgttctaactgtatcattgctaagaattactt
aatataagtctaaatatcttgttgtatgggg
ggtggtctttcccctaccaatagtaaatgta
aatctagctcaatttggctttattgtcttgtta
aatccgtaattagttaatatgatggtattaa
agttacaatatttagactaataccgatctag




" ADN - Annotation

Structure des genes eucaryotes

DA sequence-specific

ranscription factors miENR
DNA ® ot
pol 11 =
@ \/
Extns

Eukaryotic promoter TFIID

TBP
[TATA-Binding prokein)

CTCCGCGTATTGCTGTCACCCCGCTGCCCTGCATCCGTTTGTT
CGTCGCCGTTTGTCATTTGCCCTGCGCTCATGCCCCGCAC
CTCGCCGCCCGCCCCATTTCCTCATGCCCCGCACCCGCGC
TACTGTCGTCCATTTGCCCTGCGCTCATGCCCCGCACCTCG
TTTGCTTGCTCCATTTGCCTCATGCCCCGCACTGCCGCTCA
CTGTCGTCCATTTGCCCTGCGCTCACGCCCTGC
GCTCGTCTTACTCCGCCGCCCTGCCGTCGTTCATGCCCCG
CCGTCGTTCATGCCCCGCTGTATTGTTTGCCCTGCGCCCAC
CTGCTTCGTTTGTCATGCCCCGCACGCTGCTCGTGCCCC

GENE COLOR KEY

M Untranslated region B ATG = initiation codon
M TATT = promoter sequence B Open reading frame




ADN - Annotation
Concept de similarité

[ es séquences codant pour des protéines importantes ou

impliquées dans la régulation des génes sont conservees au

cours de I’ évolution.

/

Etant donnee une nouvelle sequence de gene, predire la
structure de la protéine codée par cette séquence.

Meéthode basée sur la similarite de Séquence:

Trouver une séquence connue ayant une similarite significative

avec la nouvelle sequence;

Utiliser la structure connue pour prédire la nouvelle.




ADN - Annotation
Concept de similarité

Comment aligner deux séquences?

e Comment aligner cette séquence:

gattcagacctagct

® Avec cette séquence:

gtcagatcct




" ADN - Annotation

Concept de similarité

Réponses possibles:
1. Sans insertions/suppressions. Distance de Hamming:
gattcagacctagct
gtcagatcct

2 . Minimum 1nsertions, suppressions, substitutions:
distance d’édition.

gattcaga—cctagct
g-t—-cagatcct——-
3. Minimiser gaps+subs:
gattcaga—-cctagct

g—-—-tcagatcct——-




ADN - Annotation
Concept de similarité

Difterents types d’alignements de deux séquences :

Alignement Global:

CAGCA- CGTGGATTCTCGG
TATCAGCGTGG-CACTAGC

Alignement Local:
CAGCACTT—-GGATTCTCGG
TAGTTTA GG -T GGCAT

Recherche:

CAGCA-CTTGGATTCTCGG
CAGCGTGG




" ADN - Annotation

Concept de similarité

e [’évolution procéde par
hk e koo hhk

duplicationset bBEBBb. . .————.bBBBBEb. . . . . bBBb.aaa.bba
LYP
LYP
LYP

mutations.

® Jes protéines sont

regroupces en familles :

° Alignement multiple de |

séquences homologues:

G2 G G G G GO G G GO G G G
! P!

permet d’extraire les CEGPHORRRMITES T——————

J=

/ . .
Caracterlsthues
importantes d’une

famille de proteines.




ADN - Annotation
Concept de similarité

talA
evgA
ypd|
nird
hmpA
narC)
gitF
intS
yfdF
dsdX
suhB

Consensus

Sequence Logo

Conservation

20

I
CTTTTCAAGG
CATTGCAAAG
CATTTTCAGG
GAAAAGAAAT
TGCAAAAAAA
TTTTTGTGGA
GTTATTAAGG
TACCCACCGG
AATCAAAATG
ATCACAGGGG
ACATCCAGTG

AATTTAAAGG

£$5_ ARAG

AGTATTTCCT
GGAATAATCT
ATAACTTTCT
CGAGGCAAAA
GGAAGACCAT
GAAGACGCGT
ATATGTTCAT
ATTTTTACCC
GAATAAAATC

AAGGTGAGAT
AGAGAGACCG

AGAATTACCT

Eﬁlﬁa_xza?

ATGAACGAGT
ATGAACGCAA
ATGAAAGTAA
ATGAGCAAAG
ATGCTTGACG
GTGATTGTTA
ATGTTTTTCA
ATGCTCACCG
ATGCTACCAT
ATGCACTCTC
ATGCATCCGA

ATGAACGCAA

A L

0
|

TAGACGGCAT
TAATTATTGA
ACTTAATACT
TCAGACTCGC
CTCAAACCAT
AACGACCCGT
AAAAGAACCT
TTAAGCAGAT
CTATTTCAAT
AAATCTGGGT
TGCTGAACAT

TAATAAACAT

Fxaf = EET

alll

0l el |

e

Mo




ARN
ARN non-codants

® Un ARN non-codant (ncRNA) est un ARN fonctionnel qui

n’est pas traduit en protéine: tous les ARN autres que les

ARNm.

