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Matidre : Bioinformatique / Date Le 74/02/2022 / Dur6e : th30

nr.M /Arroef i nne d Choix multiples) , Merci de cochez avec un (X) ]a ou lesYvlr\Ygvv

bonnes r6ponses.

Tl v A 53 bonncq ran^nqFq sni | 0.3R nf s n.ar r6nnnca irrcl-g
J q JJ vvrrfru vtJv Jquu

Att.ent.ion: Chaque mauvaise r6ponse annule automatiquement une
r6ponse.

01) La bioinformatique est I'approche X in silico de ta biologie

02) Les domaines d'application de la bioinformatique :

X Stockaoe et rrestion rjes cionn6es

X L'annotation des s6quences
M r, ^^^ r,,-^ -.l^ ^:,^,"^^^^^tz_:t ! o.rraryJc uv JcqucrLUcD

X T.t :n: I rrqo nhrzl nn6n6f i arrc

03) Les outil-s bioinformatiques sont utilis6s pour faire

lX T.r -nnn.rriqnn r]o q6crrancr rl- nrnl-6irrrroq1,1 rJa ComparalL--- --r-----3S genomlqUeS e - r--
X D6duire la fonction d'une prot6ine

04) L'outil bioinformat.ique ExPASy Translate :

t\/l|Al Un outil de traduction conceptuelle
t\7|X Permet Ia traduction d'une s6quence nucl-eotidique (ADN/ARN) en une
q6crronco nrnl_AI-- _ __lque .

05) Pour l-a technique classique de sanger, les fragments de la banque d/ADN
matrice doivent 6tre d'une longueur :

X lOoo bp maximum

n6\ T.: l- ar-hnnl nci o rloq q6crronaorrrq aani I I ai req 1(:ncor :rr]_ nma1- i e6e\vvl\vgrlYv!9L99v|.

X Synthdse enzymatique en pr6sence d'inhibiteurs d'6longation, les ddNTP
ci. 6l cr-1- rnnhori5g

Xl Mrrr r- j n'r i nrr ion bact6rienne ou pCR classique
X Nombrq "de nuclpotides lus par exp6rimentation d6pendent du nombre des
l-rrhaq nanillrireqesv+!rq!! vu

bonne
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07 ) QuelIe est la technolosie utilis6e T l l ,-l h-ya! JrJurlr!llq

X SvnthAse enz\/m^1- iorre - i nhibitj sible de Ir6lonsation et suivi de
Ia fl-uorescence du dNTP incor-k),
0B) La technique lllumina utij[-f*

X Bridge PCR (Par pontage)

nq\ Qrrr 'lo qAarvJ t --YJenqage :

X La technologie NGS est a

*
.*

,.cci il;x:i-a^ f achnnl nai auDDl aIJIJcfEE LE9rrrrvrvyrc rle s6crrrencacre de 2eme

sont couramment utilis6s en
-A^,.^-. ,.J^sequenQage oe novo

oqt qrrnAri arrr A I a l_ aahni nrra

necessitent 1' amplification

^ ^^*^f .l ^^vElrg! q u!u]l

X Le pyros6queneage et l-a technique Il-Iumrna
combinaison avec l-a technique de Sanger pour l-e

l La longueur de Ia lecture des techniques NGS
:rr]-nm=1- i cAa Aa qandarqUUVlllqUfDgg UC rqirVv!

X La technique de sanEer et les techniques NGS
n16:l ahl a drr fr:nmanf .lt AnNT!r'.y.!!vrr a sequencer

1 n \ T.= f aahnn l OOi e fle S6atttenr':rro Tnn-Tnrrarll :Lv I Yf v vv uuYuvrrvqYv rvrr av!!ur

t\/ll Longueur de l-ecture : jusqu'd 400 bp

X Synthdse enzymattque et d6tection d'ions
polym6risati-on de ItADN

(H*) tib6r6s durant l^
LA

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

X PubMed

12 \ T.r onqamhl o deS inf OfmatiOnS y. e]_atiVe ) rrno q6crranca hi n l na'i drla drri SOnt-- J vfvrvYrYuE Yqr
stock6s dans une base de donn6es est nomm6e :

X Une entr6e

13) Le format FASTA :

Xl Annol6 arrqqi fnrm:t /Darrqnn \u \rvu!uvrr/

lA| Plusreurs sequences peuvent etre mises dans un m6me fichier
X Le format le pius utitis6e en bioinformatique
X Le caract.dre ">" marque te d6but de descriptif de la sequence

14) EMBL-EBI est une base de donn6es :

X Aucune r6ponse n'est. juste (EMBL-EBf est un s.ite portail)

15) Le site NCBI (American National- Center for Biotechnofogy Information)

X Est le site officiel du progranLme BLAST

X Est une ressource bioinformatique "Web" ou " point-and-click '!l

X Donne acctis un plusieurs bases de donn6es (GenBank, PubMed, ...etc. )

F Fournis" de nomb.reix ogtils bioinformatiques
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16) T,esorrel s des 6l6ments suivant.s sont des bases de donn6es nucl6iquesLvt

M Arrcrrna r6nnnqa n/ aqf rrrqj- a

17) trn hioinformaf iorre Ie nlrm6ro d'accession (AC, accession number) :L'l

X nst un identifiant unique pour Ies s6quences (ADN ou prot6ine) enregistr6e
dans rrne hase de donn6es

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

de caractdres alPhanum6riqueslal Eist compose oe caracteres arpnanumerl-que5

X Permet un suivi des diff6rentes versions d'une s6quence enregistree et
des s6guences associ6es

1 R\ P:rrni naq h:qoq d^nn6cq I ^^"^ l l ^ -Lvt v +O{UUIIE E

nrnl-6i naq

X PDB

19) Que permet I'alignement de s6quen
1>

t\ /l|X D'en 6valuer la similarite
X De faire de I'annotation fonctionnelle

20) Une suite finie et non ambigud d'op6rations ou d'insLructions permettant
de r6soudre un probldme sont appel6s :

X Algorithme

?1\ f)rrel frrne ci'al ir-rnemenf simnlF qltnnr-lsF .nre rlettx s6rrtrenr-es nr6senfenL Une- L I Yqer uJyu u qr ryrrerll!rr L r rrrrlrf v

similitude sur toute la longueur.
t\/lt^l urooaf

22) Le programme GeneScan est un outil bioinformatique :

X De recherche d'objets g6n6tiques chez les eucaryotes
t\ /lXl Utilise en annotation syntaxrque

??\ r.a nrnnr^mme BLAST est utilis6 en bioinformatique pour :4rt

X T,r annotation fonctionnelle

2a\ ra nraar.-me BLAST utilise Comme S6quence requ$te une :L tl

lX Q6nrronno nrrcl6n.l- irlinrrovv\-1q911vv9t9r\-1gv

?q\ r.o nrnnoqerls de recherche d'objets g6n6ti<lues Sur une s6quence nucl6iQue4rt

est appel6 :

X Annotation svntaxique

' ... g
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26) Les, programmes cit6s ci-dessous sont des progranmes

s6quences sauf :

d'alignement des

X Rstudio
X Python

X BioMart

2't ) Les,llots CpG eL L' initiateur (INR) :

N Aucune r6Ponse n'est just'e

28) Quel est. le nombre de signaux dans les programmes de recherche de gdnes

chez les organismes eucaryoLes ?

l\./l 1 Al.r\t I .t

29) Parmi les signaux esuel n'est Pas utilis6 dans les Programmes

de recherche de gdne anismes Procaryotes

X rrots cPG

|X Junctron rntron

Charg6 de la matiEre
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