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Complexité définie par les niveaux d’organisation 
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q  Organisme 

q  Des appareils et systèmes (fonctions complexes communes) 

q  Des organes (fonctions physiologiques) 

q  Différents types de tissus (ensembles fonctionnels) 
  

q  Ensemble de cellules semblables 

cellule                    tissu                     organe                système             organisme  

 
 
  

 
 
  

http ://www.colscol.com/body-system/ 
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q  Cellule 

q  Composante de base de tous les organismes vivants 

q  Plus petite unité capable de fonctionner de façon autonome 

q  Stocke et transmet l’information génétique (ADN) 

q  Réalise les actions chimiques nécessaire à la vie 
 

 
 
  

 
 
  

 
 
  

 
 
  

 
 
  

Membrane  
plasmique 

Ribosomes 

Nucléoide 
ADN 

Noyau 

cytoplasme 

 
 
  

 Procaryote (moins complexe)                        Eucaryote (plus complexe) 

u  Pas de noyau 
u  Organismes unicellulaires 
     (bactéries, archées) 

u  Noyau délimité par 
      une membrane 
u  Organismes uni et pluri-

cellulaires 
      

http ://cells-breannaolivia.weebly.com 
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q  Information génétique stockée dans la cellule sous forme d’ADN 

q  ADN (Acide DésoxyriboNucléique) 

q  Deux chaînes de nucléotides formant une double hélice 
 

q  Un nucléotide : un sucre, un groupe phosphate et une base (A, C, G ou T) 
caractérisant le nucléotide 
 

q  Complémentarité entre les bases des deux chaînes (A-T, G-C) 
 

 

q  Parties fonctionnelles de l’ADN : portions appelées « gènes » 

http://www.savoirs.essonne.fr 
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q  Gènes : portions fonctionnelles de l’ADN 

http://www.savoirs.essonne.fr 
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q  Gènes : portions à partir desquelles sont générés des produits fonctionnels 
 

q  ARN : Acide RiboNucléique (similaire à l’ADN mais en simple brin et T è U) 

q  Protéines : chaînes d’acides aminés 

 

Traduction Replication 

Transcription 

Dogme central de la biologie moléculaire 

https://www.slideshare.net/datascienceth 
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q  Gènes : portions à partir desquelles sont générés des produits fonctionnels 
 

q  ARN : Acide RiboNucléique (similaire à l’ADN mais en simple brin et T è U) 

q  Protéines : chaînes d’acides aminés 

q  Gènes codants : servent à produire des ARN dit messagers à partir desquels sont 
produites des protéines 

q  Gènes non-codants : ne servent à produire que des ARN dit non-codants  

Traduction Replication 

Transcription 

Dogme central de la biologie moléculaire 

https://www.slideshare.net/datascienceth 



Complexité des organismes 
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q  Degré de spécialisation des cellules dans différents ensembles, tissus, organes, et 
systèmes 

q  Quels sont les facteurs qui expliquent la complexité ? 

q  la taille de l’organisme (nombre et volume des cellules) ? 
u  Non, il existe de grands organismes simples et des petits organismes 

complexes 
       Grandes éponges marines                                 Microscopiques rotifères marins  
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u  Non :    Amibe unicellulaire (P. Dubium) (775 Gb)         Génome humain (3Gb)  
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q  Degré de spécialisation des cellules dans différents ensembles, tissus, organes, et 
systèmes 

q  Quels sont les facteurs qui expliquent la complexité ? 

q  Le nombre de transcrits ARN différents produits à partir des gènes 

q  Processus de transcription différents chez les eucaryotes et les procaryotes 

Replication 

Transcription 
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q  Processus de transcription différents chez les eucaryotes et les procaryotes 

                             Eucaryote (plus complexe) 

Transcription 

Épissage 

ADN 

 ARN 
primaire 

Exon  Intron 

ARN mature 
codant ou 
non-codant 

 Procaryote 
(plus simple) 

