
  

Dans la peau d'un.e Biologiste 
Computationnel.le ? 

Plusieurs casquettes : (Nature Biotechnology, Vol. 31, Number 11, Nov. 2013)

« - data analyst
- data curator 
- database developer
- statistician
- mathematical modeler
- bioinformatician
- software developer 
- ontologist
- and many more »

Une certitude :
- « computers are now essential components of modern biological research »

Une problématique :
- dans quelle limite (éthique par exemple : biohacking in Socialter N°9 Février 2015) 

Un besoin : 
- un scientifique (vous) est amené à adopter de nouvelles compétences en biologie 

computationnelle et maîtriser une nouvelle terminologie

https://collections.plos.org/collection/translational-bioinformatics/ 

https://collections.plos.org/collection/translational-bioinformatics/


  

De novo transcriptome assembly is the method of creating a transcriptome without 
the aid of a reference genome.

The transcriptome is the set of all RNA molecules, including mRNA, 
rRNA, tRNA, and other non-coding RNA 
transcribed in one cell or a population of cells. It 
differs from the exome in that it includes only those 
RNA molecules found in a specified cell population, 
and usually includes the amount or concentration of 
each RNA molecule in addition to the molecular 
identities.
http://en.wikipedia.org/wiki/Transcriptome 

La mégabase (Mb) est une unité de mesure en biologie moléculaire 
représentant une longueur de un million de paires 
de bases d'ADN ou d'ARN.

Le génome est l'ensemble du matériel génétique d'un individu 
ou d'une espèce codée dans son acide 
désoxyribonucléique (ADN) à l'exception de 
certains virus dont le génome est porté par des 
molécules d'acide ribonucléique (ARN). Il contient 
en particulier toutes les séquences codantes 
(transcrites en ARN messagers, et traduites en 
protéines) et ARN non codantes (non transcrites, 
ou transcrites en ARN, mais non traduites).
http://fr.wikipedia.org/wiki/G%C3%A9nome 



  

La connaissance (K) biologique est vitale pour 
l'interprétation des résultats computationnels 
– https://politicalmethodology.wordpress.com/2013/04/01/p-values-are-possibly-biased-estimates-of-the-null-probability/

– https://med.stanford.edu/profiles/john-ioannidis?tab=publications 

Soyez un détective des données et de leur manipulation
– http://www.biomedcentral.com/content/pdf/1471-2105-5-80.pdf 

Utilisez les nombreuses  ressources intelligemment et 
précautionneusement
– http://www.open-bio.org/wiki/Main_Page 

– http://www.biostars.org 

– http://seqanswers.com 



  

Comprendre les outils logiciels à disposition :
- ces logiciels sont souvent l'implémentation d'un algorithme générique mais 

adapté aux données à traiter et qu'il faut être capable de comprendre 

Ex. : Overlap-Layout-Consensus assembler optimisé pour de longues séquences 
vs. Graphes de de Bruijn pour de courtes séquences

Biologiste ou programmeur : 
- ayez une méthode de développent de votre outil (script, pipeline, software) 

avec des tests sur des cas maîtrisés de données
- utilisez vos connaissances biologiques au mieux notamment pour la 

documentation

+ des réflexes de bons sens et de génie logiciel à avoir :
- versionnage (Github, Subversion)
- README
- publication conjointe de vos scripts, données et méthodes documentés et 

commentés (open data, open science, open source, reproductibilité) 
- cahier de laboratoire 2.0

Soyez vigilants sur vos découvertes : 
- le récent  article  sur les conclusions faussement statistiquement validées 

(faux positifs, faux négatifs, valeur P) : prendre en compte le biais, le bruit dans les 
données introduites au cours des expériences pour les générer ou de leur analyse 



  



  



  

Les Biotechs : nouvelle 
révolution industrielle ? Eldorado 

pour les laboratoires ? 

Démocratisation du séquençage ADN depuis 2012 :

- 1er génome humain décodé : 15 ans de recherche, 2.7 milliards de dollars

- Gain de 105 pour le séquençage de mégabase et de 104 pour un génome 
(quelques milliers de dollars et d'heures contre 100 millions en 2001)

Post-génomique : 

-biohacking (DIY bio), virus intelligents (Microbesoft ?), biologie de synthèse 
(OGM 2.0?) (marché de 1 000 milliards de dollars en 2025, Source OCDE)

- réflexion éthique : ONG  ETC group (http://www.etcgroup.org/fr), Fondation 
Sciences Citoyennes



  

Start-up :

Transgène : virus intelligents 
contre cancer poumon et foie

Cellectis : cellules immunitaires 
génétiquement modifiées (France 
avec Pfizer)

Amyris : fabrication artificielle de 
l'artémisinine (anti-paludique) 
(US avec Sanofi)

Global Bioenergies : biocarburant 
(Evry avec Audi)  

Abolis Biotechnologies :  CAO de 
microorganismes

Hyasynth Bio : optiliser la 
production de cannabinoïdes à 
visée médicale (Canada)



  

Biotechnologies : Utilisation de techniques utilisant des être vivants, en 
général modifiés génétiquement, pour la fabrication 
industrielle de médicaments, de matières premières 
industrielles, ou pour améliorer la production agricole

Génie génétique : 
Techniques reposant sur la génétique pour utiliser, 
reproduire ou modifier le génome des êtres vivants

Transgénèse : 
Introduction d'un ou plusieurs gènes dans un 
organisme vivant, afin de le modifier (OGM)

Séquençage de l'ADN : 
Détermination de l'ordre d'enchaînement des 
nucléotides constituant un fragment d'ADN
 

Biologie de synthèse : Conception (ingénierie) de composants et de 
systèmes biologiques qui n'existent pas dans la 
nature (artificiels), ou modifications d'éléments 
biologiques existants

Biohacking : Pratique visant à combiner biothecnologies 
(expérimentation génétique de l'ADN et du vivant) 
et « hacking » (bricolage) pour expérimenter les 
possibilités du génome
En contrepoint des ONG : Fondation Sciences 
Citoyennes, ETC group (http://www.etcgroup.org/fr)



  

Un spectre de disciplines si large

Computational biophysics & Structural Biology 

Modeling of Regulatory, signaling and metabolic networks

Pattern Recognition and Machine Learning

Data Mining / Graph Mining / Sequence Mining

Functional Genomics

Molecular Interaction Networks / Systems Biology + Structural Biology

Prediction of Protein-Protein and Protein-DNA interactions

Gene Expression Analysis & Prediction of Regulatory Network Structure 

Study of Complex Inherited Traits

Image Analysis & Interpretation

Biomedical Ontology Development

Knowledge Extraction From Scientific Litterature & Medical Reports

Evidence Integration

Protein Structure Modeling

Phylogenetic Tree Construction

Synthetic Biology



  



  



  

Biologie et  computer sciences : l'interdisciplinarité à 
l'état brut

Variabilité génétique chez l'homme : 0.1 % (vs. 0.2 % chez le chimpanzé)

Longueur moyenne d'une chaîne proétique : 300-500 acides aminés.
La plus longue : la protéine titine humaine avec 34 350 acides aminés, 
impliquée dans l'élasticité de la fibre musculaire

 

pangolin

tatou

félin
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