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Question I : La bioinformatique utilise principalement 3 sources de donn6es, citez-les

- Les s6quences de nucleotides (ADN - ARNm)
- Les s6quences d'aminoacides
- Des informations sur les prot6ines (notamment leur structures)

(1,5 pts)

Question 2: llexiste deux approches compl6mentaires en bioinformatique, Expliquez .. . .. (02 pts)

- L'utilisation d'outils bioinformatiques disponibles avec interface utilisateur : Applications, logiciel, ou de outils
Web (+'l 000 ressources).

- Les lignes de commandes (Analyse et traitement des donnees de grande taille ; creation et d6veloppement de
nouveaux outils bioinformatique).

Question 3: D6crire les diff6rentssignaux de recherche de gdnes chez les organismes procaryotes ....... (03 pts)

ORF, CDS, RBS, Intiateur de la transcription, Terminateur de la transcription

Question 4: D6crire en quelques ligne l'usage du programme BLAST ..... (1,5 pts)

.-IBLAST (Basic Local Alignement Search Tool). Est un outil bioinformatique d'annotation fonctionnelle de type Web.EfFutilisateur fournit une sequence-requ6te qui est alors compar6e dr toutes les sequences d'une base de donn6es choisie.
Le resultat de BLAST classe les r6sultats de similitude en fonction d'un indice de significativite appele E-value (valeur
attendue), le r6sultat le plus significatif 6tant le premier de la liste. La valeur E est le nombre d'alignements diff6rents ayant
le meme degre de similitude, et que l'on peut esperer trouver au hasard, s'il n'existait pas de vraie s6quence similaire dans
la base de donnees Donc, pratiquement, plus la valeur E est proche de 0, moins la similitude est due au hasard.

Question 4 : D6crire les avantages et inconv6nients des techniques NGS

Avantage : Plus rapide, moins cher, Nombre de nucl6otides lus par experimentation plus important

lnconv6nients : Longueur de lecture reduite, taux d'erreurs important
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CM (Question i choix multiple) : .......

1) ExPASy Translate est un programme bioinformatique qui permet :

X Utilise en annotation syntaxique

2) La construction de la banque d'ADN matrice pour un s6quengage avec lon Torrent :

X Aucune r6ponse n'est juste.

3) Les banques de donn6es g6n6ralistes, 
.

X Contiennent des donn6es h6t6rogdnes

X Toutes les s6quences (ADN ou ARtN; sont Ecrites avec des T

4) Quel est la taille minimale d'une ORF pour une recherche de gines chez des organismes eucaryote ? :

X75pb

5) Sur le s6quengage

X La NGS en combinaison avec la technique de sanger permet de faire du res6quengage de gdnes et du

s6quengage de novo.

X La technique de sanger et les techniques NGS n6cessitent I'amplification pr6alable du fragment d s6quencer
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Exercice : Analysez bien cet algorithme et r6pondez au questions

f dnaSequence : ("ATCGATCGTAGCAGTGACTGTAGTAGTAGCTAGT

aCount : 0
cCount : 0
tCount : 0
gCount : O

For n in dnaSequence:
'i€ 

^ -- 
l-1.

aCount:acount+1
i € - -- 

l^1.

'cCount:cCount+1
if n:: 't': ,f

tCount:tCount+1
i f n =: rar.

gcount:gcount+1

sequencelenqth : fen(DnaSequence)

(05 pts)

ATGCTAGCTAGTAGCTA')

your DNA sequence: ", ( (aCount / sequencelength) * 1OO)
your DNA sequence:", ((cCount / sequencelength) * 100)
your DNA sequende:rrl ((tCount / sequencelength) * 1OO)
your DNA sequence:", ((gCount / sequencelength) * 100)
sequence is: ", ( (cCount+gCount) / ( sequencelength/ /
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tta : tt, acount )ttc : tt, ccount )

"g : ", gCount )ttt : tt, tcount )
rrPcrconl-rae nf
rrPcrconfaaa nf
ItPornanf aaa nf
rrPcrnonl-:na nf

"the GC in your
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DNA

Le nom : DNA stats, Nucleotide Counter, Compteur de nucl6otide
La fonction : compter les nuclEotides et leur fr6quence pour une s6quence d,ADN
L'utilite : avoir des informations sur la structure et la composition en base d'une s6quence d'ADN
Le langage de programmation utilis6: python
La fonction "f en" permet de caculer la longueur de n'importe quelle chaine de caractere

Les erreurs :

Ligne 1 : #
Ligne 1 : La s6quence d'entr6 est presentee en lettre majuscule
Ligne 6 I "for" et non "For"
Ligne 9, ,11,13 I "elif " et non "if '
Ligne 15 : 1en (dnaSequence) et non 1en (DnaSequence)
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