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Les « omiques » 

La génomique ?

La transcriptomique ?

La protéomique ?

La métabolomique ?

La chémogénomique ?

La Bioinformatique
Cours : 4h 

Faire un point sur vos connaissances 

Comment sont générées les données de génomique … ?



Gregor Mendel

(1822-1884)

- 1ères communications

en 1853 

- Entre 1856 to 1863,

Mendel a cultivé 

et testé 28,000 plants. 

Découverte des

lois de l ’hérédité

1900

Mise en

application

des lois

de Mendel

1853-1866 1953

Description de la 

structure de l ’ADN

1998- ...

-Président Celera Genomics 

-Sequencage génome 

humain

souris

drosophile

Arabidopsis

AFP - Samedi 6 octobre 2007, 19h07

LONDRES (AFP) - Craig Venter est 

parvenu à réaliser en laboratoire un 

chromosome de synthèse, premier pas 

vers la création d'une forme de vie 

artificielle



La métabolomique est une science très récente qui

étudie l'ensemble des métabolites (sucres, acides aminés, acides gras,...)

présents dans une cellule , un organe, un organisme. 

La protéomique est une science qui étudie, les protéomes , 

c'est à dire l'ensemble des protéines 

(leur rôle, leur structure, leur localisation, leurs interactions) dans un 

organisme , un tissu ou une cellule . 

La génomique est une biotechnologie qui a pour sujet l'étude des génomes . 

Elle travaille au séquençage des chromosomes et à l'étude des fonctions associées 

aux différents gènes. 

http://agriculture.apropos-savoir.fr/M%C3%A9tabolite
http://agriculture.apropos-savoir.fr/Cellule
http://agriculture.apropos-savoir.fr/Prot%C3%A9ine
http://agriculture.apropos-savoir.fr/Organisme
http://agriculture.apropos-savoir.fr/Tissu
http://agriculture.apropos-savoir.fr/Cellule_%28biologie%29
http://agriculture.apropos-savoir.fr/Biotechnologie
http://agriculture.apropos-savoir.fr/G%C3%A9nome


Génomique

Transcriptomique

Protéomique

Métabolomique

Substrat  Produits



Structure physique

Analyse fonctionnelle

Structure génétique

Plantes

Champignons

Procaryotes

Animaux

Un ancêtre commun ?

LUCA

Last Universal Common Ancestor



Internet, BLAST et séquencage



BMBM     Bioinfo



 Si au départ, c’est la BM qui avait  besoin de la Bioinfo

 aujourd’hui, la bioinfo a aussi besoin des données générées par la BM



Le choix des espèces modèles se fera sur la taille des génomes et 

sur leur facilite de « culture » en laboratoire



Combien de gènes par organismes ?



Quel part pour l’ADN codant et non–codant ?

gènes

Taille du 

génome



L’exemple le mieux connu : 

Le séquençage du génome humain

Par genome center…

Par pays …



ESTs



Donc de plusieurs ESTs  1 contig



Mais aussi … plusieurs ESTs  … plusieurs contigs



De  la sequence de l’Est  à son annotation 

et à la base de données



Le séquençage des génomes



• Le développement de vecteurs pour le 

séquençage des génomes



Telomeres : 

protection extrémités des chromosomes

Genes sélection

Réplication

autonome

Région pour 

clonage

YAC : de 250kb à 2900 kb !

Propagation possible d’ADN exogene dans 

la levure sous forme d’un 

chromosome artificiel

faible efficacite de transfo, pb de 

recombinaison, clonage de grands 

fragments



Genome Sequencing by 1st Physical Mapping (Clone à clone) 

Extraction A DN, digestion, clonage dans vecteur adapté, assemblage des clones



Genome Sequencing by “Shotgun” Method

Extraction ADN, digestion en fragment de 1 a 10 kb, 

sequencage (6-8 fois genome), assemblage



UHTS 

ULTRA-HIGH-THROUGHPUT SEQUENCING

Méthodes de séquençage reposent sur la technique de SANGER

- Nécessite d’isoler un clone par PCR, clonage … avant de séquencer

- time consuming  donc cher

- mais génère des fragments de 700 à 1000 bp avec peu d’erreurs

Points -

Points +



Avant Next-generation DNA sequencing



DNA sequencing technology in semiconductor 

able to directly perform non-optical DNA 

sequencing of genomes. 

