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1. Les analyses bibliographiques
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/

Que des sources scientifiques avérées …

Le Centre américain pour les informations biotechnologiques (NCBI), en anglais National 
Center for Biotechnology Information, est un institut national américain pour l'information 
biologique moléculaire. Fondé en 1988 à Bethesda dans le Maryland, cet organisme fait 
partie de la Bibliothèque américaine de médecine, un des Instituts américains de la santé.
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Sélectionner All Database / rien mettre / cliquer Search
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Le NCBI abrite une 
série de bases de 
données pertinentes 
pour la biotechnologie 
et la biomédecine et 
c o n s t i t u e u n e 
ressource importante 
pour les outi ls et 
s e r v i c e s d e 
bioinformatique.
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OMIM : Le projet Héritage mendélien chez l'humain (en anglais : Mendelian Inheritance in 
Man) est une base de données originellement compilée par Victor A. McKusick et qui 
dresse un catalogue de toutes les maladies connues qui relèvent de l'un ou l'autre 
composant génétique et — si possible — les relie aux gènes adéquats au sein du génome 
humain. Cette base de données est disponible sous forme d'un livre appelé Mendelian 
Inheritance in Man (MIM), qui en est à sa 13e édition. 

La version en ligne est appelée Online Mendelian Inheritance in Man, OMIM, et peut être 
consultée à partir de la base de données Entrez1 de la National Library of Medicine2. 
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Afin de rechercher la base de donnée bibliographique



12

Afin de rechercher la base de donnée bibliographique 
Pub (toujours plusieurs accès sur ncbi…)
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https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/

Que des sources scientifiques avérées …
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https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/

Que des sources scientifiques avérées …
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Un exemple de recherche: Covid19 ?
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Un exemple de recherche: Covid19 ?
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Bascule sur le site du journal.
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Accès à l’ensemble des données via pdf…

Accès à la totalité de la publication en mode pdf...
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Notion de sources et citations…



Notion de citation 
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Figures pour vos rapports ou oraux.
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Un exemple de recherche: Covid19 ?

https://nantilus.univ-nantes.fr/vufind/

Code de la Fac
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Un exemple de recherche: Covid19 ?

https://nantilus.univ-nantes.fr/vufind/

Code de la Fac
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Un exemple de recherche: Covid19 ?

Votre espace

Document 
à disposition

Accès 
données 

numériques
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Un exemple de recherche: Covid19 ?

Mode d’emploi en ligne. 
Attention pas Pub Med… Vous savez ce que vous cherchez. 



2. Les analyses nucléotidiques

Question à étudier:



2. Les analyses nucléotidiques

Question à étudier:
Suite à un protocole de puce à ADN cet ARNm a été décrit comme étant 
différentiel dans des préparations de coeur issues d'un modèle 
d'insuffisance cardiaque par ligature de coronaire chez le rat. Il est en 
effet sous-exprimé. Déterminez la nature de ce messager. 
  
tcgctgctgcctccagccagcgagggctcagcgccgctgtcgcagcagtggaccgcgggtatgggccta
ctcctggcgctcatcgtgctgctcatcgtagtgggcaacgtgttggtgatcgtggccatcgccaagacccc
gcggctgcagacgctcaccaacctcttcatcatgtccctggccagcgccgatctggtcatgggactgctg
gtggtgcctttcggggccaccattgtggtgtggggccgctgggagtacggctccttcttctgtgagctctg
gacttcggtagacgtgctatgtgtgacggccagcatcgagaccctgtgtgtcatcgccctggaccgcttcc
tcgccatcacgctgccctttcgctaccagagcctgctgacgcgcgcgcgagcgcgggccctcgtgtgcac
agtgtgggccatctccgcgctggtgtccttcctgcccatcctcatgcactggtggcgggccgagagcgac
gaagcgcgccgctgctacaacgaccccaagtgctgcgatttcgtcaccaaccgggcctacgccatcgcc
tcgtccgtcgtctccttctacgtgcccctgtgcatcatggccttcgtgtacctccgggtgttccgcgaggccc
agaaacaggtgaagaagatcgacagctgcgagcgccgcttcctcacgggcccgccccggccgccctcg
cccgcgccctcgcc
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2. Les analyses nucléotidiques

