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Chapitre 2 : Les Banques et les Bases de 
Données Biologiques



Une base de données, usuellement abrégée en BD ou BDD , Une base de 
données est un fichier ou un ensemble de fichiers permettant le stockage 
permanent ou temporaire des informations ainsi que l'accès à ces 
informations devenues.

Une banque de données est une base de données (car tableau structuré) 
mais qui contient des informations biologiques hétérogènes (virus, 
bactéries, champignons, végétaux, animaux) alors qu’une base de données 
est plus spécialisée (base spécifique à E. coli, à Bacillus, etc.).

Base de données Vs banques de données



•Exemple: Organisation des données

Grâce à cette organisation, on peut retirer facilement des informations (nombre 
d’étudiants, nombre de garçons, notes de TP supérieures à 15…etc.) 

Notes de la matière : Bioinformatique (M1-Biochimie Appliquée) S1 (2018-2019)



Base de données Vs banques de données



Les Bases de données biologiques 

Elles sont divisées en 4 catégories :

1. Bases de données généralistes

2. Bases de données spécialisées

3. Bases de données de structures

Exemple: PDB (est une base généraliste aussi).

4. Bases de données bibliographiques

Exemple: Pubmed.



Les banques et les Bases de données biologiques 



1- Banques de données généralistes

Banques de données de séquences nucléiques



Banques de données de séquences nucléiques

1- Banques de données généralistes

Ces trois principales bases  sont interconnectées dans le cadre d’un consortium 
appelé International Nucleotide Sequences databases Collaboration (INSDC)



1- Banques de données généralistes

Banques de données de séquences protéiques



Ces deux bases de données sont regroupées dans un consortium 
Universal Protein Resource  «UniProt »



2- Bases de données spécialisées



2- Bases de données spécialisées



Ensembl : Base intégrative génomique (annotation du génome)

Prosite: Recense les motifs protéiques ayant une signification
biologique.

Reactome: Base intégrative métabolique.

Pathway database: Visualisation, interpretation, et analyse des
connaissances des voies.

Kegg pathway: Intéractions moléculaires et réaction.

PFAM: base de domaines protéiques

2- Bases de données spécialisées



Advantage et inconvenient des bases généralistes et 

spécialisées

Généralistes

Advantage: Tout est consultable en une fois.

Inconvenient: Difficile a maintenir, difficile á intérroger.

Spécialisées

Advantage: Facile á mettre á jour les données, verifier leur integrité,
oufrir une interface adaptée.

Inconvenient: Ne cible pas toujours ce que l`on veut, toutes les
banques possibles n`existent pas.



3- Bases de données de structure



Relative aux sciences biologiques et médicales

Appartient à la bibliothèque nationale de médecine des États-Unis d'Amérique (NLM).

Accessible en ligne via l’interface PubMed (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/ )

Donne accès à: plus de 26 millions d’articles scientifiques provenant d’environ 6000 
revues 

4- Bases de données bibliographiques

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/


Mot Clé

Affichage des résultats 



Affichage de la notice

(Entré)



Recherche avancée



Affichage de la notice

(Entré)



Banque de donnée des séquences génétiques (ADN, ARN et protéines)

Banque Américaine appartenant au NCBI (centre national américain pour l’information en 
biotechnologie)

Accessibles gratuitement en ligne via son site web: 
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/

Contenu: 215 millions de séquences (390 milliards de bases) provenant de 100000 
organismes.  

Cette banque se construit en recevant des séquences provenant de différents laboratoires 
à travers le monde.

Formats disponibles: Text (Genbank) et Fasta

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/


séquence nucléique

(format GenBank) 

Descripteur de 

fin de fichier

Format GenBank Fichier stockant une séquence nucléique avec une 
organisation bien précise 

Compte courant de

nucléotides

Paquet de 10 nucléotides

60 nucléotides par ligne 

(6 paquets) 



Date de soumission

Type de molécule:  linéaire ou 

circulaire

Définition et 

numéro d’accession

Organisme et 

taxonomie

Références 

bibliographiques

Caractéristiques 

De la séquence: 

gène, région…etc.

Ce format contient également une 
foule de métadonnées relative à 
la séquence en question



Suite

Caractéristiques 

De la séquence: 

gène, région…etc.