Sequence data are obtained by directly sensing 

the ions produced by template-directed DNA 

polymerase synthesis using all-natural 

nucleotides on this massively parallel 

semiconductor-sensing device or ion chip. 

The ion chip contains ion-sensitive, field-effect 

transistor-based sensors in perfect register with 

1.2 million wells,

which provide confinement and allow parallel, 

simultaneous detection of independent 

sequencing reactions. 

We show the performance of the system by 

sequencing three bacterial genomes, its 

robustness and scalability

by producing ion chips with up to 10 times as 

many sensors and sequencing a human 

genome.

Nature 2011, 475, 348-352



Ion Torrent semiconductor sequencing

Méthode basée sur la detection des ions Hydrogènes qui sont relargués 

pendant la polymerization de l’ADN

 Détection par un système “Ion sensors” qui se traduit par la mesure d’un 

signal electronique



Nanopore DNA sequencing

Méthode basée sur l’émisssion d’un signal electrique qui est généré lorque l’AND passe au travers d’un 

nanopore.

Le changement depend  de la forme, de la taille de l’ADN

Méthode qui ne nécessite pas de nucleotides modifies

Système MINiON,

Un séquenceur 

de poche

Enregistrement signal
Enregistrement signal

Enregistrement signal pendant

séquencage



Emergence de DNA sequencing sensors (séquenceur de poche)

Minion technology

 Détection pathogenes chez passagers dans les aéroports

(ie Ebola virus), contrôle identité, Qualité et sécurité alimentaire…)



Single molecule real time sequencing (SMRT) – PacBIO

Séquencage en // de nombreux fragments uniques

Une ADN polymerase est fixée au fond du puit avec 1 molecule d’ADN,

Nucléotides couples a un fluorochrome different ce qui permet detection 

du nucleotide incorporé et de la sequence

1.1 kilobases séquencé en moyenne

Développement  vers 2.5 to 2.9 kilobases et plus (5-20  kilobases)



Le séquençage du Génome de Watson , n’est pas le 1er génome humain 

séquencé (C. Venter en 2007) mais …

Human Genome Project

Nature

Stratégie UHTS



L’ADN non-codant:
Le côté obscur des génomes

autantacagtagatacagtagatagatgtatagtttaggctgagctga

ggcgcgtagatagtcgctgaaggctgagattcgcgttaaatgagatagg

ggcgcgctgagaggggcaggatcggcchercherggggcatgacgtagt

gacaggacatagcagtaagcatagacagtaaaagccggtagcggataga

gaagaacataagagcagaatuneaaaggataagagaagtatgatagata

tgaatagagaacacagatataagagcagagataagacgaatagaitaga

gagacattatgaaccaagatagacaagatguilletatagacagataga

gatagaacagtagatagacaggatagacagaatagacagatagaacgta

catataagacagatagaacagatagacaagtagaacagagtatatagag

tatatatagacagatagaatatagatagataaggatttttttttttttt

aagacataagatgatagaatagatagtagatagdansgatagataagga

tatagatagatagagagaatataatataatatagagatatatattaggg

gagatataagagtagaaggaatagagaatagagagagaatataaatttt

unegagatacagatagatagaacagatagaacagagatagaacagagat

gataagatagaatatgataagatcbotteagaatagaatagataagata

gataagatagataagatagatagatttttagagataagaagagagatag

tatagatagatagaacagataagacagatagaacagatagaagtaagat

aatataataagagdaagatagagacagatagaaeagatatagacagata

gagatagatagaatgcaagtaagacagatagaacagfoingatagaata

exon
intron

ATG stop
+1 (5’-UTR) (3’-UTR)



Genomic

Metabolomic

Transcriptomic

454, Illumina 

Rappel UHTS



Yamada et al. Science, 302, 842-846 , 2003. Empirical Analysis of Transcriptional Activity in the 

Arabidopsis Genome 

Arabidospsis : 26828 gènes prédits dont 25540 prédits comme gènes codants

3 classes

AE ANE NAE 

Annotated

expressed

70 % (ESTs)

Non 

Annotated

expressed ?

Annotated 

non 

Expressed  30%

intérêt des collections d’EST et de cDNA pleine taille (full lenght)

ADNg
Gene 1/Exon 1 

Gene 3 ou Gene 2 ou

Exon 3 gene1 ou 

exon 2 gene 2 ?

Gene 2 ou 

Exon 2 gene1?

