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oCM (Orresti ons d choix mu]tipl-es) , Merci de cochez avec un (X) ld ou l-es
vv!r

bonnes r6ponses.

rl y a 53 bonnes r6ponses soit 0r38 pts par r6ponse;uste

Attention : Chaque nrauvaise r6ponse annule automatiquement une

r6ponse.

^1 
\ r = r-,i ni n€n.p111atiorre est It aooroche X in sil-ico de Ia biologiev L ) !a u!v!lrrvrrtlq urYuu

^.\ raa ^^n-i-oq dtannlir:afiOn d.e la biOinformatique :VZ ) LJtj> UUltLAlllEJ u q}J}Jrtuu ur

X Stockage et gestion des donn6es

X L'annotation des s6quences
l\,/l T t ^-^t,.^^ l^ -^^,,^^^^oLAI !'dIId-Ly5e Lr€ JCLlucrruED

X L'analyse phylogen6tique

03) Les outils bioinformatiques sont utilis6s pour faire :

5Zl T.a -^mn^r.ai qnn rlc s6crrtenccs o6nomi611'tes oi- nrn1- 6i rrrres
-*JVll Ug OsYu9lrugD vErrvrllrYuur v u I/!

X D6duire la fonction d'une prot6ine

bonne

04) L'outil bioinformatique ExPASy Translate :

X Un outil de traduction conceptuelle
X permet la traduction d'une s6quence nucleotidique (ADN/ARN )

s6quence prot6ique.

05) pour fa technique classique de sanger, les fragments de la banque d'ADN
maLrice doivent 6tre d'une longueur :

X looo bp maximum

nA\ T,: 1- achnn lnoi c Ics s6crrrenr-errrs r:ani I l;i ra< f sanr^rer aUtOmatiS6S) :
vw/ !q L!grrlrvr\JVIg UgD OgYUsIrvsurO uqur!rqf!ve \vs:r:rvr

X Svnthdse enz\/maf i cnre en pr6sence d'inhibiteurs d'6Iongation, l-es ddNTP
ujrrerlvvv !

et 6lectrophordse
X Mult.iplication bact6rienne ou PCR classique

-i,t..

X Nombre d€-' nucl6olides lus par exp6rimentation d6pendent du nombre des
frrhes r:an'i llaires

\ts'[i'
",, JY J
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07 ) Quel-le est la technologie utilis6e par Il-]umina

X Svnthdse enz\/m^f i rrrro - i nhibit. j
t r11r1

6*zorq'i 1-r'l o da I r 5l oncr:f i on

la fluorescence du dNTP i-ncor \-l
0B) La technigue Illumina utj

Xl P.ridao Df-a /Dar nnn1-:da\s! rvY

09) Sur l-e s6quengage :

X La technologie NGS est r'.c< i .lii{ot ao 1- onhnnl nai o ^^ -A^,.^-^-^^ de 2emeLr€ D€9ucrlvo\js
n6n6ral- i nn

lXr T,e ovros5ortan.r,a.ra a1- I: fcchniorre Tl lrrminala y_), ! vuvYq

combinaison avec Ia technique de Sanger pour l-e
t\ /l|X La longueur de Ia lecture des techniques NGS

^,.!^-^!; ^:^ 
..]^duLolrrduasee ue Sangef

X T,a f cchn i orre A^ c:naar ar- 'l es f er-hn i crrres NGSlz-)J !o LUUllllaquE us Dqrr9s! s L !sD usurlrrrYusi
nrAal:hl o r]rr f r:nmonl- .l' AI-)NT .' 'y!salqvls uu rld.llttUlJ.L Ll AL./!\ a SeqUencef

14) EMBL-EBI est une base de donn6es :

t\/llAl AUCUne reponse n'eSt IUSte (ELVlutr-E;uI eSt Un

rhr r,o qr1-o NI('RT (Amer.i r:an NaLiOnal Center fOrLr I \rs!rv!

ts7|X Est le site officiel du progranme BLAST

X Est une ressource bioinformatique "Web" ou

X Donne accds un plusieurs bases de donn6es (

X Fournis de nombrerfi outils bioinformatiques
-i'

et suivi de

sont couranlmenL utilis6s en
^^^,,^* ,-]^sequenqage ae novo

aqJ- qrrn6riorrr i Ia j.or-hnicrrre
syv!fvq!

