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Matricule Nom P16nom EMD cc MG

171733463739 ALLOUAN l/cJljFl, AMINE/;l"t 2,OO 6,00 3,60
161633063576 ALLOUNE/OJrle M ERI E M ACHOUAK/dlrii r-:^ Ll-,00' t2,oo tt,4o
t71733063779 AYAD/.:!c KHAOULA/4J'- 1,00 11,50 5,20
L61633069365 BELALIT/J+JY? ACHOUAK/dIJP&I 8,00 11,00 9,20
L71733060831 BELHADJ/at^ll AHLEM/p!-i 8,00 13,50 10,20
L71733063459 BELMILOUD/r:l*! ILHAM/et*ll 5,00 9,50 6,80
21tt3052822 BELOUADAH /eot* Amel/cJt^t 5,00 10,00 7,O0

17t733060876 BENDJEDDOU/,er+.t SAFIA/a^i, 6,00 L1,00 8,00
161633062943 BENZEMAM/pt"j ur IMENE/OL"i! 0,00 0,00 0,00
181833051344 BOUGU ETTAYA/4;ILa9 SOUNIA/l+:ga 5,50 1L,00 7,70
171733055539 BOU HALFAYA/;"Ul.-J+ AROUA/6e;1 8,00 13,50 r0,20
181833054645 BOUZIANE/0-bj:r LEt LA/gLJ 7,50 1,2,50 9,50
171733059748 CHARIF|/d.u.rx IMANE/otyl 6,50 9,00 7,50
L71733063865 CHEKHABA/4rt;., YOUNEs/u*l3g L,50 11,00 5,30
171833061300 CHETTOUH/7s;; MAROUA/rsl:, L5,00 9,50 'J,2,80

1818330s3402 DIAF/,--!!., MERIEM/gr,p 2,OO 12,00 6,00
16163306278r GHARBI/ct:g ANIS/o.#l 6,50 9,50 7,70
161733068489 GHAROUAT/l,l-er-e MOUNIRA/a** 7,50 10,50 8,70
151s33067693 GHERBI/up Amel/Jt"I 1L,50 13,50 t2,30
171733057807 GHERSALLAH /^t ,y* Mohamed amine /O*"1 J^--" 6,00 13,00 8,8C

1818330522L6 HASSAN|/it.^> RIHAB/r;l--y 6,00 7,50 6,6C

1717330631.22 HEZZAT/bV ASMA/'l^-i 11,00 13,00 11,8C

161633067s48 HOUFAF/Gtsr Aimene/;41 7,50 12,00 9,3C

181833056671 LOUASSA/3-ltl DAHBIA/{^ai 6,50 12,5O 8,90
17173306313s MEKHALIF/LiJt*^ IMANE/Ot*l 9,00 11,50 10,00
161633069370 NOUIOUA/5e-e; AMIRA/61"i 7,00 l_1,50 8,8C

L71733051304 SASSI/6*L" INES/uptr:! 7,AO 14,50 10,0c

1818330ss9s4 SOUIC|/ul*b- NABIL/&rj 3,00 9,50 5,6C

181833051188 TRAIKIA/+srli DALLEL/cJ).I 4,50 9,00 6,3C

171733057748 ZEHAR/tLoj FATI MA ZOH RA/o: qJl a^+he 0,00 0,00 0,0c
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Partie | : Question de synthdse ... (06 pts)

Dans un texte de plus de 350 mots, d6crivez les relations qui existent entre les bases de donn6es biologiques et les
diff6rentes 6tapes d'annotation des 96nomes.

En g6nomique exploratoire il existe 3 6tapes d'annotation, d savoir :

1- L'annotation syntaxique : ldentification des objets g6n6tiques pr6sentant une pertinence biologique (s6quences
codantes, ARN, s6quences r6p6t6es, etc.)

2- L'annotation fonctionnelle : Pr6diction des fonctions potentielles des objets g6n6tiques pr6alablement identifi6s
(similitudes de s6quences, motifs, etc.) et de collecter d'6ventuelles informations exp6rimentales

3- L'annotation relationnelle : Determination des interactions que les objets biologiques pr6alablement identifi6s
sont susceptibles d'entretenir (familles de gdnes, r6seaux de 169ulation, r6seaux m6taboliques, etc..).

En premier lieu, les bases de donn6es (Sites portails) ont pour r6le de fournir de nombreux programme de pr6diction des
gdnestelque:GeneScan, GeneMark-E, Glimmer, ORF Finder, ExpasyTranslate... etc.