Transcription 

ADN 

ARN 

Gène Gène 

Traitement des gènes codants 
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q  La transcription alternative et l’épissage alternatif permettent de générer plusieurs 
ARNs différents chez les eucaryotes 

Transcription et épissage alternatif 

Transcription alternative 

ADN 
E1 E2 E3 E4 

E1 E2 E3 E4 E2 E3 E4 
Plusieurs 
ARNs  
primaires 
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q  La transcription alternative et l’épissage alternatif permettent de générer plusieurs 
ARNs différents chez les eucaryotes 

Transcription et épissage alternatif 

Transcription alternative 

Épissage alternatif 

ADN 
E1 E2 E3 E4 

E1 E2 E3 E4 E2 E3 E4 

E1 E2 E3 E4 

E1 E3 E4 

E1 E2 E4 

u  Plusieurs ARNs impliqués dans 
différentes fonctions 

   

Plusieurs 
ARNs  
primaires 



Complexité des organismes 
q  Structure d’un gène eucaryote 

11 

Début de transcription Fin de transcription 

X 

Y 

Z 

Début de traduction Fin de traduction Épissage alternatif 

a 

b c 

d 

e 

f 

g 

Exons Introns 

4 séquences 
codantes 

3 ARNm: 
X, Y, Z 
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http://www.evolution-biologique.org/ 

ARCHÉES Arbre de la vie 

PROCARYOTES : ARCHÉES + BACTÉRIES 



Évolution des gènes 

Ø  Gain de gènes 
 
Ø  Perte de gènes 
 

 

Hsap
 Mmus
 Btau
 Ggal
h1
 m1
 b1
 g1
 b2


Arbres de 
gènes


Arbre d’espèces


Spéciations


Expliquent la différence entre les 
arbres de gènes et les arbres 
d’espèces 

Ensemble de gènes homologues 
Issus d’un même gène ancestral 

q  Considère les changements au niveau des gènes 

13 



Évolution des gènes 

Ø  Gain de gènes 
 
Ø  Perte de gènes 
 

 

Hsap
 Mmus
 Btau
 Ggal
h1
 m1
 b1
 g1
 b2


Arbres de 
gènes


Arbre d’espèces


Spéciations


Expliquent la différence entre les 
arbres de gènes et les arbres 
d’espèces 

Ensemble de gènes homologues 
Issus d’un même gène ancestral 

q  Considère les changements au niveau des gènes 

Fonction LCA
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Hsap
 Mmus
 Btau
 Ggal
h1
 m1
 b1
 g1
 b2


Duplications
 Spéciations


Pertes


Évolution des gènes 

Expliquent la différence entre les 
arbres de gènes et les arbres 
d’espèces 

q  Considère les changements au niveau des gènes 

Ø  Gain de gènes 
 
Ø  Perte de gènes 
 

 

Arbres de 
gènes


Arbre d’espèces


Ensemble de gènes homologues 
Issus d’un même gène ancestral 16 



Évolution des transcrits 

Expliquent la différence entre les 
arbres de transcrits et les arbres 
de gènes 

q  Considère les changements de la structure des gènes et des ensembles d’ARNs 

Ø  Modification de la structure des gènes 
 
Ø  Modifications des ensembles d’ARNs 
 

 

T1_1 

Gene1 

T1_2 

T2_1 

Gene2 

T2_2 

T3_1 

Gene3 

T3_2 

T3_3 17 



T1_1 

Gene1 

T1_2 

T2_1 

Gene2 

T2_2 

T3_1 

Gene3 

T3_2 

T3_3 

Gain/perte

d’exons


Gain d’exon


Évolution des transcrits 

Expliquent la différence entre les 
arbres de transcrits et les arbres 
de gènes 

Ø  Modification de la structure des gènes 
 
Ø  Modifications des ensembles d’ARNs 
 

 

