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Résumé unité 2 — NATURE ET MECANISME DE L’EXPRESSION DU MATERIEL GENETIOUE
ET LE GENIE GENETIQUE

Chapitre 1 : Nature de information génétique

I Localisation de Uinformation génétique

L’information génétique qui détermine les caracteres héréditaires est localisée dans le noyau chez les organismes
unicellulaires et les organismes pluricellulaires.

II.  Transmission de I'information génétique d’une cellule a une autre.

1. Ultrastructure du noyau pendant le cycle cellulaire :

La transformation de la chromatine en chromosomes signifie [’entrée de la cellule en mitose,

= =
Noyau au
« TEpOs » :
I’ADN est

déroulé

L’ADN
COMIMEnce i se
compacter

chromosomes
sont visibles

s’alignant au
milien de la
cellule

se divisent en 2
groupes et se
séparent

Chy 5

Deux cellules |
filles se forment |
identiques & la |
premiére

Nucléole —
Chromatine |

Enveloppe
Nucléaire

L’aspect du noyau a deux périodes du cycle cellulaire :

Le noyau

interphasique

- m

Le noyau prophasique

it tusd r-—_-"

En dehors de la division cellulaire (pendant I'interphase), la chromatine se présente sous forme de filaments trés
fins appelés nucléofilaments, uniquement visibles en microscopie électronique a trés fort grossissement.

Lors des divisions cellulaires, le noyau présente des structures filamenteuses appelées chromosomes. Le
chromosome est de la chromatine soigneusement enroulée.

Chaque chromosome visible est constitué de deux chromatides unis entre-elles au niveau du centromére.

2. Les étapes de la mitose :

La mitose : Phénomene biologique permettant la division d'une cellule mére en deux cellules filles identiques et
ressemblent a la cellule mére. Elle correspondant 4 une reproduction conforme car elle conserve toutes les caractéristiques

de la cellule mére

La mitose est un phénomeéne continu qui se déroule en 4 étapes :

*  Prophase : Apparition des chromosomes par condensation des fibres de chromatine ; Chaque chromosome se
compose de deux chromatides ; la disparition de I'enveloppe nucléaire et début de formation du fuseau mitotique.
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Métaphase : alignement des chromosomes sur la plaque équatoriale formant ainsi la plaque métaphasique.
Anaphase : clivage des centroméres et séparation des chromatides de chaque chromosome et leur migration vers les
poles cellulaires.
Télophase : Les chromosomes perdent leur condensation et redeviennent des fibres de chromatine ; la réapparition
de I'enveloppe nucléaire et disparition du fuseau de division ; la cellule mére se divise en deux cellules filles
identiques.

Cellule animale

cellule végétale

Nombre de

chromosome 4

1 : Paroi cellulosique

3 : Cytoplasme
4 : Nucléole

=

: Chromosome

—_—
2 : membrane cytoplasmique

—_— ]

¢

5 : Enveloppe nucléaire ——

_

chromosome 6
La prophase

Nombre de
La phase :

Nombre de

chromosome 4

: Calotte polaire

: Cytoplasme

: Chromosome
: Fibre polaire

1 Aster

: Membrane cytoplasn

: Fibre chromosomique

chromosome 6
La métaphase

Nombre de
La phase :

Nombre de

chromosome 444

: Calotte polaire
: Chromosomes

L e B T P

4 : Aster

: Etranglement équatoriale

chromosome 6+6
L’ anaphase

Nombre de
La phase :

Nombre de

chromosome 4

1 : cellules filles

paroi
3 : Novaux filles

2 : Construction d’une

chromosome 6
La télophase

Nombre de
La phase :

3. Notion de cycle cellulaire :

L’aspect des chromosomes au cours d’un cycle cellulaire

Gy = Premiére phase de
croissance

S = La phase de synthése

G: = Deuxiéme phase de
croissance

P = La prophase

M = La métaphase

A = L’anaphase

T = La télophase

On appelle cycle
cellulaire les différentes
étapes par lesquelles
passe la cellule, du début
d’une interphase au
début de l'interphase
suivante. (Autrement dit
cycle cellulaire =
interphase + mitose).
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III.  La nature chimique du matériel héréditaire.

Base azotée
(A, T.Cou@G)

- L’ADN constitue le support de I'information génétique. Cette molécule Lmnellokile

d’ADN est le constituant fondamental des chromosomes.

- La nature chimique du matériel héréditaire est 'ADN chez la majorité
des étres vivants sauf les rétrovirus qui ont de I’ARN,

- Lamolécule d’ADN (Acide désoxyribonucléique) est un polymere de
nucléotides, chaque nucléotide est constitué par I’association de 3
molécules : un pentose, le désoxyribose CsH;oOs, un acide phosphorique
H;sPO; et Une base azotée, qui peut étre soit I'adénine (A), la thymine
(T), la guanine, ou bien la cytosine (Figure ci-contre).

- Un nucléoside est l'union d'une base purique (adénine, guanine) ou

pyrimidique (cytosine, thymine ou uracile) et d'un pentose (ribose ou
désoxyribose).

1V. La structure de la molécule d’ADN (Modéle de Watson et Crick)

L’ADN, selon le modéle de
Watson & Crick (Modéle de la
double hélice), est constitué de
deux Brins enroulées en spirale.
(L’ADN est bicaténaire = 2
chaines = 2 séquences de
nucléotides).

O Désoxyribose
3)
s+ @ HrO,

@ Adénine
@ Thymine

Les deux brins s’associent an

niveau des bases azotées de ¢ )/ Gytosine
facon complémentaire grice aux ,
liaisons hydrogénes : 2 liaisons G Guanine
f:nztg A=T et 3 liaisons entre "~ Liaison

) hydrogéne
Les atomes de carbone du
désoxyribose sont par Nucléotide

convention, notés Ci*, C2', ...,
Cs'. Or, sur chaque brin d’ADN,
il v a une extrémité libre : Cs’,
alors qu’a I'autre extrémité, ¢’est
le C5* qui est libre. Ainsi le brin a une polarité suivant la direction 5°=3’. D autre part les deux brins qui s’assemblent
sont de polarités opposées, les deux brins sont antiparalléles, I'un des brins est orienté droit 5'—=3’ |'autre est inversé.

57

V. Relation entre chromatine, chromosome et ADN.

Au cours de I"interphase le
nucléofilament apparait comme un
collier constitué de |’enroulement d une
molécule d”ADN autour des histones
pour former des nucléosomes.

Nucléofilament Nucléosome

ADN
Histone

Pendant la prophase, la spiralisation des
nucléofilaments, puis leur enroulement
autour d’un squelette protéique forme
les chromosomes qui apparaissent
formés de deux chromatides.

Chromatine
e ADN

Donc la chromatine et les chromosomes
constituent le méme élément dont la structure varie selon les phases du cycle
cellulaire. Ils sont constitués d'une molécule d'ADN associée a de
nombreuses protéines.

Chromosome

WY OUSVL.COm 4 Frof Y. ALANDALOUSSI
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VI. Mécanisme de duplication de I’ADN.
1. La duplication de ’ADN :

A o1
On effectue le dosage de la quantité d’ADN contenue dans le noyau 16 4 Quantité d’ADN
dans le noyau Ga

d’une cellule, au cours d'un cycle cellulaire (Figure ci-contre). (10%g) M
G et G2 (Growth) = premiére et deuxiéme phase de croissance ; 2Q1
S (Synthesis) = Phase de synthése ; M = Mitose ; I = Interphase ; 12

C = cycle cellulaire.