Position 470/début séquence référencée



2. Les analyses nucléotidiques

Identité

Bibliographie 



2. Les analyses nucléotidiques

Phase ouverte de lecture

Protéine

Séquence nucléotidique

Défaut en position 
470/début 
séquence 

référencée



2. Les analyses nucléotidiques

Question à étudier:
Mutation silencieuse, faux-sens ou non-sens chez mon patient ?
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Question à étudier:
Mutation silencieuse, faux-sens ou non-sens chez mon patient ?
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Position sur le génome ???



2. Les analyses nucléotidiques

Exons, introns, SNP, etc…

Position sur le génome ???



=> Accès à toute séquence des génomes séquencés…

2. Les analyses nucléotidiques

Position sur le génome ???



2. Les analyses nucléotidiques

La carte chromosomique…

Position sur le génome ???
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3. Les pathologies héréditaires

L’onglet OMIM est un outils de synthèse
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3. Les pathologies héréditaires
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4. Les analyses génomiques

J’ai accès à tout ce qui est annoté sur le chromosome 21 ici...



4. Les analyses génomiques

J’ai accès à tout ce qui est annoté sur le chromosome 21 ici...

Ici un Map Viewer sur le chromosome Y.



4. Les analyses génomiques

Les autres espèces...
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Idem sur les protéines...
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6. Exemple publication utilisant la bioinfo
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6. Exemple publication utilisant la bioinfo



6. Exemple publication utilisant la bioinfo

Physiologie « classique »

Vision restreinte

Fonction

Protéines

Gènes

Physiologie « inverse »

Vision globale

Gènes

Protéines

Fonction
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25,000 Genes

7500 Enzymes

8000 
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Metabolomics 

Proteomics 

Genomics
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The Pyramid of Life
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Metabolomics

Proteomics

Genomics

Re
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on
se
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se

Re
sp
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Time

La métabolomique est plus sensible 
dans le temps que d'autres "omiques"
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6. Exemple publication utilisant la bioinfo

- La spectrométrie de masse (mass spectrometry ou MS) est une technique 
physique d'analyse permettant de détecter et d'identifier des molécules 
d’intérêt par mesure de leur masse mono-isotopique. 

- De plus, la spectrométrie de masse permet de caractériser la structure 
chimique des molécules en les fragmentant.
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6. Exemple publication utilisant la bioinfo

L’analyseur de masse 

Vide
+
+

++ +
+

+ +

   Source  

d’ionisation

Analyseur détecteur

Détecteur 
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   Source  

d’ionisation

Analyseur détecteur

Détecteur 



6. Exemple publication utilisant la bioinfo

Cartographie massique par SM
4148.1061 
3221.5113 
3392.5756 
2993.3522 
2468.2415 
2325.0207 
2144.9770 
1948.9585 
2005.9800 
1906.8817 
1883.0497 
1721.7765 
1618.7577 
1732.8006 
1508.7889 
1288.7259 
1134.6742 
1008.5360 
1008.5295 
1065.5509 
950.4499 
1007.4714 
880.4159 
832.3658 
792.3709

La carte massique obtenue est l’empreinte massique 
de la protéine. Elle est très spécifique.



6. Exemple publication utilisant la bioinfo

Liste de masses 
expérimentale

Comparaison avec 
tous les profils 
théoriques des 
séquences de 
protéines connues 
présentes dans les 
banques

Sélection de la 
protéine la plus 
probable.

Interrogation des banques de données

4148.1061
3221.5113
3392.5756
2993.3522
2468.2415
2325.0207
2144.9770
1948.9585
2005.9800
1906.8817
1883.0497
1721.7765
1618.7577
1732.8006
1508.7889
1288.7259
1134.6742
1008.5360
1008.5295
1065.5509
950.4499
1007.4714
880.4159
832.3658
792.3709
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