
Examen intermédiaire 2013/2014 
M1MABS: Harmonisation des Connaissances, partie Bioanalyse 

Durée d’examen : 2H (Indiquez vos réponses sur la feuille d’examen) 
 
 

Exercice 1 : Indiquez sur votre copie les affirmations VRAIES 
1. NCBI est un centre de ressources de données sur les maladies génétiques   
2. Prosite est une banque de données protéiques      
3. Une matrice de poids position permet d’obtenir des profils    
4. BLAST est un logiciel d’alignement multiple      
5. K-K-[DEN]-X-[MFP]-T-[LIV]-G-[HNT] est un profil     
6. Dans un score de distance la pénalité des indels est plus petite que celle des substitutions  
7. Une séquence au format FASTA commence par le signe     < 
8. ClustalW permet de comparer plusieurs séquences entre elles 
9. Un dot plot est une matrice de points    
10. Des séquences orthologues sont homologues  
 
Exercice 2 :  
1. Quel logiciel a été utilisé pour réaliser le 
graphique ? 
2. Quel type de séquence est présenté sur l’axe des 
abscisses ? l’axe des ordonnées ? Expliquez. 
3. Combien d’alignements locaux seront obtenus ? 
 
Exercice 3 :  
Récupérez la séquence GL985084 
1. A quel organisme appartient cette séquence ? 
2. Cet organisme est-il séquencé ? 
3. Représentez l’architecture de la protéine sous forme d’un petit schéma en précisant la longueur en 
acides aminés de la protéine et la position des domaines fonctionnels et leurs fonctions 
4. Quelle est la fonction de la protéine ? 
 
Exercice 4 :  
1. Quel était l’objectif de l’analyse présentée ci-dessous ? 
2. Indiquez à quoi correspond le terme « Identities » et le signe  +  sur l’alignement ? 
3. Le résultat obtenu est-il significatif ? Expliquez. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
  
 

 



 

Exercice 5:  
La séquence ci-dessous est-elle codante ? Indiquez votre démarche pour répondre à la question 
 
>SeqInconnue 
ATTTCCGAATATGCTGACTTTGTTCTGTGTCGTTGTTGGTGAGGGAAGAC 
CTTTCTCCATCGACATTGATGTTGGAAAGACCGTCGATCATCTCAAGAAG 
AAGATCAAGGAAGAGAACAAGAACACAATTTCTTGTGATGCGAAGGATCT 
CCAGCTTTATCTGGCTTTGAAGGGTGGTTTACAGTTAAAGGATGGTGCGT 
GGCTGTCTGACGAAGACCCTGATTTGGAAGGCCTTTCTCAACCCGCTGAA 
GGAAACACAGTGTTACCAAAGTATGTCAATGAAGAAAGAAAGATGAGAGA 
AACCAAGAAGCTTTCCAACTACTTTTCTGGTGGTGAAGATTACCCTGAAT 
ATTGCGACGAAAAAATTCATGTGGTGGTGATTGTTCCAGAAGTTCCTTTG 
TTGAAGGTGACCGCTCTAGAACCCTCAGTGCCAGTGCATCCCAGTGTTGA 
CAGGAAGAGGCGATTTGATGAATTGAATCAAATCCTATCACAAGCTGAAA 
TTGACGCATCAAATGATTCAAACAAGAAGCCAAAGAAATCTTCGAATTTT 
TCTTCAATCAAATGGGAATTGGTCGCACCCTTGTTTAGCCGCGTTATGTC 
GGCATATGAACAAGAAGAAAAAGCCATTCCGCGTGAAATTCTGCAAGAAC 
TCCAGGATTACTCTGCCCGTGCGTTCACATGTTTCGAGCTGTCCAGTTGT 
TCGGAGGCCACTCTCAACATCTTTATTGCCCCAGTGCTGGTCCAAGTATG 
TGCATTATTTAACGGTGACATCAAAATCTTTGGAAAAGAAACTCTGAAAG 
GGAAATATGTGAAGGCAAATGGTCGTTTTGAATTTGTATTGAGGAGAGGA 
CTGAAGAGCATTTTCATTGTTGAAGCGAAGAAAGAGGATTTCGATCAAGG 
TGCTGCGCAAGAATTGGTTGGGGCGGAAGTTGCGGCTGAGTTGGGAAGTT 
TGAATGTTGTTTATGGGATCGTGACAAACTTCAAGGAATGGGTGTTCTTC 
AAGAGCTCGAATACCAAAATTGAGAAAGATGCATCTTTCATGTATCATCC 
ACCCAAACCATATTCAATGGAAACAATGTTGGCGAAAGCGACTGCCAAAA 
TTTACGCCATACTTTTTGAATAACAATTTTATCAATTGTTGGCTCAGTGG 
GTAAACAGCTAATTCATTCATCGGTCGTGTTTTTTTGCTTGAAAAAAAAA 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 

  

 