La réplication de I'ADN : phénoméne biologique permettant la
formation de deux molécules d"ADN a partir d'une seule molécule -
d’ADN. Q

2. Mécanisme de réplication de ’'ADN 4 : : H —
(réplication semi-conservative) : 0 5 10 15 Temps (h)

'Y
0

#* Fig @ : L observation au microscope électronique d'un chromosome pendant la phase S de I"interphase, montre que
la double hélice de I'ADN se sépare en différents points du chromosome, en deux brins, formant des "yeux de
réplication".

* Fig @ : est un schéma d’interprétation de la réplication
d’ADN. Cette réplication se fait selon le mode semi-
conservatif, selon lequel chaque brin de la molécule "mére"
sert de matrice pour la synthése d'un brin complémentaire.

# Fig @ : Chaque brin sert de modéle pour la synthése d'un
nouveau brin complémentaire. Chaque ceil de réplication
comporte deux fourches de réplication, figures-en Y. Ces
fourches progressent en sens inverses (réplication
bidirectionnelle).

* Fig @ : Un ensemble de protéines enzymatiques
consommatrices d’énergie réalise la réplication de 'ADN :

» Les protéines de reconnaissance reconnaissent les sites
d’initiation et de terminaison.

* L’hélicase : déroule la double hélice par rupture des liaisons
hydrogénes présentes entre les deux brins de I’ADN.

* L'ADN topoisomérase : enzyme qui supprime les
contraintes de torsion de I'ADN au cours des processus de
réplication et de la transcription.

* L’ADN polymérase : associe en face d'un nucléotide du brin
parent, un nouveau nucléotide complémentaire formant le
brin fils. Cet enzyme ne fonctionne que dans le sens 5'— 3’
(Sens du nouveau brin).

* Les protéines SSB (pour Single Stranded binding Protein)
ont une forte affinité pour I'’ADN simple brin et I’empéche

R . , A L oEh Complexe
ainsi de se réenrouler lors de la migration des fourches s A C ‘} S ﬂm-ma?; ue de

RN ! i < , q
réplicatives. ¢ T G réplication (ADN

E_». lymeéra:
* La primase est une ARN polymérase qui permet la synthése = . PR

de courts segments d'ARN qui sont ensuite utilisés comme
amorces par I'ADN polymérase réplicative.

* Les ADN ligases catalysent la formation de la liaison
phosphodiester.

—— Les 2 brins initiaux
--- Les 2 brins en formation

o

Il"II"!’._]'HH\'I'Ll'l‘””
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#* Les origines de réplication :

Fig @ ADN prima
* La réplication d'une molécule d’ADN se o g o \
fait dans le sens 5' => 3' et commence sur ADM polymérase
des sites particuliers, appelés origines de _ brin., = g
réplication, il 5’agit de courts segments Indirect it Wi

d’ADN ayant une séquence nucléotidique ¥ ! E 5 ' -3
spécifique. fragment d Okazaki ' ' m
. i

pops brin . 3
* Un chromosome d’Eucaryote linéaire, direct®
posséde des centaines ou des milliers ¥

d’origines de réplication. S m(
» Chez les procaryotes comme la bactérie, le B
chromosome circulaire posséde une seule s
origine de réplication.

\IDH topoisomérase

strand
ing proteins)

* La synthése d’ADN doit respecter certaines propriétés : les deux fourches réplicatives doivent migrer dans des sens
opposés, la synthese de I’ADN se fait dans la direction 5° vers 3° et ainsi le brin matriciel est lu de 3° vers 57, les deux
brins de I'’ADN sont antiparalléles et synthétisés simultanément.

= La réplication est asymétrique. L un des deux brins est synthétisé de fagon continue (brin précoce ou avancé), tandis
que I'autre est synthétisé sous forme de fragments connus sous le nom de fragments d*Okazaki (brin tardif ou retardé).

Remarque : Quelques structures caractérisant le matériel genétique |

* Figure 1 : Les Kinétochores : Biguel
En fin de prophase, des structures spécialisées, appelées kinétochores Ziwomatd
(Figure 1), formés de complexes protéiques, se développent et s'attachent
dans la région du centromére. Il y a un kinétochore pour chaque s
chromatide. Ils vont jouer un réle primordial au moment de la séparation chromatide)
des chromatides. Les microtubules kinétochoriens, insérés dans le
kinétochore se développent progressivement et, dans la prophase tardive, ils Cenltomens
vont progressivement s'attacher aux microtubules du fuseau.
Microtubules
kinétochoriens

#* Figure 2 : Les téloméres :

Les télomeéres sont des régions hautement répétitives de 'ADN, située a
l'extrémité de chaque chromosome (figure 2).

Ces séquences d'ADN répétitives ne contiennent pas de génes : elles sont la
pour préserver l'intégrité de notre patrimoine genétique.

® Georges Dolisi

Exemple d'un kinétochore
trilamellaire

Mais a chaque fois qu'une cellule

recopie son ADN avant de se
diviser, elle perd un petit bout de
télomeére, tant et si bien que ces
protections finissent par s'user. La

Flglll‘e‘.’ | noyau

Tout au long de ka division cellulaire (cellule saine)...

cellule arréte alors de se diviser et ' i B cellule _@ =2
de fonctionner normalement. Les / g () )

chercheurs parlent de cellules
"sénescentes", dont l'accumulation
contribue au vieillissement de
I'organisme.

—Jes télomeéres raccourcissent, fusqu'au moment
ol fa division celfulaire s'arréte (sénescence).

WY OUSVL.COm 6 Frof Y. ALANDALOUSSI
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] Chapitre 2 : Expression de information génétique |

I.  Notion de caracteére, géne, alléle et de mutation :
1. Relation entre information génétique et caractére :
a) Notion de caractére héréditaire :

Le caractére héréditaire est une particularité qualitative ou quantitative qui différencie un individu a I’autre et se transmet
de génération a la suivante. Certains caractéres peuvent étre visible comme la couleur, la taille... d’autres nécessite des
analyses comme les groupes sanguins.

b) Neotion de mutation :

« Les mutations sont des modifications de l'information génétique, qui se caractérisent par la rareté, la spontanéité, et la
stabilité. Elles peuvent étre favorisées par I’action de certains facteurs de 1'environnement, qualifiés d’agents
mutagénes : physiques (rayon X, ultraviolet...), chimiques (amiante, toluéne...) ou biologiques (virus...).

= La mutation est une source de diversité allélique (génétique). La forme originale du géne est I'alléle sauvage et la
forme modifiée est 1’alléle mutant.

= Les mutations peuvent étre de substitution (= remplacement), d'insertion (= addition), de délétion (= suppression).

* Les mutations peuvent étre de type : silencieuse (si mémes acides aminés), faux sens (si acides aminés différents), non-
sens (si remplacement de I'acide aminé par le codon STOP).

c) Notion de géne et d’alléle :

* Le géne est un fragment de la molécule d’ADN qui porte |'information génétique correspondant a un caractére
héréditaire. C’est une molécule séquencée en nucléotides. Le géne a un emplacement précis sur un chromosome,
appelé locus.

« [ 'alléle est une forme ou version de géne. En général un géne est représenté chez les diploides par deux alléles
(occupant le méme locus) qui peuvent étre identiques ou différents.

2. Relation protéine - caractére :

La couleur noire du pelage chez le lapin est liée a la présence
d’un pigment sombre, la mélanine. L’absence totale de ce
pigment est a |’origine du caractére albinos. Or quand 1’enzyme
tyrosinase (protéine), est fonctionnelle, elle permet la synthése
de la mélanine d’ol la coloration sombre. Alors que le défaut
Tyrosine Dopa mélanine | d'activité de cette enzyme est responsable de |’absence de

Tyrosinase Autres enzymes mélanine, donc le caractére « coloration de pelage » dépend de
I'activité d une protéine « |’enzyme tyrosinase ».