L'annotation fonctionnelle est fond6e sur la recherche de similarit6 avec des s6quences nucl6otidiques, des s6quences
d'acides amin6s ou 6ventuellement des structures deja decrites dans les bases de donn6es.

Plus le nombre de donn6es augmente dans les bases de donn6es internationales, plus la chance de trouver des 6lements
dejd d6crits dans la nouvelle s6quence d'un g6nome augmente.

Exemple de I'outils BLAST : L'utilisateurfournit une s6quence-requdte quiest alors comparee a toutes les s6quences d'une
base de donn6es choisie. Diff6rents sous-programmes existent selon la nature de la s6quence-requdte et des s6quences
de la base de donn6es.

Partie ll : R6pondez par Vrai ou Faux, justifier votre r6ponse ............. . (08pts)

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

I VRAI ou X FAUX

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

Q2) La recherche gdnes chez les eucaryotes se base uniquement sur la d6tection de 14 signaux

I VRAI ou X FAUX

Justification : Ies signaux (13) sont : ORF ; RBS ; CDS ; Initiateur de transcription ; Terminateur de transcription,
Les s6quences promotrices, Les sites de liaison aux facteurs de transcription ; L'initiateur (lNR) ; Les ilots CpG ;

Jonctions exons-introns ; Signaux 3' ; Les biais d'usage du code genetique ; L'analyse de la composition en base

lltiag*



e3) Le principe de s6quengage de la technique pyros6quengage c'est : une hybridation av;c ligature d'amorces et suivi de

la fluorescence des oligonucl6otides hybrides ' 1 '

I VRAI ou X FAUX

Justification : hybridation avec ligature d'amorces et suivi de la fluorescence des oligonucl6otides hybrid6s c'est le principe

de la technique SOLID.

Q4) Les outils bioinformatique de type Web sont des d'un niveau d'utilisation avanc6

f VRAI ou X FAUX

Justification : g6n6ralement les outils de type Web sont d'un niveau d'utilisation d6butant ou interm6diaire.' -.

e5) Les site portails offrent seulement l'accds a plusieurs bases de donn6es biologiques

I VRAI ou X FAUX

Justification : ils offrent aussi de nombreux outils bioinformatiques

e6) Dans la technique de Sanger automatis6e, les ddNTP sont marqu6s radioactivement, g6n6ralement c'est le dATP

tl VRA|ou X FAUX

Justification : les dNTP sont marqu6 radioactivement, g6n6ralement c'est le dATP

Q7) Les programmes de recherche des objets g6n6tiques sont bas6s sur des algorithmes d'alignement simple.

! VRAI ou X FAUX

Justification : Les programmes de recherche des objets g6n6tiques sont bas6s sur des algorithmes incluant la recherhce

de signaux tel que : I'ORF, la CDS, RBS ... etc.

Q8) La construction de la banque d'ADN matrice n6cessite un accds permanant d internet.

! VRAI ou tr FAUX

Justification : La construction de la banque d'ADN matrice une amplfication pr6alable de I'ADN matrice ensuite une

fragmentation (M6canique ou enzymatique) des clones (dans les techniques NGS on ajoute des adaptateurs)

2l$iage



Dessinez un sch6ma d6crivant les diff6rentes 6tapes du sequengage d'un 96nome.

'1?????????????2????????????????????????????????????????????? ADN ou bien gdnome a sequencer
(taille supdrieur d 1000 bases)+

ClonageSdl0copies

*
Fragmentation des clones et .r

re % s€quengagedesfragmentsqui se i
chevauchent

+

AAAITGTNCTGMATAOTTGAG GTTTAGTCCGMGCCTITGGCAGt

GTTACTGAMTAGTTGAGATTOT TAGTGCGAAGCOTTTGGCAGTMIGC@ tu .:::
TGAAATAGTTGAGATTGTA€fiATM AAGECTTTGGCAETAATOCTTACT
@ k

A.AATTGTTACTGMATAGTTGAC MGAEfi TAGTGCGAAGCC]TIOG

i AGTTGAGATTGIAGTTATMGAGTTTA CTITGOCAGTMTGCTTAC1AACT

+
AAAfiGTTACTGMATAGTTGAGATTGTAGTTATMGAGTTTAGTGCGAAGCCTTTGGCAGTMTGCTTACTMCT

R6assernblage des diffdrents
fragments sdquencer ir l'aide d'un

logiciel bioinformatique

+
Obtention de la sdquence finale

3lPng*


