La bioinformatique
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La bioinformatique a fait son apparition dans les années 1980 avec les premières banques de biomolécules (EMBL et GenBank). Elle propose des méthodes et des logiciels qui permettent de gérer, d'organiser, de comparer, d'analyser, d'explorer l'information génétique et génomique stockée dans les bases de données afin de prédire et produire des connaissances nouvelles dans le domaine ainsi qu'élaborer de nouveaux concepts. Les axes privilégiés autour desquels se focalise la bioinformatique sont : 

· La formalisation de l'information génétique 

· L'analyse des séquences (biomolécules) et de leur structure (notamment , structure 3D) 

· L'interprétation biologique de l'information génétique 

· L'intégration des données (établissement de cartes et de réseaux d'interactions géniques, d'interactions protéiques ...) 

· La prédiction fonctionnelle 

· Instrumentation-robotique et analyse d'images (acquisition des données) 

· Archivage des données (bases de données) 

· Consultation des données (visualisation des données-interfaces) 



Interdisciplinaire par nature, la bioinformatique est fondée sur les acquis de la biologie, des mathématiques et de l' informatique. En cela, elle constitue une branche nouvelle de la biologie : c'est l'approche "in silico", qui vient compléter les approches classiques "in situ" (dans le milieu naturel), "in vivo" (dans l'organisme vivant) et "in vitro" (en éprouvette) de la biologie traditionnelle.
La bioinformatique regroupe un aspect technologique essentiel, le traitement numérique des informations, avec une approche théorique qui permet : 

· d'effectuer la synthèse des données disponibles (à l'aide de modèles et de théories) 

· d'énoncer des hypothèses généralisatrices (ex: comment les protéines se replient ou comment les espèces évoluent) 

· de formuler des prédictions, à partir d'une approche par modélisation appliquée à des objets formalisés. 

Pour cela, la bioinformatique recourt à trois méthodes complémentaires : 

· Méthode comparative 

Des logiciels de comparaison explorent les bases de données (séquences, structures) de gènes et de protéines déjà identifiés et annotés par d'autres équipes scientifiques pour établir des rapprochements (similarités, homologies ou identités) avec des séquences ou structures inconnues que l'on étudie et que l'on cherche à identifier. 

· Méthode statistique 

Des logiciels appliquent des analyses statistiques aux données (sur la syntaxe des séquences) pour tenter de dégager et de repérer des rêgles et des contraintes présentant un caractère systématique, régulier ou général. 

· Approche par modélisation 

Approche probabiliste. Elle consiste à étudier les objets (ex. : séquences, structures, motifs, etc., ...) à travers la construction d'un modèle qui tente d'en extraire les propriétés communes. La relation entre les objets d'étude (et/ou leur reconnaissance) est alors exprimée en référence à ce modèle optimal commun. 

La conjecture biologique théorique précède dans ce cas l'expérimentation qui devra la tester et la valider.
En proposant des voies et des axes de recherches privilégiés, l'aspect théorique de la bioinformatique, notamment en terme de prédiction, contribue en partie à épargner le coût que nécessiterait une expérimentation "aveugle". 
Ainsi, la bioinformatique ne se réduit pas à une boîte à outils pour gérer, manipuler, traiter et analyser des données biologiques. C'est une approche globale capable d'enrichir le domaine fondamental de connaissances nouvelles et d'être à l'origine de concepts biologiques originaux. 

La bioinformatique réunit autour d'elle une communauté scientifique présentant des compétences réparties entre les trois disciplines de base : 

· Des biologistes, généticiens, biochimistes 

Biologistes de formation, il travaillent dans des laboratoires de biologie et participent à la vie scientifique des biologistes en utilisant les outils et les concepts issus de la bioinformatique. 

· Des mathématiciens, des statisticiens 

Ils travaillent dans des laboratoires de ces disciplines, mais ont investi la biologie et font de la bioinformatique leur objet d'application privilégié. Ils développent des méthodes et des formalismes nouveaux, aptes à représenter, manipuler et quantifier les composants d'un système biologique. 

· Des informaticiens 

Proches des biologistes ou des mathématiciens selon les cas, les informaticiens s'attachent aux aspects algorithmiques fondamentaux ainsi qu'à la modélisation des connaissances induites par le traitement des données biologiques. Ils développent également les aspects technologiques de la gestion des données, du calcul et des interactions homme/machine nécessaires à l'analyse intensive des systèmes biologiques. 

Des chercheurs et ingénieurs ont développé des compétences nouvelles pour accélérer l'approche "in silico" de la recherche en biologie : 

· Des bioanalystes 

Biologistes de formations et munis d'une formation en mathématique, ils utilisent les outils informatiques et mathématiques dans les applications bioinformatiques. 

· Des bioinformaticiens 

Leur formation première peut être la biologie, les mathématiques ou l'informatique et ils ont suivi une formation complémentaire dans "l'autre domaine". A la fois nécessaire dans les laboratoires et dans les centres de bioinformatiques, leur fonction est de : 

· mettre en oeuvre les méthodes et en automatiser le traitement 

· nourrir la recherche en biologie des résultats de ces analyses 

· réduire les problèmes posés par les biologistes en termes accessibles aux mathématiciens et informaticiens 

· participer à l'élaboration de nouvelles méthodes 

