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Licence Sciences de la Vie – L2S4 -  
    UE : Initiation à la Génomique – CC1 
    2015-2016 Durée : 30 min. 
    J. de Montigny – A. Friedrich 

L’usage des téléphones portables est interdit pendant toute la durée des épreuves. Les 
appareils doivent impérativement être éteints pendant les épreuves. Aucune calculatrice n’est 
autorisée pendant toute la durée de l’épreuve. Barême et durée : indications approximatives 
 
N°d’anonymat :  
 
 
1. Questions à réponses rapides : (6 points – 5 min) 
1-a : Quel est le premier génome non viral dont la séquence a été entièrement déterminée ? 
 
 
1-b : Quel est le premier génome eucaryote séquencé ? 
 
 
Question bonus (1pt) : indiquez ci–dessus les années de ces deux séquençages complets.  
 
1-c : Quel est le rôle du ddATP dans la technique de séquençage de Sanger ? 
 
 
1-d : Qu’est-ce qu’une séquence que l’on appelle Draft ? 
 
 
1-e : Que représente la valeur C d’un génome ? 
 
 
 
2. Le génome, une structure dynamique (3 points - 2 min) 
Citez trois arguments justifiant que le génome est une structure dynamique. 
- 
- 
- 
 
3. Une banque d’ADN chevauchante (5 points – 10 min) 
Pourquoi une banque doit-elle être chevauchante dans le cadre d’un séquençage systématique. Vous 
argumenterez votre réponse par un schéma et vous expliquerez comment l’on peut utiliser une 
enzyme de restriction pour la fragmentation de l'ADN. 
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4. Assemblage des séquences (6 points – 12 min) 
Expliquez en quoi la présence de séquences répétées peut poser un problème au moment de 
l’assemblage d’un génome. Vous pouvez vous baser sur un schéma pour justifier votre réponse.  
Citez 2 solutions pour palier à ce problème.   
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Licence Sciences de la Vie – L2S4 -  
    UE : Initiation à la Génomique – CC2 
    2015-2016 Durée : 45 min. 
    J. de Montigny – A. Friedrich 

L’usage des téléphones portables est interdit pendant toute la durée des épreuves. Les 
appareils doivent impérativement être éteints pendant les épreuves. Les calculatrices sont 
autorisées durant cette épreuve.  
 
N°d’anonymat :  
 
 
1. Structure et contenu des génomes 
 
1-a. Le génome humain : renseignez les informations suivantes (3 points) 

Taille du génome humain : 

Nombre de chromosomes : 

Taille des régions codantes : 

Taille des régions non-codantes relatives aux gènes (précisez les types d’éléments 
concernés) : 

 

Taille des régions intergéniques : 

Variabilité entre 2 individus non apparentés : 

 
 
1-b. Quelles sont les principales différences, en termes de structure et de contenu, entre le 
génome de Saccharomyces cerevisiae et celui de l’homme. (3 points) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
1-c. Que représente la valeur C d’un génome ? Pourquoi parle-t-on du paradoxe de la valeur 
C ? Appuyez-vous sur un exemple pour illustrer votre réponse. (2 points) 
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2. Séquençage de génome complet 
 
Vous souhaitez séquencer le génome de Lachancea quebecensis, une levure d’intérêt pour 
votre laboratoire, dont la taille du génome est estimée à 11 Mb. 
Dans le cadre de ce projet, pour lequel le séquençage d’extrémités appariées a été réalisé, 
201 604 clones contenant des inserts de 2 kb ont été construits. 
 
2-a. Que signifie « séquençage d’extrémités appariées » ? Quel est l’intérêt d’appliquer cette 
technique ? Justifier votre réponse à l’aide d’un schéma. (2 points) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
2-b. Que représente la profondeur de séquençage d’un génome? (1 point) 
 
 
 
 
 
Le séquençage de ce génome, réalisé en Sanger, a permis de générer des lectures de  
800 nt de long en moyenne. 
 