q  Considère les changements de la structure des gènes et des ensembles d’ARNs 

18 



T1_1 

Gene1 

T1_2 

T2_1 

Gene2 

T2_2 

T3_1 

Gene3 

T3_2 

T3_3 

Création/

Perte de 
transcrits


Création de transcrit 


Évolution des transcrits 

Expliquent la différence entre les 
arbres de transcrits et les arbres 
de gènes 

Ø  Modification de la structure des gènes 
 
Ø  Modifications des ensembles d’ARNs 
 

 

q  Considère les changements de la structure des gènes et des ensembles d’ARNs 

19 



Modèle d’évolution des transcrits 

T1_1 

Gene1 

T1_2 

T2_1 

Gene2 

T2_2 

T3_1 

Gene3 

T3_2 

T3_3 

Création de 
transcrit


Perte de 
transcrit


Ø  Création de nouveaux transcrits 
 
Ø  Perte de transcrits 

 
 

q  Considère les ensembles de transcrits conservés et les changements au niveau 
     des ensembles de transcrits 

20 



Évolution de la structure des gènes eucaryotes 

q  Inférer l’évolution d’ensembles de transcrits au sein d’une famille à la lumière de 
l’évolution des gènes et des espèces 

h1 h2 s1 r1 
h s r 

Arbre d’espèces Arbre de gènes 

h12 

h11 

h22 

s11 

r12 

r11 

h21 

s12 

 
h : humain  
s : souris  
r : rat 

21 

spéciation 
duplication 
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q  Inférer l’évolution d’ensembles de transcrits au sein d’une famille à la lumière de 
l’évolution des gènes et des espèces 

Évolution de la structure des gènes eucaryotes 
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q  Inférer l’évolution d’ensembles de transcrits au sein d’une famille à la lumière de 
l’évolution des gènes et des espèces 
è Quand est apparu un transcrit ? pourquoi (épissage alternatif, …) ? 
è Quand a été perdu un transcrit ? pourquoi (mutation dans site d’épissage, … ) ? 
 

h11 h12 
h21 h22 s11 s12 r12 r11 

h11 

s11 

r12 

r11 

h21 

s12 

h12 

h22 

Évolution de la structure des gènes eucaryotes 
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q  Modèle d’évolution sous-jacent 
u  Les transcrits communs observés descendent d’un même transcrit ancestral 

 è minimisation de l’homoplasie (caractères communs ne provenant pas d’un        
           ancêtre commun) 
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q  Inférer l’évolution d’ensembles de transcrits au sein d’une famille à la lumière de 
l’évolution des gènes et des espèces 

23 



q  Plusieurs étapes 
u  Alignement des séquences de transcrits et gènes 
u  Identification des groupes de transcrits conservés 
u  Estimation de l’arbre des transcrits 
u  Réconciliation avec l’arbre des gènes et l’arbre des espèces 
u  Inférence d’un scénario d’épissage alternatif optimal sur les branches de l’arbre 
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Alignement des transcrits et gènes 
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q  FsePSA (S. Jammali et al., Algorithms for Molecular Biology 2017) 
u  Alignement de séquences codantes en tenant compte des longueurs de 

décalage de phase de traduction pour l’estimation d’arbres de transcrits  
     basée sur la distance évolutive 



Alignement des transcrits et gènes 

24 

q  FsePSA (S. Jammali et al., Algorithms for Molecular Biology 2017) 
u  Alignement de séquences codantes en tenant compte des longueurs de 
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Traduction 

q  FsePSA (S. Jammali et al., Algorithms for Molecular Biology 2017) 
u  Alignement de séquences codantes en tenant compte des longueurs de 

décalage de phase de traduction pour l’estimation d’arbres de transcrits  
     basée sur la distance évolutive 

Codon(3 nucléotides (nt)) è Acide aminé (aa)
nt AUGACCGAAUCCAAGCAGCCCUGGCAUAAGUGGGAGUAA
aa  M  T  E  S  K  Q  P  W  H  K  W  E  *

4,8 cm 
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q  FsePSA (S. Jammali et al., Algorithms for Molecular Biology 2017) 
u  Alignement de séquences codantes en tenant compte des longueurs de 

décalage de phase de traduction pour l’estimation d’arbres de transcrits  
     basée sur la distance évolutive 

