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QCM (Questions & choix multiples), Merci de cochez avec un (X) la ou les
bonnes réponses.

I1 v a 53 bonnes réponses soit 0,38 pts par réponse juste

Attention : Chaque mauvaise réponse annule automatigquement wune bonne
réponse.

0l) La bioinformatique est 1’approche in silico de la biologie
02) Les domaines d’application de la bioinformatique

Stockage et gestion des données
L’annotation des séquences

L’'analyse de séquences

X X X X

L"analyse phylogénétique
03) Les outils bioinformatiques sont utilisés pour faire
X La comparaison de séquences génomiques et protéiques

Déduire la fonction d'une protéine
04)  L’outil biocinformatique ExPASy Translate

X Un outil de traduction conceptuelle
Permet la traduction d'une séquence nucléotidique (ADN/ARN) en une
séquence protéique.

05) Pour la technique classique de sanger, les fragments de la banque d’ADN
matrice doivent étre d’une longueur

1000 bp maximum
06) La technologie des séquenceurs, capillaires (Sanger automatisés)

Synthése enzymatique en présence d'inhibiteurs d'élongation, les ddNTP
et électrophorese
Multiplivation bactérienne ou PCR classigue

Nombre, .de nucléotidés lus par expérimentation dépendent du nombre des
tubes capillaires '
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Synthese enzymatique, inhibiti éyversible de 1'élongation et suivi de

08) La technique Illumina uti
Bridge PCR (Par pontage)
09) Sur le séquencage

La technologie NGS est aussi ?ﬁS‘i_{SéI‘ée technologie de séquencage de 2°®¢
génération

Le pyroséquencage et la technique Illumina sont couramment utilisés en
combinaison avec la technigque de Sanger pour le séguencage de novo

X ra longueur de la lecture des techniques NGS est supérieur a la technique
automatisée de sanger

X La technique de sanger et les techniques NGS nécessitent 1’amplification
préalable du fragment d’ADN a séquencer

10) La technologie de séguencage Ion-Torrent

Longueur de lecture : jusqu’a 400 bp

Synthese enzymatique et détection d'ions (H') 1libérés durant la
polymérisation de 1'ADN

11) est une base de données spécialisé dans la bibliographie

PubMed

12) L'ensemble des informations relative & une séquence biologique qui sont
stockés dans une base de données est nommée

Une entrée
13) Le format FASTA

Appelé aussi format (Pearson)
Plusieurs séquences peuvent étre mises dans un méme fichier

Le format le plus utilisée en bioinformatique

XX X X

Le caractére ">" marque le début de descriptif de la séquence
14) EMBL-EBRI est une base de données

X Aucune réponse n’est juste (EMBL-EBI est un site portail)

=

5) Le site NCBI (American National Center for Biotechnology Information)

Est le site officiel du programme BLAST
Est une ressource bioinformatigque "Web" ou " Point-and-click "

Donne accés un plusieurs bases de données (GenBank, PubMed, ..etc.)

XX KX X

Fournis, de nombreux outils bioinformatiques
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16) Lesquels des éléments suivants sont des bases de données nucléiques
Aucune réponse n’est juste
17) En bioinformatique le numéro d’accession (AC, accession number)

Est un identifiant unique pour les séquences (ADN ou protéine) enregistrée
dans une base de données

Est un moyen stable d'identifier une entrée dans une base de données
Est composé de caracteres alphanumériques

Permet un suivi des différentes versions d'une séquence enregistrée et
des séquences associées

18) Parmi ces bases données laquelle est s
protéines

X pDB
19) Que permet l'ali-gnement de séquen

D'en évaluer la similarité

20) Une suite finie et non ambigu& d’opérations ou d'instructions permettant
de résoudre un probléme sont appelés

Algorithme

21) Quel type d’alignement simple suppose que deux séquences présentent une
similitude sur toute la longueur.

*

Global

22) Le programme GeneScan est un outil bioinformatique

X] De recherche d’objets génétiques chez les eucaryotes

Utilisé en annotation syntaxique

23) Le programme BLAST est utilisé en bioinformatique pour
L’ annotation fonctionnelle

24) Le programme BLAST utilise comme séquence requéte une
Séquence nucléotidique

25) Le processus de recherche d’objets génétiques sur une séquence nucléique
est appelé

Annotation syntaxique
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26) Les programmes cités ci-dessous sont des programmes d’ alignement des
séquences sauf

RStudio
X Python
BioMart

27) Les ilots CpG et L'initiateur (INR)
X Aucune réponse n’est juste

28) Quel est le nombre de signaux dans les programmes de recherche de geénes
chez les organismes eucaryotes ?

X 14

29) Parmi les signaux 3
de recherche de géne

wanmgwulequel n’est pas utilisé dans les programmes
'“w:ﬂ ganlsmes procaryotes

Ilots CPG

Junction intron-
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