La synthése de la mélanine a partir de la tyrosine
fait intervenir plusieurs enzymes (protéines).
Cette synthése peut étre schématisée de facon
simplifiée de la maniére suivante :

3. Relation géne - protéine :

I ) i Séquence des acides aminés
Le document ci-contre, présente une de Ia protéine normale.

portion du chromosome 11 portant les
séquences de nucléotides (alléles ¢
impliqués dans la synthése de — i
I’hémoglobine normale HbA ET “Alléle HbS —»
I’hémoglobine anormale HbS

responsable de la drépanocytose.

Alléle HbA —»
o2

Séquence des acides aminés
de la protéine normale. —*

Une modification de la séquence des nucléotides de la molécule d’ADN (= mutation) entraine des modifications au
niveau de la séquence d’acides aminés de la protéine. Donc "ordre des nucléotides d une séquence d'un géne détermine
la séquence d’acides aminés dans la protéine.

Les mutations sur les séquences nucléotidiques entrainent une modification de la séquence en acides aminés de [a protéine
et par la suite une modification du caractére. Il existe donc une relation de cause a effet entre géne, protéine et caractére.

WY OUSVL.COm 7 Frof Y. ALANDALOUSSI
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II.  Mécanisme de Iexpression de I'information génétique : v L’élongation : L’ARN polymérase progresse le long de l‘ADN‘ suivant le_ sens 3'_—) a7 ef en respectant la )
L. Ll dola syn thidsi dis pro (Eines s complémentarité des bases azotées, il associe & chaque désoxyribonucléotide un ribonucléotide complémentaire (A

aT,CaG,GaCetUaA) L"ARN obtenu est donc complémentaire du brin transcrit et identique, aux uraciles et
L'ARNm est en fait le médiateur entre le matériel génétique au niveau du noyau et la synthése protéique au niveau du riboses prés, au brin non transcrit.

cytoplasme. L’ ARN est donc le « messager » entre le noyau et le cytoplasme, il est nommé ARN messager. Y La terminaison : Quand ’ARN polymé rencontre sur I"ADN un site de terminaison il y’a libération de I'ARN

2. Structure de la molécule d’ARN : qui pourra quitter le noyau en empruntant les pores nucléaires.

Base nzote ' ! Ribose : b) La traduction : synthése des protéines

uracile OH — CH: OH = Notion de code génétique :

it ' Chaque triplet de nucléotide de I"’ARNm code pour un acide aminé déterminé, ce triplet est appelé codon. La plupart des
acides aminés sont codés par plusieurs triplets de nucléotides (que I'on nomme codons synonymes). 3 triplets UAA, UAG
et UGA sont non-sens (Stop).

|  Baseazoté
: cytosine

Ribose
i A =adénine
' = Les éléments nécessaires i la traduction :

............................................................................ T . O O En plus de I'’ARN messager (ARNm), La traduction nécessite la collaboration entre les ribosomes, un type d”ARN appelé
La molécule d'ARN est une molécule simple brin (Monocaténaire) il est constitué de nucléotides. Le nucléotide ARN de transfert ou ARNT, des acides aminés, le Mg, le GTP et I'ATP.

contient : un acide phosphorique ; un pentose : le ribose (C:H;,0s). au lieu du désoxyribose ; une base azotée : ; = - |
Adénine (A) ou Cytosine (C) ou Guanine (G) ou Uracile (U). * Le ribosome : Sl:_;]']::;‘:}:" Grande sous unité
Le ribosome est un complexe composé d'ARN ribosomiques Pol tid
3. Les étapes de expression de I'information génétique : (ARNI) et de protéines. oapEpide
a) La transcription : synthése de 'ARN Les ribosomes sont soit libres dans le cytoplasme, ou associé a
L ) ) [ Figure 1 Fin du g8 la membrane du réticulum endoplasmique granuleux.
* Figure 1 : L’ARNm est formé a partir d’un unique MCRgeng Les ribosomes sont communs 4 toutes les cellules (procaryotes
brin d"ADN d'un géne. Ce brin d’ADN porte le nomde | pyap4 g géne 1 et eucaryotes), et sont toujours composés de deux sous-unités
brin transcrit (ou brin matrice). ADN distinctes. Petite sous
- _— ) . ) ARNm unité

La transcription commence en un point précis de lv Les procaryotes possédent un ribosome de 708, alors que

I'ADN, le site d'initiation, pour se terminer en un point

Le ribosome des eucaryotes est appelé 80S (S est une

précis, le site de terminaison. i unité de mesure du taux de sédimentation de (S en ¥y Site de liaison
La transcription de I' ARN se fait dans le noyau sous Molécule d’ ARN polymérase de transcription I'honneur du chimiste Svedberg). Boucle pour l'enzyme aidant la pour un acide
I’action d’une enzyme appelé I’ ARN polymérase. = . liaison de ' ARNt & son acide aminé aminé
* L’ARN de transfert (ARNI) : wspécifiquen

* Figure 2 : Un geéne de cellule Exon Intron  Exon Intron  Exon Les ARNt (Figure 3), sont de petits ARN

eucaryote présente une alternance | _ro f s e s o o ol P > 73ADN responsables du transport des acides aminés Des bases inhabituelles __

de régions codantes - les exons - —_— jusqu'aux ribosomes lors de la traduction des ARNm empéchentles

ST AN o Transcription : chaque ARNt transporte un acide aminé, de fagon ;‘e’g"b’fa";m“ an oo Boucke qui

ntrons | spécifique. Sa séquence comporte une série de trois se fixe au

o . Pré_ARNm nucléotides, nommée anticodon, qui reconnait le ribosome

Les génes sont transcrits sous forme i codon correspondant 4 I'acide aminé qu'il transporte. oy ]

d’ARNm prématurés (pré-ARNm) pissage : . i + boucle contenant | anticodon. i

i contienment 16 infrons & 1 Les ARNT, représentent environ 15% de I'ARN + Partie spécifique & chaque type 1 AMG— 5

R ) cellulaire total. d'ARNY, le reste de la molécule

; “ ‘ Figure 2 e = s ARNmM mature ) . étant identique pour fous ARNL
Les introns sont non retenus : ils sont = Les étapes de la traduction :
clivés selon un mécanisme Figure 3 I ARN polymérase Sens de progression dd Le codon : triplet de nucléotides de I'’ARN, correspondant & un seul et unique acide aminé.

appelé épissage, pour donner I’ARN

v
v" Le code génétique : est le systéme de correspondance entre les codons et les acides aminé.
messager mature (ARNm mature). v

Codons synonymes : Il existe des codons ayant la méme signification c-a-d codent pour le méme acide amine.
¥ Codons stops : Il n’y a pas d’acide aminé codé par ces codons, ce sont UAA ; UAG ; UGA.

