. Bi Retio
Durée : 1hsam1n
Sujet n° 02

Exercice 1 : (6 points)

I _ 1. Quels sont les deux résidus aminoacides briseurs des chaines se
Beta ?

2. Citer deux méthodes de prédiction des structures protéiques

3. Soit le code Python suivant : |

1mpor5AH LA M H LA

def Unknown Fun;rﬁon par aram2]
if re.%%égthpa%Hmr~

return True
else:

return False

= ' main__ i

S1 = "C.H. [L TVMFY]C(.) (2}CILIVMYA]"™
82 = "IECPIC LhLIhEPVSTKcDHIFCKFCMLKLLNQKKGPSQEG;EP{_
Result = Unknown Function(Sl, S2)
if Result == True:

print ("La signature existe!")

else:
print("La signature n 'existe pas!')

a. Que fait la fonction Unknown_Function ?
b. Donner le résultat affiché aprés exécution de ce code.




; . [)?
5. Donner I'alignement de ces deux séquences.
6. Calculez-en le score, :

7. Quel est le pourcentage d‘identité de ces deux séquences ? 0
Exercice 3 : (7 points) y

Soit I’a‘Iignemen@hHhﬂnMﬁMh& e “*;f" GO

I i T el A I~ . 4B
Souche 2/ 0 [ . [0 | . [ T T A VW '
Souche 31 Q | ..

[Souche 4 H | .. [ v | . | V]|

[Souche ST H [ .. [V | .. [ V] A

1. Donner le nom des acides aminés représentés par les codes  une lettr
2. Proposer, dans la premiére colonne de cet alignement multiple, un re
aminoacide a la place de H de la souche n°04 pour gque la substitutios
sur 'activité de la protéigue de cette souche.
- 3. Dans la position n°12 de cet alignement, proposer un résidu amin ac:@le
bstituer V et | sans affecter I'activité,







Exercice 2 :

Choisissez la bonne réponse :

1. Dans la construction d’un hybridome, le polyéthylene glycol est ajouté pour :
/'%. Se lier aux lipides membranaires et diminuer les charges négatives de |3

surface
Mb. Fusionner les deux cellules
¢. Rendre la cellule perméable

L-d. Lesdeux A etB

2. Linsuline recombinante est produite chez E.coli, mais elle présente certaines différences
par rapport a la protéine humaine :
a. Cette différence ne pose aucun risque pour ’lhomme.
¥b. Cette différence est corrigée par d’autres techniques
c. Afin d’éviter ce probleme, I'insuline est désormais produite dans des
cellules de mammiféres

3. Laformation des ponts disulfures ne se fait pas chez les procaryotes, car cela nécessite :
a. Un compartiment réducteur
v’b. Un compartiment oxydant
Ae.  Un réticulum endoplasmique :

4. Laquelle des affirmations suivantes est incorrecte concernant le mili
a. Le milieu HAT est un milieu sélectif
+ b. L’aminoptérine dans le milieu HAT bloque |
synthése des nucléotides
pﬁ. La voie de sauvetagé nétessité de I'affiino
vd. L'hypoxanthine est convertie en guanine p

de novo de la

ymidine -
RT

5. Les hybridomes sont fabriqués parla:
a. Fusion des lymphocytes T avec des cellules de myélome
vb. Fusion des lymphocytes B avec des cellules de myélome

. Fusion des lymphocytes T auxiliaires avec des cellules de myélome

d. Fusion des lymphocytes B mémoire avec des cellules de myélome

Exercice 3 :

Répondez aux questions suivantes :

%l. Quelle est la différence entre une cellule souche, un lymphocyte B et un plasmocyte en
terme de genes codant les anticorps ?  \aaucenien )