¢ ARN non-codants inclu:

Les familles d’ARN ayant un role fondamentale dans la synthese
des proteines:

ARN de transfert (ARNt ou tRNA)

ARN ribosomique (ARNTr)

Beaucoup d’autres familles decouvertes plus recemment, dont

les fonctions ne sont pas toujours connues:
, , PiIRNAs, RNase P...

b/



http://en.wikipedia.org/wiki/SnoRNA
http://en.wikipedia.org/wiki/MicroRNA
http://en.wikipedia.org/wiki/SiRNA

ARN A
ARN non-codants

e Prédire les structure 2D et 3D des ARN a partir de leur

séquence primaire

GGGEGEU UCGCE  GCGOU  GGE CCGG UUCUG UUNCCGGE UUCCGE GOUUCGE  UCCUCGT GCCE GCC

] HH
G—C
G—C
G—C
G—C
u—
—U u
U cCcuUcCece
EG CCCeC NN G
- |1 | [:[:G GG“UE
6y GGC . u
C—G
C—G
G—=C
G—C
- U
U U
U
GG

http://www.mpi-inf.mpg.de/departments/d1/projects/CompBio/align.html

/




ARN
Transcriptome

¢ Ensemble des ARNm issu de l'expression d'une

partie du génome d'un tissu cellulaire ou d'un type

de cellule.

® Caracterisation et quantification du transcriptome
dans un tissu donné et dans des conditions donneées

permettent:
D'identifier les genes actifs,

De déterminer les mécanismes de régulation

d'expression des génes

De définir les réseaux d'expression des génes.




/
ARN
Puces a ADN « DNA chip, DNA-microarray, biochip ».

9 % A Comparative
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Chemins métaboliques, réseaux de régulation

Pathway of Apoptosis in Homo sapiens
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http://bip.weizmann.ac.il/education/course/introbioinfo/04/lectl/introbioinfo04/sld021.htm

“Apoptosis”: process of programmed cell death.




Protéines

® Prédire la structure d’une protéine a partir de sa

séquence

® Proteome: Ensemble des protéines exprimées dans une
cellule dans des conditions données et a un moment
donné.
/ . ! /
® Protecomique: Etude du proteome.
Réseaux d’intéractions protéines—protéines

Chemins métaboliques




View of a protein-interaction-network in Huntington's disease

http://www.mdc-
berlin.de/en/research/research_teams/proteomics_and_molecular_mechanisms_of neurodegenerati
ve_diseases/research/researchl/index.html




Problématiques Bio-Informatiques
Phylogénie

o Etude des relations d’évolution entre les espéces.

e Postulat: Tous les étres vivants descendent d’un ancétre

commun.

* Tout au long de I'évolution, les genes accumulent des
mutations. Lorsqu’elle sont neutres ou bénefiques a

l’organisme elles sont transmises d’une génération a I’autre

¢ [’isolement d’une population et l’adaptation a son
environnement peut entrainer la création d’une nouvelle

espéce.




Problématiques Bio-Informatiques
Arbre de Phylogénie

® Premier objectit des etudes phylogénétiques: Reconstruire
I’arbre de vie de toutes les espéces vivantes a partir des

données génétiques observées.

Phylogenetic Tree of Life

Bacteria Archaea Eucarya
Green
Filamentous Slime
Spiroghetes  bagteria Entamoapae M@lds Apimals

Methanosargina Fungi
Plants

Ciliates
Thermoproteus
Planctomyce P uvj Flagellates

Cytophaga Trichomonads

Thermotoga Microsporidia

Aquifex Diplomonads

NASA:http://www.nasa.gov
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Problématiques Bio-Informatiques
Arbre de Phylogénie

® [ es arbres de phylogénie sont également utilises pour

representer |’ évolution commune d'une famille de genes, ou

de virus comme le HIV ou 'influenza.

0.262 MYH16 (Tg22)
0332 MYHI5 (3)
0231 MYH14 (20q13)
0.125 0.164 MYH13 (17p13.1, Extraocular)
0.0803
0.074 0.0779
=1 MYH4 (17p13.1, lib)
00444 0.0804 7o ]
0.0478
— MYHZ (17p13.1, lla)
0.0148) 0.0386
0.0417 — MYHT (17p13.1, lix)
00489 014
N 5 MYH3I (17p13.1, Embryonic)
00359
— WMYH7 (14g12, Bata)
0.0861

0.0401
— YHE (14g12, Alpha)

Observation de
corrélations entre les
mutations du gene
Myosin avec certains
changements
anatomiques dans la
lignée humaine. MYH16
chez I’humain tres
divergeant des autres
copies du gene.

http://bio.nyk.ch/Myosin
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Problématiques Bio-Informatiques
Génomique évolutive

Comment les génomes
L] , ,
ont-ils evolueés par _ _ _
Figure: Eichler et Sankoff, Science (2003)
/
rearrangements,

duplications et pertes?

Permet de comprendre | !
ce qui fait la specificite !
d’une espece: genes
specifiques, mecanismes
{
=

evolutifs spécifiques

— - -
] s F HA & 10 11 1Z 13 #§4 @5 18 17 18 1&% X Un

Conserved synteny blocks from the mouse genome (MGSCv. 3.0) are overlaid on human
chromosomes (April 2003, assembly). All conserved sytenic blocks >10 kb are shown.
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