Brin non transcrit

5 G
. GTGCACCTTACTCCAGAGGAGCA®
* Figure 3 : La transcription se ADN i

déroule selon les étapes suivantes : s CACGIGGAATCAGGICTCCTC

Les ribosomes sont les ateliers de la synthése des protéines. Ils permettent de décoder de facon ordonnée la séquence
s d’ARNm en acides aminés. Ils lisent I’ ARNm dans un seul sens (de facon unidirectionnelle).

i i Brin transcrit
v L initiation : Sur 'ADN, ¥ Les étapes de la traduction :
chaque géne est précédeé d'une 5. sz ; : : g ;e g
séquence, qui indique 4 la fois TTLL , GGAG Nucléotides « Initiation : débute toujours au niveau dun codon AUG appelé codon initiateur (code pour la méthionine).
le brin a transcrire et le début th[sc].a_\c. (lug'}:?:\gm : libres « Elongation : le ribosome glisse le long de la molécule d’ARNm, ce qui permet la mise en place des différents acides
dé 1o zone Etcatischire. Colindi e i aminés suivant I’ordre des codons de la séquence de nucléotides de I’ ARNm.
permet également la fixation de I’ARN polymeérase. * Terminaison : Lorsque le ribosome arrive au niveau d'un codon stop, la synthése s’arréte. La protéine est libérée et le
Une fois fixé sur 'ADN, L'ARN polymérase provoque localement l'ouverture de la double hélice d'ADN. ribosome se scinde en deux.
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] Chapitre 3 : Le génie génétique : principes et techniques |

I Transfert naturel des génes de I’Agrobacterium a une plante :

* Agrobacterium tumefaciens (Figure 1) est une bactérie qui infecte naturellement
les végétaux présentant des blessures a la base de leur tige (collet). En réaction &
cette infection, les cellules du végétal se multiplient de maniére importante et
forment une tumeur (Figure 2) qui libére dans le milieu des opines.

e Laréaction du végétal est due au transfert d’un petit ADN, I"’ADN-T, depuis la
bactérie jusque dans le génome des cellules de la plante par I'intermédiaire d un
plasmide (ADN circulaire bactérien de petite taille) appelé plasmide Ti.

e L’Agrobacterium tumefaciens est donc un des microorganismes qui a
commencés, avant que ne le fasse I'Homme, a faire les 'biotechnologies
moderne' en pratiquant une transformation génétique.

« En restant a l'extérieur d'une plante, cette bactérie envoie dans la cellule végétale
un petit morceau de son ADN pour la pousser & lui synthétiser des éléments
importants pour sa croissance : les opines.

e Le schéma de la figure 3, montre les étapes du transfert naturel du géne de
I’ Agrobactérium Tumefaciens a une cellule végétale.

i Noyau
ADN de la cellule
végétale

Facteur de croissance
— comme |’auxine

Chromosome de

I’Agrobacterium

ARNm
Opine synthase

Précurseurs

L*ADN-T est contenu dans le plasmide Ti, qui est responsable des propriétés transformantes (pénétration et intégration
d'ADN). Des études ont permis d'établir la carte génétique du plasmide Ti (Figure 4).

' VIR = Fonction de virulence, responsable du transfert

Figure 4 |
: 'de ’ADN-T a la cellule végétale.

ONC = Fonction oncogéne, responsable de la
multiplication cellulaire.

OPS = Fonction opine synthase, responsable de la
synthése des opines.

OCC = Fonction catabolisme des opines, permet aux
bactéries de dégrader les opines.

ORI = Origine de réplication.

Agrobacterium oriente I’activité de la cellule végétale a son profit. Elle réalise donc, naturellement, une transformation
génétique d’un organisme végétal.

L'homme s'est inspiré de cette transformation génétique naturelle pour commencer en 1970 & faire les biotechnologies
modernes basées sur I'ADN recombiné.
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II.  Les techniques du génie génétique :
1. Matériel biologique employé dans le génie génétique :

* La bactérie Escherichia coli :
La bactérie Escherichia coli (Figure 1), est la plus utilisée dans le génie génétique :

v' Elle posséde en plus de son unique chromosome, des plasmides

v Elle se reproduit trés vite permettant d’obtenir rapidement plusieurs générations
successives.

v Le cytoplasme de cette bactérie est riche en ribosomes, et posséde tous les
éléments nécessaires a la synthése des protéines.

* Les enzvmes de restriction :

Enzymes capables de couper un fragment d'ADN au niveau d'une séquence de nucléotides caractéristique (de quatre 4 une
dizaine de paires de bases) appelée site de restriction (une séquence palindromique).

1
AGGATCCGT AG Extrémités —» GATCCG
| [ndalmledal [ | Aprés coupure || cehifsives | |
TCCTAGGCA TCCTAG GC
1

* Les ligases :

Enzymes qui ont la propriété de coller ensemble des extrémités simples d'ADN, selon des séquences nucléotidiques bien
déterminées.

% La transcriptase inverse (ou rétrotranscriptase) :

Enzyme qui permet de convertir 'ARN en ADN, Le brin d'ADN résultant de cette réaction est appelé ADNc (ADN
complémentaire).

TACCTGGAG ATGGACCTC
> ' ' > - I0 0 O

ARN Transcriptase  ADN monocaténaire TAC C TGGAG
inverse ADN bicaténaire

AUGGACCUC

2. Les étapes du génie génétique :
Le transfert du géne, d'une cellule 4 une autre, nécessite trois étapes essentielles qui sont :

a) Recombinaison de 'ADN in vitro :

G5

Plasmide

E. restriction Chromosome

@ Réinsertion du plasmide
dans la bactérie

@ Insertion du \E-Q %
AATTCTGCA CACG géne dans le

GACGT GTGCTTAL plasmide

Schéma simplifié des étapes de la transgénése :
@ Extraction du \winon
TTCTGOCACACG AA )

— @ Extraction
= @ E’,““"t“'“ et ouverture ;
@ ! ataln du plasmide )
E
géne recherché
AAGACGTGTGCTT '3:,

Ly e
Une cellule ADN

-
E. restriction

Bactérie génétiguement modifiée
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La recombinaison consiste a isoler le géne désiré et a I"insérer sur le plasmide bactérien.

= 1°* étape : Isolement du géne désiré. Cela se fait selon deux méthodes :

¥" On extrait le géne par |'intermédiaire des enzymes de restriction qui permettent de donner des fragments
d*ADN avec des bouts cohésifs (bout unifiant).

v" On utilise I'ARNm compatible au polypeptide qu’on veut produire : cet ARNm est transcrit en ADN
complémentaire (ADNc), par |'intermédiaire de I’enzyme transcriptase inverse.

= 2% étape : Greffage du plasmide par le géne désiré.

On procéde a I'ouverture du plasmide avec des enzymes de restriction (souvent les mémes utilisées pour la
restriction du géne d’intérét).

On mélange les plasmides ouverts et les fragments de restriction dans le méme tube a essai en présence d’une ligase
pour lier les fragments de restriction et les plasmides.

b) Clonage du géne désiré :

On rassemble les plasmides recombinants et des bactéries dans un milieu convenable, et on I’incite 4 se multiplier,
formant ainsi des colonies sous forme de clones.

¢) Criblage des clones transformant (Isolement des transformant) :

Apres le clonage du géne d'intérét, les cellules doivent étre sélectionnées afin d’identifier celles qui auront intégré les
plasmides et celles qui ne 1’auront pas fait.

* Criblage des bactéries transformant par utilisation des antibiotiques :

Formation du plasmide Géne de la résistance a Géne de la
recombinant I’antibiotique B résistance a
I’antibiotique A
R _—
Le géne 8 o 8
]
(et e désiré a8 Ao
: Le plasmide e g E g @
! présente deux | Insertion du géne E B R S R R e SRRy E=a z
: génes de | désiré au milien | | Seulement quelques E § E g i
| résistancea | > dugénecodant [ | bactéries ' g9 e
| Pantibiotique A . | pour { N incorporentle |
! et B ! | Plantibiotique A | | plasmide !
ARt~ e S ) e S o =4 recombinant

Clone présentant

les bactéries Repiquage
génétiquement
modifiées
& D D

+ L’antibiotique B + L’antibiotique A

Sans antibiotique

Le plasmide utilisé dans cette expérience est caractérisé par la présence de deux génes : A (résistance a I’antibiotique A)
et B (résistance a |"antibiotiques B).
On constate que le géne désiré s’intégre au sein du géne responsable de la résistance aux antibiotiques A,

Apreés son intégration du géne désiré, le plasmide perd le géne A sans perdre le géne B, donc les bactéries portant le
plasmide modifiant, seront sensibles a 'antibiotique A et résistantes a [’antibiotiques B.