\Ni

2. Dans la technologie du phage display, plusieurs cycles sont effectués en changeant les
conditions. Expliquer ?

3. Le milieu HAT est utilisé comme milieu de sélection pour les hybridomes, quelle est |3
composition est le réle de chaque élément formant ce milieu.
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Concours Doctorat 3éme cycle
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Filiere Biotechnologie
Spécialité : Biotechnologie végétale
Matiére : coef 3

Durée : 2h
Sujet 3
trerees SAHLA MAHLA
ixercice & aaill euldaal | Jodll juaall

Un échantil[un rcpr&cnlhllf de planics a éé prélevé d'une larg
d’une espéce donnée. Les plantes échantillonnées ont é1é analysée T- utilisant des
marqueurs moléculaires de type RAPD, AFLP et SSR. Le profil électtophorétique de

I'un des marqueurs ainsi que les effectifs obtenus sont représentés sur la figure ci-
dessous, '

{ 2 3 4 S G
B e R e i R T L S --q_.--v‘--.\.u‘

f-" R P S —— I

Ac
AL

e
r

s P P

f )" €
o

18 189 7 10 14 52

1. Donnez une explication génétique aux résultats obtenus.




}’( P

"
2. A quel type de marqueur corrcspnud jleﬂ résultats monirés ici 7 Juqt‘ fiez vntrc
» i e ey i e, w ) |'j- 1 - 3
rép“nsc.. |" r,rL” ] f:
3. Testez si cette population est en équilibre de Hardy-Weinberg " 7 flj: S
- o
(. :
Exercice 2 Bl & »

On cherche & obtenir de grosses tomates dont la vitesse de maturation est compatible avec une
distribution commerciale : la maturation doit se réaliser de maniére ralentie, afin d'augmenter
la durée de conservation du fruit. B
Les génes impliqués dans ces caractéristiques sont :

e un géne qui détermine la taille du fruit ; il existe sous deux formes d’alléles

(p = gros fruits ; p+ = petits fruits) ; L

e un péne qui contrble la maturation ; il existe sous deux formes d’alléles

(MO = pas de maturation ; Mn = maturation normale). :

On a réalisé le schéma de croisement suivant :

Pareut 1
) thAH LA MAHLA
[Plantes a pe ILI . u_L P]T'H.L.‘a a 1’“15 fLVll
-,I T__, Y oLl |_‘_,‘_L]‘J_
pas de maturation] { | maturation normale]

[Plantes a gros fruits,
maturation normale]

IPlaI'lfLS a pehts fruits, maturation ralen he]

F1 1
|
- i S 5

ppMnMn

| On obtient en back-cross 1 (BC1), les résultats suivants :

‘ 241 plantes [petits fruits, maturation ralentic]
| 258 plantes |petits fruits, maturation normale]
249 plantes [gros fruits, maturation normale]
243 plgntes [gros ftuits, maturation ralentie] > ;

| —r——




Répondez aux questions suivantes :
l *

go. 2

8. Donnez les génotypes possibles des phénotypes des plantes BC1

L g I '
( ¢

) {
Dans ces croisements combien de génes et d’alléles interviennent-ils 7

A votre avis, quel serait I"intérét du rétrocroisement avee le parent 2 7

-

Quel est le génotype des plantes F1 2 ., #7707 - -ﬁ, J/,r s
Py

Quel est le mode d*action intragénique pour le géne qui contrdle la taille de fruit
ct celui de la maturation ? J

Donnez le pourcentage de tomates aux qualités génétiques recherchées 2 ’issue
des croisements 7 |

Quel est la contribution (%) du fond génétique de chacun des deux. parents dans
la génération BC1 ? | F_% ) -

Les deux génes (taille de fruit et maturation) sont-ils liées ou ffrdépendants ?

justifiez votre réponse. =~~~ 1

f
C o

e

Si les plantes F1 auraient été autofécondées, qu’en serai uveaux

phénotypes-qui apparaisgent en cérhparaison avec BEL ?

[

7 Ha /
ol 5 L A

,{) apd ¥ y 4, f E/P 1 .
|
(.