n6cessitent 1' amplification

qi J_a nnr1-ai l \esr! /

Biotechnology Information )

" Point-and-cl-ick tr

t-AnRahv 9tlhtvtad aT- Ieerruqrrrr, ...vuv. /

T n \ r ^ r^^l. *^r ,.r,-ri c ,-lc s6rrrronr-:r^ro Tnn_Torrenl :LV I !A LgUllllu!W9tE UE Ds9UElrVqYE rVrr tvr!sJ

Xl T,nnrrrrarrr r.lo I ar.J- rrro . irrqrrrr/ i 40O i^rn

X Synthdse enzymatrque et d6tection d'ions (H*)
polym6risation de IrADN

Iib616s durant la

11) est une base de donn6es sp6cialis6 dans la bibliographie :

X PubMed

12\ T,t cnsemlr'l e des informations ref ative d rrne s6crrrenr:e hi ol ocri crue cllri sontLl t '1*r

stock6s dans une base de donn6es est nomm6e :

X Une entr6e

13) Le format FASTA :

X Appe16 aussi format (Pearson)

X Plusieurs s6quences peuvent 6tre mises dans un meme fichier
X Le format le plus utilis6e en bioinformatique
X Le caractdre ">" marque Ie d6but de descriptif de Ia s6quence
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16) Lesquels des 6l6ments suivants sont des bases de donn6es nucl6iques

nqa n/ oqt irrql- clal Aucune repo;.-- --

fl) En bioinformatique le num6ro d'accession (AC, accession number) :

X nst un identifiant unique pour les s6quences (ADN ou prot6ine) enregistr6e
dans une base de donn6es

X Est un moyen stable d'identifier une entr6e dans une base de donn6es

X Est compos6 de caractdres alphanum6riques
X permet un suivi des diff6rentes versions d'une s6quence enregistr6e et
des s6guences associ6es

'1 Q\ Drrm'i caq haqoq ,.lnnn5cq I ^-.'^r r ^Lv I vvv JqJUr vvrff rveu ldllugrf g

nrnl-6i naq

X PDB
\-_

1O\ Arra norma1- lf:lirrnomen1- ,-lp s6crtteLJI \lUE yE!ltLUu ! sf!)rlre

X D'en 6valuer Ia similarit6
X De faire de I'annotation fonctionnelle

2o\ Itno qirifc finie et non ambigud d'op6rat.j-ons ou d'instructions permet.tant
av I

de r6soudre un probldme sont appel6s :

X atgorithme

t1\ Orrol l-rzna dt:lirrnomonl- qimnlp qrrnr.rrrqF rrtto dettx s6r-rtrenr-cs nr6sentent UneLL ) \luuf UJI/u u aII9llslttslru DllltylE ouyyvru

similitude sur toute Ia lonqueur.'
t\ /lL t Gt_ooal

22\ Le proqramme Genescan est un outil bioinformatique :44t

|X De recherche d'objets g6n6tiques chez les eucaryotes
t\ /l|X Utilis6 en annotation syntaxique

21\ T,c nro.rramme BLAST est utilis6 en bioinformatique pour :4rt

X L'annotation fonctionnelle

24\ T,e nroorarnme BLAST utilise comrne s6quence requ6te une :L tl

tszX S6quence nucl6otidique

25) T,c nror:essus de recherche d'obj.ets g6n6tiques sur une s6quence nucl6iQue4rl

est appel6 :

X Annotation syntaxique

ans la structure 3D des

n

frH\'r*,
?*/FJ\
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) A\ r.ac ^r^^rlmrTleS Cit6S Ci-deSSOuS SOnt deS prOgrammes dt alignement deS;;;,,"";J;;","""vvY svrrvv

X RStudio
N/ltal Pytnon
X BioMart

21) Les llots CpG et L'initiateur (INR) :

t\/ll Aucune reponse n'est juste

28) Quel- est fe nombre de signaux dans les programmes de recherche de gdnes
chez l-es organismes eucaryotes ?

XL4
?q\ Parmi I aquJ | --- irgnaux equel- n'est pas utilis6 dans Ies proqranmes
de recherche de qdne anrsmes procaryotes

X rtors cPG

X Junction intron
1g

)t ir,

$)
*:*;
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