Prof Y. ALANDALOUSSI
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= Dans un milieu de culture contenant I’antibiotique A, seules les bactéries non transformées, ayant préservées le
géne de résistance a l'antibiotique A, pourront se développer (clone 1, 5 et 6). Par contre les bactéries ayant
intégrées le géne désiré disparaissent, car elles deviennent sensibles a 'antibiotique A (clone 2, 3,4 et 7).

= Dans un milieu de culture contenant I"antibiotique B, seules les bactéries résistantes a I’antibiotique B, pourront
se développer (clone 1, 6 et 7). Par contre les bactéries ne présentant pas le géne B disparaissent.

Les bactéries génétiquement modifiées seront alors résistantes a l'antibiotique B, sensibles a I'antibiotique A et sont donc
des bactéries du clone 7.

* Criblage des bactéries transformant par I’utilisation des sondes radioacfives :

Les sondes radioactives sont des molécules d'ADN monocaténaires contenant des atomes radioactifs, ayant une
séquence complémentaire & une partie du géne recherché.
Le schéma ci-dessous présente les étapes de criblage par sondes radioactives :

Solution Sonde radioactive

Cﬂﬂ:ieml une Brin du géne désiré

sonde y 5 i ;
’_O e Film d’autoradiographie

Filtrat .
(Membrane) J,
=t
' ; = — |
/ : —_—
o . - '
Milieu de culture Hybridation
Clones

génétiquement

Déposer la membrane sur un film
radiographique pendant quelques jours modifiés

La technique de criblage par les sondes radioactives se fait selon les étapes suivantes :

= On transfert les bactéries sur une membrane de nylon ou de nitrocellulose.

= On fait tremper la membrane dans une solution contenant des sondes radioactives.

= Un ringage permet de retirer les sondes qui ne se seront pas hybridées.

= Comme les sondes contiennent des atomes radioactifs, on peut procéder & une autoradiographie.

d) Expression du géne désiré :

Pour que le géne intégré dans le plasmide, s'exprime dans la cellule héte, celui-ci doit étre entouré d'un systéme de
contréle. Ce systéme est constitué de séquences de génes régulateurs et de génes de structure, que la cellule hote devra
reconnaitre.

Le systéme de contrdle permet de connaitre les signaux d’initiation de la transcription de I'ADN du géne suivie de
I’élongation et de la terminaison de I’ ARNm.

III.  Quelques domaines d’application du génie génétique :
1. Production industrielle de Pinsuline :

L’insuline est une

hormone utilisée pour le Plasmide EKPIESSion des
traitement des diabétes. {j% O Intégration des génes g élestel:t
énie généti Préparation au sein du plasmide prOCUCION
Le génie génétique a p Vel
B /! du plasmide (.) d'insuline

permis de produire de Chromosome i A~

I'insuline humaine & / ;“;5";.. il O

partir de bactéries /et : ;

génétiquement modifiées, | Cellule [a{¢ ; Inu;d;;;;gz % @O O

a travers la stratégie humaine ; I ;
expérimentale suivante : "*}\ / Isolement des recombinant dans
’ Sty bactérie hote

génes d'insuline une
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Isolement du géne de l'insuline ;

Préparation d’un vecteur de clonage ;

Préparation de la cellule hote ;

Sélection des clones porteurs des génes d’insuline ;
Vérification de la production de I'insuline ;
Expression des génes d’insuline.

2. Lutte contre les insectes nuisibles en agriculture :

Les chenilles de la pyrale du mais provoquent des dégats importants.

Les chercheurs ont découvert une protéine toxique, capable de détruire les chenilles, mais inoffensif pour les
vertébrés. Le géne qui code pour cette protéine se trouve d'une fagon naturelle, dans le programme génétique de la
bactérie Bacillus thuringiensis.

Figure 1: La pyrale Figure 2: Chenille Figure 3: Bacillus thuringiensis

Grice aux techniques du génie génétique, on a pu produire des plantes génétiquement modifiées résistantes aux
chenilles. Ces plantes sont capables de secréter la protéine toxique pour les chenilles.

Mai’s entier produisant

Fixation du géne sur le plasmide

N

Détermination du géne H
@intérét chez 1 Tohuiee Billes de tungsténe enrobées
i biologique de PADN dintérét
"
4 ek,

Introduction du
plasmide )
recombinant dans ==
une bactérie hote / fmmmmmmmaeees
1 Transfére
| mécanique

.............

Incorporation du @
géne d’intérét par la J
cellule hote

son insecticide

L)
ﬂ Sélection des
cellules modifiées
: ' génétiquement
Multiplication des plantes

par croisement Régénération de plantules modifiées
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La transgénése dans ce cas peut étre réalisée soit en isolant un géne bénéfique et I'incorporer au sein d'un vecteur
biologique, soit en utilisant la technique de bombe ou canon & ADN (Biolistique).

1- Extraction du géne qui code pour la protéine toxique.

2- Extraction d’un vecteur biologique. Généralement le plasmide Ti de la bactérie.

3- Incorpore au sein du plasmide. le géne qui code pour la protéine toxique.

4- Intégration du plasmide génétiquement modifié dans des cellules végétales que I'on veut modifier, de deux
maniéres : Mécanique par Canon a ADN, ou Chimique par un vecteur biologique.

génétiquement modifié,

5- Les protoplastes se multiplient dans le cadre de la culture in vitro. Ainsi on obtient un grand nombre de plantules

3. Synthése de ’hormone de croissance :

e l'!- ?

Hormone de croissance GH : est une hormone polypeptidique de 191
acides aminés sécrétée par la partie antérieure de 'hypophyse. qui
stimule la croissance et la reproduction des cellules chez

les humains et les autres vertébrés (figure ci-contre).

SR
SR
=l=5).

La figure ci-dessous est un schéma qui résume le principe du transfert
d’un géne dans des cellules bactériennes afin d’obtenir des bactéries
productrices d’hormone de croissance.

Bactérie (E. Coli /

Introduction du
géne humain
dans le plasmide

d'E. Coli

Chromosome Plasmide
bactérien  (molécule d'ADN
circulaire) Cellule humaine
contenant le gene
) . de I'hormone de
Introduction du plasmide croissance

modifié dans la bactene

@0

Multiplication des bactéries contenant
le géne de 'hormone de croissance
e

Qe

Production massive d’hormone de croissance
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] EXERCICES : NATURE ET MECANISME DE L’EXPRESSION DU MATERIEL GENETIQUE |

A. Premiére partie : restitution des connaissances :

®  Sujet 1 : Examen national 2018, SP, session de rattrapage.
I - Définissez les notions suivantes : Alléle — Mutation

II - Les caractéristiques des chromosomes (forme et disposition) changent selon les phases de la mitose et la méiose.
Citez deux de ces caractéristiques pour chacune des deux phases suivantes :
a- I’anaphase I de la méiose ; b- I'anaphase de la mitose.

III - Les figures ci-dessous présentent trois étapes d'un phénoméne biologique en relation avec I'expression de
I’information génétique.
Donnez le nom du phénoméne présenté par les trois étapes et le nom de chacune des étapes 1, 2 et 3.