} | ,';. }

. 4 " ? -
i o L
! b
i
M\ . ¥Yls |

Loy
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Sous direction chargée de la formation doctorale , recherche sclentifique ,
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Concours Doctorat 3éme cycle — 06 Mars 2021
Domaine SNV
Filiere Biotechnologie
Matiere : Bioinformatique ; Coef, =
Durée : 1h30min

Sujet n° 03

Exercice 1 : (6 points)

1. Quel type de blast utilise-t-on pour comparer une séquence prot contre les

séquences nucléiques d’une base de données ?

2, Citer onnées inter oteynde r
5. son e b VEATI A
:LI T.J ny il 1| '||_._1_| |uJ_I l_._l._LLJ_

def Unknnwn Function (paraml)

H = ExPASy.get prosite_raw (paraml)
R = Prosite.read(H)
return R

Que fait la fonction Unknown_Function ?

Exercice 2 : (7 points)

Le tableau ci-dessous récapitule les résultats de trois méthodes de prédiction de structure
secondaire appliquées sur un peptide :

Séquence S\IM|V|V|SIGIL|T|PIE/E|FIM(L|V|Y|K|F|A
Méthode Chouet | -| - | = |- |=-|=|-|-|-|H|H|H|H|H|[H|[H|H|R|H
Fasman
MéthodeGOR4 | - | - |- |- |-[-|-[-[-|H|H|H|H |H|H[E[E[ETE
Méthode HNN | - | E |[E|E|-|-|-|-|H|[H|[H|H|H |H|H|H]|H -
Structure 2D E|E|E|E|[E[E|-|-|H|H|H|H|H|H|H|H|H|HH
observée
expérimentalement B | 11




1. Quelle est la taille de ce peptide ?

Quels sont les acides aminés chargés (polaires) de ce peptide ?

3. Quelles sont les structures 2D prédites par ces trols méthodes ?

4. Calculer pour chaque méthode le Qy correspondant.

5. En fonction du résultat des Qu calculés, quelle est la mellleure méthode de prédiction
2D de ce peptide ?

6. Peut-on généraliser cette approche de prédiction pour toutes les classes de
protéines ? Justifier.

Exercice 3 : (7 points)

La table d'alignement de deux séquences nucléotidiques est réalisée avec mismatch = -1 et

gap=-2 1
A;;:::i;:_j._
T|G|A|T|G|T|A|G -
'0...°L0.ﬂi0.° ojofo *
Alo P20 [0/fa12-40 [0 [2] o
Glojoj1|@)2(3|a|2|0|4
S A AR 2o (DA EHAL
dlia) AT tedale]zd2q@lafie 2]
|c|lo|of2|6|a|al®] 6 |a|a
T{o|o|2|4|a|6|6]|(0|8]|6 }
G|o|o|o|4|3|a|8|8 9|10
clojojo|2|3|1]|6|7]|7]|'8

Quel algorithme a été utilisé pour cet alignement ?
De quel type d'alignement s’agit-il ?

Quel est le score attribué a l'identité (match) ?

Donner un alignement optimal ainsi que son score.

U I B =

Considérant les deux sous-séquences : ATGA et GAGA ; on obtient I'alignement
suivant :

-ATGA
GAG-A
a. Quel est le type de mutation observé entre les résidus Tet G ?

b. Calculer le score de cet alignement.
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Sous direction chargée de la formation doctorale , recherche scientifique,
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Concours Doctorat 3eme cycle
Domaine SNV
Filiere Biotechnologie
Spécialité : Biotechnologie végétale
Matiére : coef 3 *
Durée : 2h ;

Sujet n° 2

Questions (10 pts.)

