AMARA KORBA RAOUF/protection des végétaux/Semestre 3/Bioinformatique

Matricule Nom Prénom EMD| CC MG
171733063739 ALLOUANI/Q@M— AM|NE/Q}AT 2,00 6,00| 3,60
161633063576  |ALLOUNE/osks MERIEM ACHOUAK/GBls4l aspe | 11,00  12,00(11,40
171733063779 AYAD/sks KHAOULA/4 = 1,00 11,50| 5,20
161633069365  |BELALIT/Jad ACHOUAK/ ! gl 8,00 11,00| 9,20
171733060831 BELHADJ/C\:J,J AHLEM/e)bT 8,00 13,5010,20
171733063459 BELMILOUD/>glwls ILHAM/eLeJl 5,00 9,50| 6,80
21113052822 BELOUADAH/z2lsh  |Amel/Jll 5,00 10,00| 7,00
171733060876 BENDJEDDOU/ 94> ¢y |SAFIA/di0 6,00 11,00| 8,00|
161633062943 BENZEMAM/pls) (2 IMENE/Ols) 0,00 0,00| 0,00
181833051344 BOUGUETTAYA/4LUad g |SOUNIA/ g 5,50 11,00 7,70
171733055539 BOUHALFAYA/&lal> g0 AROUA/Bjj 8,00 13,50(10,20
181833054645 BOUZIANE/OL)s: LEILA/ 7,50 12501 9,50
171733059748 CHARIFI/ (&4 IMANE/Ole) 6,50 9,00, 7,50
171733063865 CHEKHABA/ &5 YOUNES/ g2 1,50 11,00 5,30
171833061300 CHETTOUH/z s MARQUA/ 9 15,00 9,50(12,80
181833053402 DIAF/dlus MERIEM/ngn 2,00 12,00| 6,00
161633062781 GHARB[/(}“)-‘; ANIS/M‘I 6,50 9,50, 7,70
161733068489 GHAROUAT/bly,e MOUNIRA/8 yoe 7,50 10,50| 8,70
151533067693 GHERBI/@} Amel/JWT 11,50 13,5012,30
171733057807  |GHERSALLAH/4bl ey |Mohamed amine /gml dae | 6,00 13,00/ 8,80
181833052216 HASSANI/QL«» RIHAB/wl>) 6,00 7,50 :6,60
171733063122 HEZZAT/bl» ASI\/IA/:LM»T 11,00 13,00(11,80
161633067548 HOUFAF/ 3l s> Aimene/ ool 7,50 12,00| 9,30
181833056671 LOUASSA/ zuwlgl! DAHBIA/duad 6,50 12,50( 8,90
171733063135 MEKHALIF/adlse IMANE/ Ol 9,00 11,50(10,00
161633069370 NOUIOUA/8 4193 AMIRA/BJ}JJ 7,00 11,50( 8,80
171733057304 SASSI/(_';wLu INES/ bl 7,00 14,50/10,00
181833055954 SOU|CI/(§u95u NABIL/ Ju 3,00 9,50| 5,60
181833051188 TRAIKIA/&SSy5 DALLEL/JYs 4,50 9,00| 6,30
171733057748 ZEHAR/ ) FATIMA ZOHRA/8 231 deulad 0,00 0,00| 0,00
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Dans un texte de plus de 350 mots, décrivez les relations qui existent entre les bases de données biologiques et les
différentes étapes d’annotation des génomes.

En génomique exploratoire il existe 3 étapes d’annotation, & savoir :

1- L’annotation syntaxique : Identification des objets génétiques présentant une pertinence biologique (séquences
codantes, ARN, séquences repétées, etc.)

2- L’annotation fonctionnelle : Prédiction des fonctions potentielles des objets génétiques préalablement identifiés
(similitudes de séquences, motifs, etc.) et de collecter d'éventuelles informations expérimentales

3- L’annotation relationnelle : Détermination des interactions que les objets biologiques préalablement identifiés
sont susceptibles d'entretenir (familles de genes, réseaux de régulation, réseaux métaboliques, etc..).

En premier lieu, les bases de données (Sites portails) ont pour réle de fournir de nombreux programme de prédiction des
génes tel que : GeneScan, GeneMark-E, Glimmer, ORF Finder, Expasy Translate ... etc .

L’annotation fonctionnelle est fondée sur la recherche de similarité avec des séquences nucléotidiques, des séquences
d'acides aminés ou éventuellement des structures deja décrites dans les bases de données.