Les acides aminés :

Grande sous Site A
1 = Met
2=Phe

unite
ARNI Site P
Al q
5 . 4=0Gly

3=Pro
S=Lys

ARNn* L‘J—LH""L(.._‘_.. @ 6=Arg
Petite sous unité Etape 1 S

A

Et 2
e Etape 3

e Sujet 2 : Examen national 2021, SVT, session de rattrapage.
I - Définir les termes suivants : a- Méiose ; b- Anomalie chromosomiques.

IT - Pour chacune des propositions numérotées de 1 a 4, il y a une seule suggestion correcte.
Copiez les couples (1, ...) : (2, ...) : (3, ...) ; (4, ...) sur la feuille de production, et adressez a chaque
numero la lettre qui correspond a la suggestion correcte.

1. Lors de I’'interphase, la réplication de I’ ADN se 2. L’ARNm est un acide nucléique qui contient en
produit a la phase : plus de I’acide phosphorique le :

a - G selon un mécanisme semi-conservatif ; a - Désoxyribose et les bases azotées A, C, Tet G ;
b - S selon un mécanisme semi-conservatif ; b - Désoxyribose et les bases azotées A, C, Uet G;
¢ - G selon un mécanisme conservatif ; ¢ - Ribose et les bases azotées A, C, Tet G ;

d - S selon un mécanisme conservatif., d - Ribose et les bases azotées A, C, Uet G ;

4. Parmi les étapes de la production de I'insuline

humaine par génie génétique :

a - L’isolement des génes de Iinsuline en utilisant des
enzymes ligases ;

b - L’intégration des génes de I’insuline dans des
vecteurs en utilisant des transcriptases inverses ;

¢ - L’intégration des génes de I'insuline dans des
vecteurs en utilisant des enzymes de restriction ;

d - L’isolement des génes de I'insuline en utilisant des
enzymes de restriction ;

3. Concernant le code génétique :

a - 64 codons correspondent a 20 acides aminés ;

b - 61 codons correspondent a 20 acides amineés ;

¢ - Tout codon correspond a plusieurs acides aminés ;
d - Tout acide aminé correspond & un seul codon.

Prof Y. ALANDALOUSSI
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B. Deuxiéme partie : Raisonnement scientifique et communication écrite et graphique
. Sujet 1 : Examen national 2016, SP, session de rattrapage.

Afin de déterminer I’origine de la résistance d'une souche de bactéries Pa (Pseudomonas aeruginosa) a un type
d’antibiotique nommeé macrolides, on propose I'exploitation des observations suivantes :

Aprés I'infiltration des macrolides a I'intérieur des bactéries Pa, ces molécules se fixent sur les ribosomes, ce qui inhibe
la synthése de certaines protéines indispensables a la multiplication de ces bactéries. Le document 1 représente la
concentration des macrolides (en unités arbitraires) a |'intérieur et a I’extérieur de deux souches de bactéries Pa : une
souche sauvage et une souche mutante, placées dans un milieu contenant la méme concentration de ces antibiotiques.

Document 1 Souche sauvage Souche mutante
Concentration des macrolides a |'intérieur de la bactérie en UA 17 4
Concentration des macrolides a I'extérieur de la bactérie en UA 3 16

Les bactéries Pa possédent une protéine membranaire nommée MexAB-OprM qui joue le role d'une pompe qui rejette les
macrolides a I'extérieur des bactéries Pa. Le document 2 présente la concentration de cette protéine membranaire chez les
deux souches bactériennes Pa étudiées.

Document 2 Souche sauvage Souche mutante

Nombre de pompes MexAB-OprM Faible Elevé

1) A partir de la comparaison des résultats indiqués sur les documents 1 et 2, expliquez la résistance de la souche
mutante aux macrolides.

La protéine Mex.R inhibe la synthése d’une grande quantité de la protéine MexAB-OprM. Le document 3 présente une
partie du brin non transcrit du géne qui contrdle la synthése de la protéine Mex.R chez les deux souches sauvage et
mutante, alors que le document 4 représente un extrait du code génétique.

Sens de lecture

107 108 109 110 111 112 113 114 115
Souche sauvage : CAT GCG GAA GCC ATC ATG TCA TGC GTG
Souche mutante : CAT GCG GAA GCC ATC ATG TCA TGA GTG

Document 3

: Chibns GUG | UGC | CAU | GCG | ACU | UCA | GAG | AUG | UGA | AUC

v GUA | UGU | CAC | GCC | ACC | UCG | GAA UAG | AUA

. Document 4 Acides e
........... Hrvinge Val Cys His Ala Thr Ser Glu Met o] Ile

2) En utilisant les données des documents 3 et 4, déterminez la séquence des acides aminés correspondante &
chaque partie du géne controlant la synthése de la protéine Mex.R chez les deux souches bactériennes étudiées,
et expliquez I’origine héréditaire de la résistance observée chez la souche mutante.

e  Sujet 2 : Examen national 2016, SVT, session normale
La rétinite pigmentaire est une maladie génétique qui atteint les yeux. Elle se caractérise par une dégénérescence de la
rétine et une perte progressive de la vision évoluant généralement vers la cécité (La perte de la vue).

Afin de mettre en évidence |"origine génétique de cette maladie, on propose |'étude suivante :

Plusieurs formes de cette maladie sont liées & une anomalie de la synthése d’une protéine « la rhodopsine ». Le locus du
géne, qui contrdle la synthése de cette protéine, est situé sur le chromosome numéro 3.

La figure (a) présente un fragment du brin transcrit du géne responsable de la synthése de la rhodopsine chez deux
individus, I'un a phénotype normal et 1'autre est atteint de la rétinite pigmentaire.
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I' Chez un individu sain E Chez un individu malade '
! 21 22 23 24 25 26 i 21 22 23 24 35 26 i
| Figure (a) I CGC AGC CCC TTC GAG TAC 1 COGC AGC CAC TTC GAG TAC !
' B " — :
' Sens de lecture ! Sens de lecture !

UAG GGG | GCG | GUG | CUC | AAG uceG |

Figure (b) l UGA GGU | GCC | GUA | CUA | AAA uca ;
| Acides aminés | Codon stop Gly Ala Val Leu Lys Met Ser E

Question : En vous basant sur les deux figures a et b, déterminez la séquence de I’ARNm et celle de la chaine
peptidique de la rhodopsine chez I'individu sain et chez I’individu malade puis montrez la relation : géne — protéine —
caractére.

®  Sujet 3 : Examen national 2016, SVT, session de rattrapage.

L’hémochromatose héréditaire est une maladie due & une anomalie dans I’absorption intestinale du fer. La maladie se
manifeste aprés 40 ans sous forme de complications hépatiques, cardiaques, cutanées, articulaires et endocriniennes. Cette
maladie est liée a une protéine, appelée « Hepcidine », secrétée par le foie dans le sang. Cette protéine régule I'absorption
du fer au niveau des intestins.

L’analyse du sang chez deux individus, I'un sain et I'autre atteint de cette maladie, a donné les résultats présentés dans
le document 1 :

L Hencidine Quantité de fer absorbée par jour au Quantité de fer emmagasinée
Document 1 P niveau des intestins (mg) dans les organes (g)
Individu sain Normale 142 5
Individu malade Anormale 548 10430

1)  Comparez la quantité du fer absorbée et celle emmagasinée dans les organes entre I'individu sain et I'individu
atteint et montrez |'existence d'une relation protéine — caractére.

La synthése de I'Hepcidine est contrélée par un géne localisé sur le chromosome 6. Ce géne existe sous deux formes
alléliques : I'alléle responsable de la synthése de I"'Hepcidine normale et |'alléle responsable de la synthése de I'Hepcidine
anormale.