1- Définissez les termes suivants =Bérive génctique, individus dpparegs, 1 anguin, identité
par descendance, coefficient de consanguinité.
2- Expliquez la différence entre hétérosis meilleur parent et hétérosis parent moyen.
- Lequel est qualifié d’hétérosis au sens du sélectionneur ? Pourquoi ?
3- Complétez le tableau ci-dessous concernant les populations couramment utilisées pour la cartographie

génétique chez les plantes.

Fl Backross| Doubles Lignées recombinantes
haploides (RILs-F8)
Individus
homozygotes ou
hétérozygotes
Immortelle ou
dégénérescente

Utilisée pour les
autogames ou les
allogames

4- Le rendement du blé est un caractére qui figure pratiquement toujours parmi les objectifs
d’amélioration de cette culture.

- De quel type est ce caractere ?

- Quels sont les facteurs qui induisent ce type de caractere ?

- Quelles seraient les composantes de variation de ce caractére au sein d'une population F3 7
1/2



Exercice (10 pts.)

La figure ci-dessous représente les différents types (variantes) du profil éléctrophorétique d’un marqueur M

dans une population.

type 1 type 2 type 3 type 4 type 5

type 6

L’analyse d’un échantillon de 500 individus de cette population avec ce marqueur a fourni les résultats

représentés sur le tableau ci-dessous.

Quel est le nombre d’alleles détectés par ce marqueur dans la population
étudiée ?

Tracez le tableau des génotypes en utilisant des codes alphabétiques pour ces
alleles.

Calculez les fréquences génotypiques et alléliques.

du marqueur M ? Justifiez votre choix.
Parmi ces marqueurs. lesquels/sonybasés suf le/polymarphisnie'de

et lesquels sont;|basés sur -le- polymdrphisme de| nombre d’un

répétition ? Ou classez-vous un marqueur de type SNP parmi ces deux groupes. ?

Génotype

Nombre

d’individus

175

47

3

185

35

55

6. Que signifie SNP ?
7. Citez une technique de génotypage individuel et une autre de génotypage & haut débit (high
throughput) des SNPs.
8. Peut-on dire que cette population est en équilibre de Hardy-Weinberg ? Justifiez
Table de X°
ddi” 0,995 0,99 0,975 0,95 0,9 0.5 0,1 0,05| 0,025 0,01 0,005
1 0 0 0 0 0,02 0.45 2,71 3,84 5,02 6,63 7,88
2 0,01 0,02 0,05 0.1 0.21 1,39 4.61 5,99 7.38 9.21 10,6
3 0,07 0,11 0,22 0,35 0,58 2,37 6,25 7.81 935 11,34 12,84
4 0,21 0,3 0,48 0,71 1,06 3.36 7,78 994| 11,14 1328 14,86
5 0,41 0,55 0.83 1,15 1,61 4,35 924 11,07 1283] 1509| 16,75
6 0,68 0,87 1,24 1.64 2,2 535| 10,65| 12,59| 1445| 16,81 18,55
7 0,99 1,24 1,69 2,17 2,83 6,35 12,02] 14,07 16,01| 1848 20,28
8 1,34 1,65 2,18 2,73 3,49 734 1336 1551| 17,53 20,09 21,96
9 1,73 2,09 2.7 3,33 4.17 8.34| 1468 1692 1902| 21,67| 23,59
10 2,16 2.56 3,25 394 487 934| 1599 1831 2048]| 2321] 25,19

2/2




Exercice 1: (6 points)

Exercicéd /WZipdintsh, MLAH LA ¢
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Concours Dactorat 3éme cycle — 26 Octabre 2018
Dormalne SNV
Filiere Biotechnologie

Matiére : Bioinformatique ; Coef. =1
Durée : 1h30min

Sujet n® 02

1. Ouel est le type do doondes qui permet [a construction des matrices B
2. Ouel programme BLAST utilige-1-on pour analyser une sdquence ADN