Plus le nombre de données augmente dans les bases de données internationales, plus la chance de trouver des éléments
déja décrits dans la nouvelle séquence d'un génome augmente.

Exemple de I'outils BLAST : L'utilisateur fournit une séquence-requéte qui est alors comparée a toutes les séquences d'une
base de données choisie. Différents sous-programmes existent selon la nature de la séquence-requéte et des séquences
de la base de données.

Partie Il : Répondez par Vrai ou Faux, justifier votre réponse ............ccooviiiiiiiiiiiiiic e (08pts)

Q1) ORF Finder est un outil bioinformatique de type CLI (lignes de commande)

O VRAl ou X FAUX

Justification : ORF Finder est un outil bioinformatique de type Web (Point & Click)

Q2) La recherche genes chez les eucaryotes se base uniquement sur la détection de 14 signaux

O VRAI ou X FAUX

- Justification : les signaux (13) sont : ORF ; RBS ; CDS ; Initiateur de transcription ; Terminateur de transcription,
Les séquences promotrices, Les sites de liaison aux facteurs de transcription ; L'initiateur (INR) ; Les flots CpG ;
Jonctions exons-introns ; Signaux 3'; Les biais d’'usage du code génétique ; L'analyse de la composition en base
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Q3) Le principe de séquencage de la technique pyroséquencage c'est : une hybridation avec ligature d'amorces et suivi de
la fluorescence des oligonucléotides hybridés ‘

O VRAI ou X FAUX

Justification : hybridation avec ligature d'amorces et suivi de la fluorescence des oligonucléotides hybridés c'est le principe
de la technique SOLID.

Q4) Les outils bioinformatique de type Web sont des d'un niveau d'utilisation avance

O VRAIl ou X FAUX

Justification : généralement les outils de type Web sont d’un niveau d’utilisation débutant ou intermédiaire.’

Q5) Les site portails offrent seulement I'accés a plusieurs bases de données biologiques

0 VRAI ou X FAUX

Justification : ils offrent aussi de nombreux outils bioinformatiques

Q6) Dans la technique de Sanger automatisée, les ddNTP sont marqués radioactivement, généralement c’est le dATP
0 VRAI ou X FAUX

Justification : les dNTP sont marqué radioactivement, généralement c’est le dATP

Q7) Les programmes de recherche des objets génétiques sont basés sur des algorithmes d'alignement simple.

O VRAI ou X FAUX

Justification : Les programmes de recherche des objets génétiques sont basés sur des algorithmes incluant la recherhce
de signaux tel que : 'ORF, la CDS, RBS ... etc.

Q8) La construction de la banque d’ADN matrice nécessite un accés permanant a internet.

O VRAI ou X FAUX

Justification : La construction de la banque d’ADN matrice une amplfication préalable de 'ADN matrice ensuite une
fragmentation (Mécanique ou enzymatique) des clones (dans les techniques NGS on ajoute des adaptateurs)
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Partiollll 2 it ittt e i S i et bt e ot SRR £ 0 i o Rt R D (06 Pts)

Dessinez un schéma décrivant les différentes étapes du séquencgage d’'un génome.

W T o e N R G R I i e i T i i ) ADN ou bien génome a séquencer
(taille supérieur & 1000 bases)

¥ g

Clonage 8 & 10 copies

Fragmentation des clones et

séquencage des fragments qui se
— s SR e chevauchent

¥ N

AAATTGTTACTGAAATAGTTGAG GTTTAGTGCGAAGCCTTTGGCAG
GTTACTGAAATAGTTGAGATTGT TAGTGCGAAGCCTTIGGCAGTAATGC Réassemblage des différents
TGAAATAGTTGAGATTGTAGTTATAA AAGCCTTTGGCAGTAATGCTTACT fragments séquencer 2 l'aide d'un
R logiciel bicinformatique
AAATTGTTACTGAAATAGTTGAG AAGAGTTTAGTGCGAAGCCITIGE
: AGTTGAGATTGTAGT TATAAGAGTTTA CWTGGCAGTAATGCTTACTAACT
AAATTGTTACTGAAATAGT TGAGATTGTAGTTATAAGAGTTTAGTGCGAAGCCTTTGGCAGTAATGCTTACTAACT Obtention de la séquence finale

Chargé de I,amé‘ﬁéi@..___
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