Codon(3 nucléotides (nt)) è Acide aminé (aa)
nt AUGACCGAAUCCAAGCAGCCCUGGCAUAAGUGGGAGUAA
aa  M  T  E  S  K  Q  P  W  H  K  W  E  *

4,8 cm 

u 64 codons 
u 20 acides aminés 

Traduction 
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     basée sur la distance évolutive 
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q  Score basé sur une partition des codons en 4 ensembles dépendant de leur 
alignement 

u  En phase de traduction conservée 
u  En phase de traduction décalée 
u  Inséré/Supprimé 
u  En début de décalage 

q  Score d’un alignement = somme des scores assignés aux alignements de codons 
 
q  Algorithme en temps O(nm) pour le calcul d’un alignement de score optimal 

 M  T  E  S  K    Q  P  W  P     D     Q  R   *
AUGACCGAAUCCAAG--CAGCCCUGGCCAG---AU---CAACG-UUGA
AUG---GAGUCGAAGAUCAGC--UGG-CAGGCCAUUGGCAAUGACUGA
 M     E  S  K  I  S    W   Q  A  I  G  N  D  *

q  FsePSA (S. Jammali et al., Algorithms for Molecular Biology 2017) 
u  Alignement de séquences codantes en tenant compte des longueurs de 

décalage de phase de traduction 
u  Algorithme de programmation dynamique multi-dimensionnel 

Alignement des transcrits et gènes 
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q  SpliceFamAlign (J.-D. Aguilar et al., arXiv 2017) 
u  Alignement épissé d’une séquence codante sur une séquence de gène en 

tenant compte de la structure exon-intron des séquences pour l’identification  
    de groupes de transcrits conservés 

h12 

h11 

h22 

s11 

r12 

r11 h21 

s12 

h1 s1 

h2 r1 

Alignement des transcrits et gènes 
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q  SpliceFamAlign (J.-D. Aguilar et al., arXiv 2017) 
u  Alignement épissé d’une séquence codante sur une séquence de gène en 

tenant compte de la structure exon-intron des séquences pour l’identification  
    de groupes de transcrits conservés 

Alignement des transcrits et gènes 
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    de groupes de transcrits conservés 

Alignement des transcrits et gènes 
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q  SpliceFamAlign (J.-D. Aguilar et al., arXiv 2017) 
u  Alignement épissé d’une séquence codante sur une séquence de gène en 

tenant compte de la structure exon-intron des séquences pour l’identification  
    de groupes de transcrits conservés 

Alignement des transcrits et gènes 



h12 
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q  SpliceFamAlign (J.-D. Aguilar et al., arXiv 2017) 
u  Alignement épissé d’une séquence codante sur une séquence de gène en 

tenant compte de la structure exon-intron des séquences pour l’identification  
    de groupes de transcrits conservés 

Alignement des transcrits et gènes 



h12 

r1 
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q  SpliceFamAlign (J.-D. Aguilar et al., arXiv 2017) 
u  Alignement épissé d’une séquence codante sur une séquence de gène en 

tenant compte de la structure exon-intron des séquences pour l’identification  
    de groupes de transcrits conservés 

Alignement des transcrits et gènes 

u Alignement local heuristique 
    pour identifier les segments 
    très conservés 



h12 

r1 

u Alignement épissé exact pour 
    aligner les portions restantes 
    (Programmation dynamique) 

h12 

r1 
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q  SpliceFamAlign (J.-D. Aguilar et al., arXiv 2017) 
u  Alignement épissé d’une séquence codante sur une séquence de gène en 

tenant compte de la structure exon-intron des séquences pour l’identification  
    de groupes de transcrits conservés 

Alignement des transcrits et gènes 

u Alignement local heuristique 
    pour identifier les segments 
    très conservés 



