
IA
LES BIOLOGISTES VONT-ILS DEVENIR DES ROBOTS?



Data et pratique clinique

• Oncologie : séquençage est 

devenu la norme

• Whole sequencing : 3 Milliards 

de paires de bases

• Exome : 60 millions de paires 

de bases

• ARN : croissance expoentielle 

du séquençage.

• NOVASEQ : le plus puissant 

=ordonnancer de trois à 48 

génomes 

• Séquençage de tumeur de 300 à 

500 gènes cout de 2000 euros

• Biopsie liquide : même 

performances



Historiquement, la bioinformatique est apparue avec 

la compréhension que la biologie faisait appel à 

différent niveaux à des séquences : séquences 

d’acides nucléiques pour l’ADN et l’ARN, séquences 

d’acides aminés pour les protéines. 

Comprendre, analyser et comparer des séquences font partis des 
fondamentaux de la biologie, et nécessitent le développement 
d’outils informatiques. 



Aide au diagnostic

• Intégré au séquençage :

• Alignement des séquences

• Annotations du génome

• Génomique comparative

• Analyse des mutations :  

comparaison entre cellules 

saines et cancéreuse



Analyse de la 
structure des 
protéines pour 
prédire l’effet 
d’une mutation

AlphaFold2 and RoseTTAFold can 

now predict a protein’s 3D 





De la biologie à la clinique
• Biologie intégrative

• Analyse quaternaire

• Mettre en relation les data avec le 

dossier patient

Outils intégratifs : NAVIFY (Roche)



La détection de nouveaux 

biomarqueurs

Discussion/Conclusion

performances mesurées en validation croisée 

de l'algorithme Visiocyt pour le

diagnostic des lésions urothéliales de bas 

grade la sensibilité mesurée est

de 76.4%, soit plus de trois fois supérieure à 

celle des praticiens. 



Merci pour attention