Propriétés et 

séquence 

peptidique



Créée en:1980 en Allemagne

Financée par :l’EMBO (European Molecular Biology Organisation)

Hiérarchisée par : 80 groupes de recherche provenant de 24 payés européens 

Contenu: 248 millions de séquences nucléiques

Accessible gratuitement en ligne : https://www.ebi.ac.uk

Formats disponibles: Text (Genbank), Fasta et XML

https://www.ebi.ac.uk/


Format Fasta

Une seule ligne d’en-tete

Le premier caractère est obligatoirement    >

La séquence commence en deuxième ligne et se continue sur autant de lignes que 
nécessaire 

Pas d’espace entre les nucléotides 





Dna Data Base of Japan

Créée en:1984 au Japon

Contenu: 240 millions de séquences nucléiques, 6.56 milliards de bases 

Accessible gratuitement via son site web: https://www.ddbj.nig.ac.jp

Formats disponibles: Fasta, XML

https://www.ddbj.nig.ac.jp/


1. Sur une page web, tapez l’adresse de DDBj: https://www.ddbj.nig.ac.jp/

2. Sélectionner « Annotated/Assembled Sequences » et écrire «Acetylcholinesterase »



3. Raffiner la recherche en cliquant sur « condition search ». Choisir « AND » et ajouter « 
homo sapiens » pour rechercher l’acétylcholinesterase humaine.



4.  Sélectionner le code «M55040 » correspondant à la séquence de mRNA (séquences 
codantes » de l’Acétylcholinestérase humaine.

http://getentry.ddbj.nig.ac.jp/getentry/na/M55040?filetype=html


Créée en:1984 aux états unis d'amérique

Contenu: Séquences protéiques et outils d’analyses 

Accessible gratuitement via le site web: https://pir.georgetown.edu/

Formats disponibles: Format PIR

Chaque ligne comporte 30 acides aminés 

Compte courant des acides aminés au début de chaque ligne 

Pas d’espaces entre les acides aminés

En-tête contenant des métadonnées relatives à la protéine

https://pir.georgetown.edu/






Banques de données protéiques

Créée en:1971 

Contenu: plus grande banque de données protéiques avec plus de 160 000 séquences

Contenu: Structures 3D, séquences de protéines, ADN et ARN

Accessible gratuitement via son site web: https://www.rcsb.org/

Formats disponibles: Fasta (séquence), PDB (3D)

https://www.rcsb.org/




2. Télécharger la séquence au format « FASTA »





Facilitent l’exploitation et l’extraction des données 

Permettent une interrogation multicritère et simple

Adoptés à plusieurs systèmes biologiques (EMBL, GenBank…etc.) 

Exemples: ACNUC, SRS, ENTREZ



Le système ACNUC

Développé à Lyon chez le Professeur Grantham

Permet une exploitation facile par plusieurs critères de sélection (mot-clé, 
auteurs, espèces, revues, type de molécule...) 

Il est principalement utilisé par les grandes banques de données biologiques 
(EMBL, GenBank, PIR-NBRF, PDB). 

Permet d'effectuer des liens entre critères en utilisant un langage basé sur les 
opérations logiques ET, OU et NON

Peut répondre à ce type de requêtes « je recherche dans l'EMBL les séquences 
codantes pour des protéines de levure ou de souris qui ne soient pas 
mitochondriales et ayant une longueur supérieure à 500 paires de bases



Le système SRS Sequence Retrievial System

Créé en 1993 par Etzold et argos

Offre la possibilité d’exploiter en même temps et avec le même langage de 
requête plusieurs bases de données 

Exemple: on peut rechercher dans PIR-NBRF les séquences issues d'une 
interrogation de la PDB

Le langage de requête est similaire à celui d'ACNUC (requête par plusieurs 
critères de sélection avec les opérateurs logiques ET, OU et NON



Le système ENTREZ

Le système global de recherches inter-bases de données Entrez

permet d'accéder à des bases de données du NCBI. 

Couvre actuellement plus de 20 bases de données génomiques et 
protéiques telles que : PIR, Swiss-Prot, PDB, GenBank, DDBJ et EMBL