Identification de transcrits conservés 

s1 

h11 

s11 

q  SpliceFamAlign-Ortholog (J.-D. Aguilar et al., arXiv 2017) 

u  Paire de séquences conservées : leurs alignements épissés contre un gène: 
•  préserve la structure en exon des deux séquences 
•  induit une correspondance entre les exons des deux séquences 
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q  SpliceFamAlign-Ortholog (J.-D. Aguilar et al., arXiv 2017) 

u Groupe de transcrits conservés : composantes connexes du graphe des 
transcrits 

h12 

h11 

h22 

s11 

r12 

r11 

h21 

s12 
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q  SpliceFamAlign-Ortholog (J.-D. Aguilar et al., arXiv 2017) 

u Groupe de transcrits conservés : composantes connexes du graphe des 
transcrits 

h12 

h11 

h22 

s11 

r12 

r11 

h21 

s12 
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Construction d’un arbre des transcrits 

q  SuperProteinTree (E. Kuitche et al., J. of Bioinformatics and Comput. Biology 2017) 
u  Estimation d’un arbre des transcrits à partir des groupes de transcrits conservés 

h12 

h11 

h22 

s11 

r12 

r11 

h21 

s12 
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q  SuperProteinTree (E. Kuitche et al., J. of Bioinformatics and Comput. Biology 2017) 
u  Estimation d’un arbre des transcrits à partir des groupes de transcrits conservés 

h12 

h11 

h22 

s11 

r12 

r11 

h21 

s12 

Construire un arbre 
pour chaque groupe 

h11 s11 h21 

h12 h22 

s12 r12 

r11 
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q  SuperProteinTree (E. Kuitche et al., J. of Bioinformatics and Comput. Biology 2017) 
u  Estimation d’un arbre des transcrits à partir des groupes de transcrits conservés 

h12 

h11 

h22 

s11 

r12 

r11 

h21 

s12 

h11 s11 h21 

h12 h22 

s12 r12 

r11 

Regrouper les arbres en un 
super-arbre minimisant le nombre 
d’événements d’apparition, perte, 
et épissage alternatif 

h11 h21 
s11 s12 r12 r11 h12 

h22 

u Algorithme heuristique basé sur  
     une approche constructive 
     (classification hiérarchique) 
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Construire un arbre 
pour chaque groupe 

Construction d’un arbre des transcrits 



Reconciliation avec arbre de gènes et arbre 
d’espèces 

q  Protein2GeneTree (E. Kuitche et al., BICOB 2017) 
u  Estimation d’un arbre de gènes optimal, étant donné l’arbre des transcrits et 

l’arbre des espèces 

h11 h21 
s11 s12 r12 r11 h12 

h22 

Arbre des transcrits 

Arbre d’espèces 

Arbre des gènes ? 

h s r 
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q  Protein2GeneTree (E. Kuitche et al., BICOB 2017) 
u  Estimation d’un arbre de gènes optimal, étant donné l’arbre des transcrits et 

l’arbre des espèces 

h11 h21 
r12 r11 h12 

h22 

h s r 

Trouver un arbre de gènes minimisant  
le coût de double réconciliation avec 
l’arbre des transcrits et l’arbre  
d’espèces 

h1 h2 s1 r1 

2 apparitions + 2 pertes 1 duplication + 0 perte 
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Reconciliation avec arbre de gènes et arbre 
d’espèces 

s11 s12 

u Algorithme heuristique basé sur une approche de recherche locale  
     à partir de l’arbres des transcrits 



Conclusion et Perspectives 

q  Perspectives 
u  Extension vers des alignements multiples des séquences codantes 
u  Simulation de l’évolution d’ensembles de transcrits de gènes homologues 
u Modélisation de la structure des gènes pour la prédiction et la classification 

q  Suite d’algorithmes pour la reconstruction de l’évolution de la structure de gènes 
u  FsePSA 
u  SpliceFamAlign 
u  SpliceFamAlign-ortholog 
u  SuperProteinTree 
u  Protein2GeneTree 
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Thank you ! 