Le document 2 présente un fragment du brin d’ADN transcrit pour chacun des deux alléles responsables de la synthése de
I’'Hepcidine chez un individu sain et chez un individu malade. Le document 3 présente un extrait du tableau du code
génétique. B L S e R LG R S St B s B B SR e

! Numéro du nucléotide : “160 10+69 103’4

I Document 2 |

Individu malade : ATA - CGT - ACC - AGG - TGG - ...

Individu sain : ATA - CGT - GCC - AGG - TGG - ... ,:
i

Sens de lecture

[' a— | Eociong Gea | acc | g6 | wac | U°C | uca UAG
L

Acides aminés Ala Thr Arg Tyr Trp Ser Codon stop

2)  Envous basant sur les documents 2 et 3, déterminez la séquence de I'’ARNm et celle de la chaine peptidique qui
correspondent aux deux alléles du géne étudié, puis montrez |'existence d'une relation : géne — protéine.
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*  Sujet 4 : Examen national 2017, 5P, session normale.

Il existe deux lignées de la Caille japonaise (Coturnix japonica) : lignée a plumage
tacheté « noir-brun » et lignée a plumage tacheté « rouge-jaune ». Pour déterminer
la cause de la différence de couleur du plumage chez la caille japonaise, des études
ont été menées sur deux alléles du géne Mc!-R : un alléle normal codant la synthése
des pigments d’eumélanine responsable du plumage tacheté noir-brun, et un alléle
muté codant la synthése des pigments de phéomélanine responsable du plumage
tacheté rouge-jaune. ;
Le document 1 présente une partie du brin non transcrit de I'alléle normal chez la |
caille japonaise

La caille japonaise

- Numéros des triplets : 225 226 227 228 229 230 231 232 233 234 235

| Document I o vence des nucléotides : CAG CCC ACC ATC TAC CGC ACC AGC AGC CTG A ...

1) En utilisant le tableau du code génétique (document 2), donnez le brin d”’ARNm et la séquence d’acides amingés
correspondante a la partie de 1’alléle codant la synthése du pigment d’eumélanine du triplet 225 au triplet 234.

Document 2 : Le tableau du code génétique

Deuxiéme lettre
U C A G

UUU| Phénylalanine [UCU UAU Tyrosine UGU|  Cystéine |U|

uuc (Phe) UCC|  Serine |UAC (Tyr) UGce (Cys) C

U[uUA . UCA (Ser) UAA UGA|Non-sens (Stop) | A

Leucine Non-sens Treotosh

UUG|  (Lew)  |UCG UAG Stop UGG '“&‘l’g) gudlll -

cuu ccu CAU Histidine CGU U |
¢ CUC|  Leucine |[CCC| Proline |CAC (His) CGCl  Arginine [C] o
g CUA (Leu) CCA {Pro) CAA Glutamine CGA (Arg) | A E
«| [cug] cCG CAG (Gln) CGG Gl
= AUU ACU AAU Asparagine AGU Serine U|Z
= = Isoleucine - ; 5 —1 2
£ |AucC ACC AAC (Asn) AGC (Ser) Cc|®
& : (le) — Thréonine (=
AJAUA ACA 2 AAA AGA Al°

e (Thr) Lysine Arginine |

AUG "(M:'t) ¢ lace AAG @Lys) AGG (Arg) e

GUU GCU GAU| Acide aspal'ﬁque GGU _f__]_

clevc Valine GCC|  Alanine [GAC (Asp) GGC|  Glycine |C|

GUA (Val) GCA (Ala) GAA| Acide glutamique |[GGA (Gly) A |

GUG GCG GAG (Glu) GGG G

Une mutation par délétion de plusieurs nucléotides au niveau du géne Mc1-R conduit & I’apparition d’un alléle mutant
contrélant la synthése du pigment phéomélanine.
Le document 3 montre une partie du brin non transcrit de [’alléle mutant et la séquence des acides aminés lui
correspondante.
——————— Numéros des triplets : 225 226 227 228 229 230 231 232
Document 3 séquence des nucléotides :  CAG CCC ACC GCA CCA GCA GCC TGA
Séquence des acides aminés : Gln - Pro-Thr- Ala- Pro-Ala - Ala

2) Déterminez l'emplacement et le nombre des nucléotides perdus par délétion qui est a I'origine de l'apparition de
"alléle mutant, puis montrez la relation caractére — géne.

° Sujet 5 : Examen national 2017, SP, session de rattrapage

Pour étudier certains aspects de la transmission et d’expression de |'information génétique, on propose les données
suivantes.
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Transfert d’'une plantule de
feve d'un milien normal a

Transfert de cette plantule
@ un milieu non radioactif
pendant un cycle cellulaire

* Au cours de chaque cycle cellulaire, la
cellule subit un ensemble de phénoménes o et
g s i - un milieu radioactf
bio;oglques i e mtewlgnnent dans le pendany un cycle cellulaire
maintien de I"information génétique lors de N
sa transmission d’une cellule 4 une autre.
Pour mettre en évidence un de ces
phénomeénes ainsi que son importance, on
propose |'expérience présentée par le
document 1.

T
|
1
|
i
i

@ Thymidine
radioactive

QO Thymidine non
. radioactive

=y -  Observation des chromosomes,
Remarque : La thymidine (T) est utilisée m*étaphasiques des cellules de la rasine

dans la synthése d"ADN.

E=3 radicactivité

1) Expliquez les résultats de 'expérience
du document 1, en justifiant votre
réponse a I’aide d’un schéma adéquat du
phénomeéne biologique mis en évidence.

Premier cycle cellulaire Deuxiéme cycle cellulaire

Document 1

* Le Xeroderma pigmentosum de type B est une maladie génétique rare, caractérisée par une hypersensibilité aux
rayons UV, et provoque des lésions au niveau de la peau et des yeux qui peuvent évoluer en cancers. Cette maladie est
la conséquence de la perte des cellules de leur capacité a réparer les erreurs au niveau de I’ADN.

Les UV provoquent des modifications de la Reconnaissance et Reparation

structure de I'’ADN en formant des liaisons liaison au niveau de

covalentes entre 2 thymines (T) successives T I'erreur T T

du méme brin de I’ADN. T»? T

A I"état normal, cette aberration est corrigée )

par I'intervention d'une enzyme appelée cﬁ:‘mﬁ

ERCC3 avant la duplication de I'ADN.

Le document 2 résume le mode d’action de Bind ATN Document 2

cette enzyme. T e e e e .
Le document 3 présente la séquence : Document 3 Sens de lecture :'
nucléotidique d’une partie du géne codant ! Individu sain : 66 67 68 69 70 71 i

 Brin non transcrit : CCA ACT TGT GAT AAC TGC

pour I'enzyme ERCC3 chez un individu sain i
* Brin transcrit : GGT TGA ACACTATTIG ACG ,

et un autre individu atteint de XPB. Le
tableau du document 4 donne un extrait du
code génétique.

Individu atteint de XPB : 66 67 68 69 70 71
 Brin non transcrit : CCA ATT GTG ATA ACT GCA
e Brin transcrit : GGT TAA CAC TAT TGA CGT

ACC | GUG | yaa | ccu | vy | SV | aau | A% | yuy | Gau
Codons | ACU | GUA | D84 | “EU | W80 | Gea | 484 | aua | ThU | B4
|W‘ S | e el AUA
Acides Non
| amines | TH | Val | oo [ Pro | Cys | Ala | Asn | Zle | Phe | Asp

2) En utilisant les données des documents 2, 3 et 4, déterminez la séquence des acides amingés correspondante a chaque
partie du géne controlant la synthése de la protéine ERCC3 chez les deux individus étudiés, et expliquez |’origine
génétique de cette maladie.