3. Quel st le principe fondamental de ts méthade du masimum de parcm®
4. Donner js nam de la mithode du modube  Entres = (Bopythan) qul p

une recherche de séquoncas sur NCRI

S e o

FEATURES Sonrcw .75 l

{ “orpmnlvy= Fritlcun @ent ™
I “weslblvar= Adbafd®

s <l GEN
feoednn_ssarr=}

P prodoct= prrnuidise®

ORIGIN

i yeUggcgesa GESSANqT GLOUUACSTY ENsqGUigR cuttyaygas giagmastog
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$§1 trgtytagg gregtggrar qrgegegeay eytoargagy LAALAASgYE Sgageyaace
TIL asastctags tttttattoa neagacitca gynag
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1. Enphis de la banque de sdquences Ganbark, giselles sant los dous autres principales

banguet nuclélques 7
2. En premidre Ngne de cette entrie [Locus), on trouve Findication PLM. Cuw tignifis

ertte abrdviation 7
3, Ouelle est la tallle (en palres de bases) de I séyuence qui code I protéine 7

4, A partir de qual organime ce ghae a-1-il Sté solé 7

5. Duel et le cadon stpp de cotie équence ?
‘6 Que tignie lo symbole ‘<’ dang I champ (D5 7

Exercice 3 : (7 points)
Un arbes phylogénétique de neuf tascny o été obteny & partie dun alignement multipls. Les

réultats sant les sulvants -

L0 GENRT IrS_ Doang AL OARLLL UL LWL . TPETE0MLOnAHL VO YL VTR AMEML e
bp R s cwIce uuummm_ufmmwnmmm.mnwﬁwiﬁp ADNTD) &4
SpInOLNd | fra1_mar FEAL IR LIPLLAL LWL WEPE PG Mva(ie [0 VEALY LW GERGST AEVED  EQ
W PELES | iy renis UL LV FLPLLAL LALIAPER TQARVEGHLCGIVLVEAL YL WEC &0
S PRIEIT | B8 PovIn FLAL WTRLAPL LAL LALLM SR TCHL L DAL VAL YLYT ST RGFY Eﬁ: ViG &2
WG S ETLTE R MALHTALLPLLAL LALMAPASAGAFVTIGHLLGSHL VALY L CERGF RTAIN &
S PELILY [0S RARTT FASLALLLPLUAL LYLE L (0 RCIF VIRLE GbL VAL YLV 8 1 i £
HA LML AL LAL LA LGP oA Vi L CaRL VR ALY L VO CEAG 2 |

W

W@ Moo [:lhi_*n.r:uu
Wi PIQARR| HA_PahiT nlutm_ln L\fLLanmu!ﬁmum#unﬂwﬂ g
L Endas as I’I!-Illl' maE

o a

sp|O73727 | dis Dapay
splpirare] s _onlce

ip[Parig, T

ap] Pal 0251

1p{m.l.lr

i o o Seust el

splPe1Ld ‘1 Sl iw. mq-muqrcmm ;

% | PRL30N | TLS_Hurtan LEVOEVEL OGOPGAGSL GILAL ELSL QRRGTVIGECTS I SLYQLEIVEL
|mmnmwﬁmmnmnmq:-ﬂlmmmu

S PIOLA) IS _PanTA o
'i-i-i'i- LR N L ER N ]

e TITITIING.. DAHFEE 036271
—— .SF PETSTOINS_CHICK 0, 15167
[ L ——  p{PO1317|INS_BOVIN D.0608

, L spjPOt318)NS_PIG 0 058
————  sp|PU1322|INS1 RAT 0.02034
b———  spIPO1325{INS1_MOUSE 0.04448

5

(- s
L

1. Aquol correspondent les séquences 51, 52 vt 53 mentionnées sur Farbre

philogénétique ?
2. A quelle base de données appartiennent les séquonces utilisées cot alignement

multiple ?
3. Denner la signification des symboles [ el 1 ) utilisées dans cét alignement,

4, L'arbre obtenu est-il raciné 7 Justilier,