CoBIUS Lab - Computational Biology

Contact
O!ce: Main campus, D4-1010-7
Address:
Department of Computer Science
Université de Sherbrooke
2500 Boulevard de l'université
Sherbrooke, Québec, Canada
J1K2R1
Phone: (819) 821 8000 x 62014
Mail:
aida.ouangraoua@usherbrooke.ca

[français]
[english]

Home Team Teaching Research Publications Data and Software Opportunities

Home
CoBIUS: We are a Computational Biology Team at the Computer Science (Informatique) Department of Université de Sherbrooke with team
members from diverse origins bringing various expertises. The lab is headed by Professor Aïda Ouangraoua, PhD, ing j, and we work in close
collaboration with life scientists to validate our tools by solving complex biological questions on real data.

Research: Our research projects proceed from computational biology questions related to the comparison of genomic and transcriptomic data.
We develop innovative mathematical models and computational tools to study and solve biologically motivated questions aimed at understanding
the evolution of genomes and their components. We focus on questions related to the evolution of genome structures, gene architectures and
RNA structures.

Teaching (in French):
- IFT339: Structures de données, Automne 2017
- CQP112: Introduction à la programmation, Hiver 2017
- BIN702: Algorithmes pour la bio-informatique, Automne 2016 (webpage under construction)
- IFT159: Analyse et programmation, Hiver 2015

News:
- September 28th 2017. Congratulations to Esaie, Manuel and Aida for a paper accepted at Journal of Bioinformatics and Computational Biology on
Reconstructing Protein and Gene Phylogenies by extending the framework of reconciliation.
- September 25th 2017. Sarah attended RiboClub2017 to present a poster on Identification an characterization of G-quadruplexes in human
transcriptome.
- September 25th 2017. Samuel attended RiboClub2017 to present a poster on A new tool for simultaneous and interactive visualization of the
splice variants of multiple homologous genes.
- September 25th 2017. Safa attended RiboClub2017 to present a poster on Aligning coding sequences with frameshift extension penalties.
- August 30th 2017. Congratulations to Esaie who successfully passed his predoctoral examination. He is now a PhD Candidate.
- July 31th 2017. Congratulations to Safa who successfully passed her proposal thesis examination.
- June 14th 2017. Congratulations to Aida and Nadia for a paper accepted at WABI'17 on A general framework for gene tree correction based on
duplication-loss reconciliation.
- May-June 2017. Welcome to Jean-Pierre as a new postdoc, to Nilson who is coming back for a second PhD visit, and to Raphaël and Samuel as
summer undergraduate students in the team.
- April 27th 2017. Congratulations to Doctor Jean-Pierre Sehi Glouzon who succesfully defended his PhD titled "Exploration des structures
secondaires de l’ARN" at Université de Sherbrooke under the supervision of Shengrui Wang and Jean-Pierre Perreault.
- March 17th 2017. Congratulations to Safa, Esaie, Ayoub, François, Michelle and Aida for a paper accepted at Algorithms for Molecular Biology on
Aligning coding sequences with frameshift extension penalties.
- February 2nd 2017. New web site under construction! You are welcome to explore it for more information about the lab, our research and
teaching.
- January 20th 2017. Aida attended APBC'17 to present a paper on Gene Tree Construction and Correction using SuperTree and Reconciliation.
- December 31st 2016. Congratulations to Esaie, Manuel and Aida for a paper accepted at BICOB'17 on Reconstructing protein and gene
phylogenies by extending the framework of reconciliation.
- December 9th 2016. Esaie attended Rocky2016 to present a poster on Reconstructing Protein and Gene Phylogenies using reconciliation and
soft-clustering.
- December 5th 2016. Congratulations to Safa who successfully passed her predoctoral examination. She is now a PhD Candidate.
- October 15th 2016. Safa attended RECOMB-CG'16 to present a poster on Aligning coding sequences with frameshift extension penalties.

Links:
- Programmes d'études au Département d'informatique à USherbrooke (in French)
- Information pour admission au Département d'informatique au 1er cycle (in French)
- Information pour admission au Département d'informatique aux 2e et 3e cycles (in French)
- Information for International students at USherbrooke (in French and English)
- PhD Comics
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