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Le travail proposé se fonde sur l’article suivant, paru dans Genes and Development, 2003.  
 

 
 
 
Dans cet article, les auteurs développent un programme, miRscan, pour la détection des gènes de 
miRNA dans le génome du nématode C. elegans. Les gènes sont repérés notamment par la 
présence du précurseur constitué d’une longue tige-boucle (hairpin) d’environ 70nt. Nous nous 
intéresserons à la partie bioinformatique de l’étude, présentée ainsi: 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Questions :  
 

1.1 Quels sont les principaux critères utilisés pour la prédiction ?  
 
1.2 A quoi sert le génome de C. Briggsae ? Que se passerait-il si on n’avait pas accès à ce 

génome ? 
 
Les scores miRscan des 36000 hairpins trouvées se distribuent ainsi : 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Lisez la légende correspondant aux parties A et B et de la figure. Le « Jacknife » est l’opération 
qui consiste à retirer un élément du training set avant de calculer son score, de façon à ce que ce 
score ne soit pas artificiellement gonflé par sa présence dans le training set.  
 
2.1 Qu’est-ce que le « training set » ?  
 
2.2 Quels sont les aspects positifs et négatifs de la distribution des scores des vrais miRNA?  
 

rouge 

jaune 



Le fonctionnement de miRscan est détaillé ci-dessous. Les 40,000 hairpins mentionnées au début 
sont celles produites par la combinaison prédiction de structure + conservation. Le « 21-
nt miRNA» est la partie du précurseur qui sera excisée pour former le miRNA mature.  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Questions : 
 
3.1 Proposer une explication au fait que 3 gènes 

de miRNA conservés (mir-56, mir-75 et mir-
88) soient absents des 36000 candidats 
analysés. 

3.2 Proposez au moins deux raisons pour 
lesquelles certaines régions du miRNA 
peuvent être particulièrement conservées. 

3.3 Justifiez le choix de la formule de calcul de 
score (log(fi(xi)/gi(xi)) 

 

Fig 1 A 


