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L’analyse in silico des données biologiques

Le schéma idéal

Données biologiques

|

Protocole expérimental in silico

|

Extraction d’informations pertinentes
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L’analyse in silico des données biologiques

Croissance exponentielle des données biologiques

Données biologiques Growth of GenBank

Protocole expérimental in silico

Extraction d’informations pertinentes 1]
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L’analyse in silico des données biologiques

Profusion et dispersion des programmes bioinformatiques

Données biologiques
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Extraction d’informations pertinentes
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Contraintes opéerationnelles de I’analyse in silico pour le biologiste

Le biologiste ne peut pas maximiser I’utilisation des ressources bioinformatiques

- Interfaces peu ou pas conviviales et intuitives
- Work-flows de plus en plus complexes

- Nombreux fichiers, résultats, formats intermédiaires

g

- DEleEey Sous-utilisation des ressources bioinformatiques

et dépréciation didactique
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Nouvelle interface bioinformatique déediée a I’analyse des données biologiques
Capitalisation des connaissances et des ressources bioinformatiques

Conserve strictement la fonctionnalité
originale des programmes
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.-Y | Work-flows faciles a realiser

BioSide
e R “~a | Fonctions d’importation
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et

d’exportation des work-flows

i
Assistance au Biologiste Reproductibilité de la procédure
(néophytes et expérimentes) expérimentale in silico

Rennes, 24 Octobre 2006 4émes Rencontres Plateforme Bioinformatique OUEST-genopole ®



Exemple : la suite de programmes Phylip sans Bl@Slde

Reconstruction phylogénétique : évolution des hémoglobines d’annélides
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Long processus d’apprentissage puis d’utilisation pour le biologiste
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Phylip interface dans I’environnement BioSide

eImao

Possibilité de voir la démo (animation Flash): http://candle.enst-bretagne.fr/bioside/

ou sur requéte aupres de Xavier Bailly bailly@sb-roscoff.fr
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