Annotation

ARNm

(avant

Épissage) 

1

2

3

Solution ? High density oligo arrays qui couvre 94 % génome Arabidopsis

Soit 12 arrays avec 834 000 oligos de 25 mers / arrays

Hybridation avec 4 populations d’ARNm

Detection d’activité transcriptionnelle dans région centromérique (40 gènes) et dans régions intergéniques (2000)

Bilan : 5817 nouvelles unités de transcription soit 30 % de plus que prédit par annotation



Epigénome

DNA

Génome

Haplome

RNA

Promoterome

Translatome Orfeome

Protéine

Protéome

Localisome

Interactome

Metabolome

Phenome

Transcriptome



Puces à ADN : 

- des cDNAs à la puce ?

- Quels supports ?





Puces à ADN :  Principe



Puces à ADN: du résultat à la signification biologique ?

Sonde A

Sonde B

Rouge : Spé A

Vert : Spé B

Jaune : Commun

Quels sont les gènes dont l’expression est 

réprimée ? Induite ? Invariable ?

Quels sont les gènes dont le profil 

d’expression est identique ?

Le 

clustering 

d’expression





1.Liaison covalente in vivo des protéines à l'ADN

2.Extraction de l'ADN

3.Découpage de l'ADN par sonication

4.Sélection des fragments grâce à un anticorps

5.Précipitation des complexes ADN-protéine-

anticorps, 

6. Séparation du complexe ADN-protéine pour 

garder ADN (proteinase K) 

7. On obtient une collection de fragments d'ADN qui 

interagissent avec une protéine d'intérêt .

ChIP on chip

Chromatin ImmunoPrecipitation on Chip

combinaison de la technique de Chromatin

Immunoprécipitation avec la méthode

des puces à ADN.

localiser ces sites et d'étudier les séquences d'ADN correspondantes

utilisées pour repérer des sites de fixation de facteurs de transcription

ChIP and sequencing high throughput

8.On utilise une puce à ADN

pour identifier les fragments  

8.On séquence (illumina)… 

pour identifier les fragments

http://fr.wikipedia.org/wiki/Biopuce
http://fr.wikipedia.org/wiki/Transcription_%28biologie%29


La PCR en temps réel

Ct : Crossing Threshold / point : moment ou la fluo passe au dessus du seuil (BDF)

- fluorochrome, excitation 470 nm, émission 530 nm

- s’intercale dans ADN db en cours de synthèse mesure à la fin de l’étape 

d’élongation de chaque cycle : fluo proportionnelle à quantité d’ADN db formé

phase stat : limitation (primers)

fluo

nbre de cycles

Etude d’expression des gènes : 

La qPCR

Nécessité de valider données haut débit : 
RTQ-PCR, Northern, lignées promoteur::gène rapporteur…



Validation données Micro-arrays

QPCR 

 Fluidigm Technology

Système microfluidique

Echantillons d’ADNc

(jusqu’à 96)
Amorces PCR

(jusqu’à 96)

Soit 9216 réactions PCR suivies en temps réel



La spectrométrie de masse ...





Des approches à haut débit pour la recherche de partenaires protéiques ?



Ex: utilisation de protein chips pour la recherche de substrat d’une kinase









La  chémogénomique

- Les chimiothèques

- les criblages de molécules et la mesure 

de l’effet biologique

- Intérêt en post-génomique

= criblage à haut débit de molécules naturelles

ou de synthèses pour découvrir de nouvelles

cibles thérapeutiques et de nouveaux médicaments

…

Ou de nouvelles molécules interférant avec 

Fonctions cellulaires ou des molécules d’intérêt

en agronomie et microbiologie (pesticides, 

herbicides,  etc …) 



Les chimiothèques :

La chimiothèque nationale    …  …   …  en attendant la chimiothèque européenne

http://chimiotheque-nationale.enscm.fr

Regroupe les collections des labos français 

Substances naturelles (ex : Pierre Fabre)

Chimie combinatoire : synthèses rapide de composés à partir d’1 châssis moléculaire donné

Mise à jour le 8 Septembre 2010

Composés repertoriés : 44093

Composés en plaque : 32267

Extraits naturels : 12838

http://chimiotheque-nationale.enscm.fr/


La stratégie 

1

2

2



K. Mochida and K. Shinozaki

Plant Cell Physiol. 52(12): 2017–2038 (2011)