2-c. Quelle est la profondeur de séquençage appliquée ? Que pensez-vous de cette valeur ? 
Justifiez. (3 points) 
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L’assemblage de quelques lectures issues de ce projet vous est présenté ci-dessous. 

 
 
2-d. Déduisez la séquence du contig qui découle de cet assemblage. Quelle est la 
couverture minimale du contig ? Quelle est sa couverture maximale ? Indiquez les résidus 
concernés en les soulignant. (2 points) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
2-e. Qu’observez-vous au niveau des colonnes surmontées d’une flèche ? Quelles sont vos 
hypothèses pour expliquer ces phénomènes ? (2 points) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Vous souhaiteriez connaître la séquence située en aval de ce contig le long de la séquence 
d’ADN génomique.  
 
2-f. Donnez la séquence d’une amorce qui vous permettrait d’initier la réaction de 
séquençage. Justifiez. (2 points) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 1/2  

             Licence Sciences de la Vie – L2S4 -  
    UE : Initiation à la Génomique – CC3 
    2015-2016 Durée : 1 heure. 
    A. Friedrich - E. Carbon 

Sujet A. Friedrich. 10 points.  
Durée conseillée : 30 minutes.  
 
L’usage des téléphones portables est interdit pendant toute la durée des épreuves. Les 
appareils doivent impérativement être éteints pendant les épreuves. Les calculatrices sont 
autorisées durant cette épreuve.  
 
N°d’anonymat :  
 
 
Séquençage d’un génome bactérien. 
 
Lors du séquençage d’Anabaena circinalis, une cyanobactérie dont la taille de génome est 
estimée à 7 Mb, le séquençage d’extrémités appariées a été réalisé sur 102 000 clones, 
contenant des inserts de 3 kb. 
8 contigs ont été construits lors de l’assemblage des lectures. 
Parmi ces derniers, les contigs C1 et C7 ont des longueurs de 1 350 780 pb et 531 756 pb, 
respectivement.  
La lecture issue d’une extrémité du clone cl7914 correspond aux nucléotides 57 à 832 du 
contig C1; la lecture issue de l’autre extrémité de ce même clone correspond aux positions 
72 à 642 du contig C7.  
 
1- Que pouvez-vous dire par rapport à l’orientation des clones C1 et C7 ? Justifiez. (1,5 
points) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
2- Dessinez une carte du scaffold contenant les contigs C1 et C7, en précisant la taille de la 
brèche entre les 2 contigs. (3 points) 
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3- Quelle est la taille totale du scaffold ? (0,5 points) 
 
 
 
 
4- Proposez une stratégie pour positionner l’ensemble des contigs les uns par rapport aux 
autres. (1,5 points) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
5- Donnez une estimation du nombre de gènes codant pour des protéines que porte ce 
génome. Justifiez. (1 point) 
 
 
 
 
 
 
Le gène codant pour la protéine Cas1, qui a une longueur de 350 acides aminés, a été 
localisé sur ce génome. 
 
6- Qu’est-ce qu’une CDS et quelles sont ses caractéristiques ? (1,5 points) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
7- Quelle est la longueur de la CDS du gène codant pour Cas1 ? (1 point) 
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             Licence Sciences de la Vie – L2S4 -  
    UE : Initiation à la Génomique – CC3 
    2015-2016 Durée : 1 heure. 
    A. Friedrich - E. Carbon 

Sujet E. Carbon. 10 points.  
Durée conseillée : 30 minutes.  
 
L’usage des téléphones portables est interdit pendant toute la durée des épreuves. Les 
appareils doivent impérativement être éteints pendant les épreuves. Les calculatrices sont 
autorisées durant cette épreuve.  
 
N°d’anonymat :  
 
1°) Comment définissez-vous la génomique fonctionnelle ? (1point) 
 

2°)  Décrivez un nucléosome. (2 points) 
 

3°) Décrivez les réactions de modifications chimiques de la chromatine.  
(3 points) 
 



 2/2  
 

 

 
4°) Au niveau du génome, qu’est ce qui peut influencer l’expression d’un 
gène ? (4 points) 

 
 
 
 
 
 
 


