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QCM 1 : D
A) Faux 
B) Faux 
C) Faux 
D) Vrai, item pas facile mais chronologiquement on peut déduire que la détermination des bases (séquençage) est en premier 
E) Faux 

QCM 2 : CD
A) Faux, les globules rouges n’ont pas de noyau 
B) Faux, l’héparine « inhibe certaines étapes », l’année dernière le cours précisait que l’héparine inhibe la taq polymérase -> étant donné qu’on l’utilise ensuite pour la PCR cela pose problème. On utilise donc plutôt de l’EDTA.  
C) Vrai
D) Vrai, cf. B)
E) Faux 

QCM 3 : BD
A) Faux, La PCR-RFLP n’est pas une technique de séquençage
B) Vrai
C) Faux, la NGS peut être utilisé à travers le DPNI (Dépistage pré natal non invasif) dans l’achondroplasie
D) Vrai, 2 techniques différentes sont utilisées pour confirmer le diagnostic (il faut prendre cette précaution afin d’éviter au max les erreurs)
E) Faux
QCM 4 : A
Selon la carte de restriction, le plasmide possède :

- Pour EcoR I : 2 sites de restriction. On s’attend donc à avoir 2 fragments en piste 1 à on en a 3, cela veut dire qu’il y’a 3 sites et non deux et étant donné que ceux du plasmide sont connus on comprend que l’insert comporte 1 site pour EcoR I (s’il y’en avait deux la piste 1 contiendrait 4 fragments et ainsi de suite…)

Interprétation piste 1 : 

· Un fragment de 2600pb ->fragment le plus gros entre le site EcoRI (1000) et EcoRI (600) 
· Un fragment de 450pb et un de 150pb : on s’attend à avoir normalement un fragment unique de 600pb correspondant au 400pb de plasmide entre les sites EcoRI (600) et EcoRI (1000) + 200pb d’insert.

· Ici on a bien les 600pb mais en 2 fragments (450+150pb) on a donc bien un site de restriction dans l’insert 

-Pour Xho I : 1 site, on s’attend donc à avoir 1 fragment en piste 2 à c’est le cas, l’insert ne comporte donc pas de site pour Xho I
-Pour Bam HI : 2 sites, on s’attend donc à avoir 2 fragments en piste 3 à c’est le cas, l’insert ne comporte donc pas de site pour Bam HI

A) Vrai 
B) Faux 
C) Faux
D) Faux 
E) Faux 

QCM 5 : ABC 
A- Vrai, “On va donc vouloir amplifier une région spécifique d’ADN” p3 ronéo 1
B- Vrai , “ Elle permet d’obtenir en grande quantité une région spécifique d’ADN à étudier.” p3 ronéo 1
C- Vrai
D- Faux, elle fonctionne à partir d’ADN, et non pas d’ARN
E- Faux
QCM 6 : ABC
A- Vrai, “ADN Polymérase synthétise, à partir d’une amorce, un brin complémentaire fidèle à la séquence d’ADN à étudier en incorporant au hasard des dNTP ou des ddNP.” p9 ronéo 1
B- Vrai
C- Vrai, “L’incorporation d’un ddNTP stoppe la synthèse.”, p9 ronéo 1
D- Faux, la synthèse est stoppée par l’ajout d’un ddNTP, pas par une enzyme
E- Faux
QCM 7 : BD
A- Faux
B- Vrai
C- Faux
D- Vrai, “c’est un séquençage massif, utilisé quand il faut screener plusieurs gènes,” p 13 ronéo 2
E- Faux
QCM 8 : ABCD
A- Vrai
B- Vrai, “on utilise des enzymes de restriction qui sont des endonucléases bactériennes, qui coupent l’ADN double brin. Elles réalisent des coupures reproductibles et spécifiques d’une séquence nucléotidique, elles reconnaissent et coupent une séquence d’ADN.” p14 ronéo 1
C- Vrai, on utilise des endonucléases, des ADN ligase, des polymérases, etc...
D- Vrai
E- Faux
QCM 9 : E
A- Faux, un enfant a souvent des parents sains car c’est une néomutation
B- Faux, “Le signe d’appel de cette pathologie est une malformation remarquée durant l’échographie du deuxième trimestre de grossesse, on trouve des fémurs courts à l’échographie.”, p6 ronéo 1
C- Faux, pour poser le diagnostic il faut absolument le séquençage Sanger
D- Faux, il faut mettre les enzymes dans des tubes différents pour identifier la mutation 
E- Faux