° Sujet 6 : Examen national 2017, SVT, session normale.

La mucoviscidose est une maladie génétique caractérisée par la production de mucus visqueux par les cellules épithéliales
surtout au niveau pulmonaire et digestif. Afin de déterminer l'origine génétique de cette maladie on présente les données
suivantes :
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*  En 1989 des chercheurs ont établi la relation entre les symptémes de la mucoviscidose et une protéine
membranaire CFTR. Cette protéine permet la sortie des ions Cl°, nécessaire & la production d'un mucus fluide.

Document 1 |

Mucus fluide qui s*écoule

Le document 1, présente la relation entre I'état de
cette protéine et le degré de fluidité du mucus chez un
sujet sain et un autre atteint de mucoviscidose.

Mucus visqueux
difficile a évacuer

1) En exploitant les données du document 1,
montrez l'origine des symptomes de la maladie
puis déduisez la relation protéine - caractére.

* La synthése de la protéine CFTR est controlée
par un géne qui porte le méme nom. Le
document 2 présente deux fragments de
I'alléle CFTR (brins transcrits), I'un chez un
sujet sain et l'autre chez un sujet atteint de la
mucoviscidose. Le document 3 présente un
extrait du tableau du code génétique.

Cellule épithéliale
d'un sujet malade

Cellule épitheliale
d’un sujet sain

Sens de lecture

Document 2

Numero du triplet : 505 508 511
Fragment de l'alléle CFTR dun sujetsain: TTA —TAG-TAG - AAA - CCA - CAA - AGG
Fragment de l'alléle CFTR d'un sujet malade : TTA — TAG — TAG — CCA — CAA — AGG

Coilotis AAU AUC 81818 GGU GUU ucc UGA
Doc 13 AAC AUA uuc GGA GUC ucG UAA
Acides amines Asn Ile Phe Gly Val Ser Stop

2) En vous basant sur les documents 2 et 3, donnez les séquences de ' ARNm et des acides aminés correspondant a
chacun des fragments de l'alléle CFTR chez le sujet sain et chez le sujet malade, puis expliquez l'origine génétique
de la mucoviscidose.

° Sujet 7 : Examen national 2017, SVT, session de rattrapage

Afin de mettre en évidence la relation génes - caractéres héréditaires et de déterminer quelques mécanismes de
I’expression de I'information génétique, on propose les données suivantes :

* La division cellulaire est I'une des propriétés fondamentales des cellules vivantes. Pour assurer le développement et
le bon fonctionnement de 1'organisme, les divisions cellulaires doivent étre contrélées.
Parmi les génes qui interviennent dans le contréle de la division cellulaire. on trouve le géne p53. Dans certains cas, ce
contrdle peut étre altéré ce qui est a I’origine d’un phénotype qui se manifeste par une multiplication anarchique des
cellules et la formation de tumeurs.

*  Afin de mettre la relation entre le géne p53 T —
et la formation de tumeurs cancéreuses Volume de la tumeur (¢cm3) "
( phe_notype) des: chercheursl ont 1_rrad1es qes 0,4 Activation du géne p53 |
souris dont le géne p53 est inactif, ce qui
2 : £ 0,3
déclenche la formation de tumeurs puis ils disparition de
ont réactivé le géne p53. Les résultats sont | 0,2 la tunieur
indiqués dans le document1. 0,1 )
1)  Décrivez les résultats représentés par le o [] - ',
= : début de aprés 12 aprés 18 aprés 28
s};ument 1, déduisez le réle du géne Pexplrience jours jours Tt

*  Le géne p53 code pour une protéine du méme nom (La protéine p53) qui intervient dans la régulation des divisions
cellulaires suite & une anomalie de I’ADN. La figure 2 représente un schéma explicatif qui illustre la relation entre
la protéine p53 et le phénotype cellulaire : division normale (premier cas) et la formation d’une tumeur cancéreuse
(deuxiéme cas).
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P :
Document 2
e

[ Anomalie dans ' ADN ] | Anomalie dans I'ADN |

Protéine p53 non
fonctionnelle
S Y

Divisions cellulaires
sans réparation de
I’ADN

4

Multiplication cellulaire
anarchique (tumeur)

Protéine p53
fonctionnelle

Y
Arrét de la division
cellulaire avec
réparation de 'ADN

{4

‘ Divisions cellulaires |

2)  En exploitant les données du document 2, dégagez la relation entre la protéine p53 et le phénotype cellulaire
dans chacune des deux cas, puis montrez la relation protéine caractére.

*  Des études ont montré que I'altération du géne p53 est retrouvée dans plus de la moitié des cancers humains. Le
document 3 présente la séquence nucléotidique d'un fragment du brin transcrit de 1'alléle normal du géne p53 et
celle de I'alléle anormal de ce géne. Le document 4 présente un extrait du tableau du code génétique.

Sens de lecture

Alléle p53 normale : GTG TAC TGC CTC CAA CAC TCC CGC ACG
Alléle p53 anormale : GTG TAC TGC CTC CAA CAC TCC TCG ACG

Codons GUU | GAG | AGU | ACA AUG CGC | CAC | UGU | UAA
Document 4 GUG | GAA | AGC | ACG AGG | cau | uge | vag

Acides aminés Val |Ac.Glu| Ser Thr Met Arg His Cys Stop

3)  Envous basant sur les figures 3 et 4, déterminez la séquence de I’ARNm et celle de la chaine peptidique
correspondants a I’alléle normale et 1’alléle anormale du géne p53.

4)  Envous basant sur les documents précédents, montrez la relation entre la mutation du géne p53 et la formation
de la tumeur cancéreuse.

L] Sujet 8 : Examen national 2018, SP, session normale.

Le diabéte de type MODY-2 (Maturity Onset Diabetes of the Young) affecte certaines personnes avant 1'age de
20 ans. Les personnes atteintes de cette maladie souffrent d"une hyperglycémie permanente. Pour mettre en évidence
I'origine génétique de cette maladie on propose les donnges suivantes :

Le glucose est stocké dans le foie sous forme de glycogéne (glycogénogénése) par I'intervention d’un ensemble
d’enzymes dont la glucokinase en fait partie. Le document 1 montre le niveau d’intervention de la glucokinase dans la
chaine de réactions de la glycogénogeneése.

| Document 1 Glucokinase Enzyme 1 Enzyme 2 Enzyme 3
' 2 N ¥ v
Glucose 2 Glucose-6P =  Glucose-1P > Glucose-UDP =2 Glycogéne

1 |
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La mesure de "activité de la glucokinase chez un individu sain et un autre atteint par la maladie MODY-2, a donné les
résultats présentés dans le document 2.

% 100 __Document 2_|
£ 1.00

= Individu sain

Z 0.75 -

-

=

0 0.50 |

3 Individu atteint
2 025 Deibondiiy
I A —

g : J ! T ™

-« 5 10 15 20 5

2
Cuncentration du glucose
(mmole/L) dans le sang

1) A partir des documents 1 et 2 ;
a) Décrivez les variations de I’activité de la glucokinase chez I'individu sain et I’individu atteint par MODY-2.
b) Expliquez I’hyperglycémie permanente chez I'individu atteint par MODY-2.
Pour déterminer 1'origine génétique de cette maladie, on propose les documents 3 et 4.

Le document 3 présente une partie du brin transcrit du géne de la glucokinase chez un individu sain et un autre atteint de
MODY-2, et le document 4 présente un extrait du code génétique.

Sens de lecture
Triplets (brin transcrit) : 277 278 279 280 281 282
Individu sain : ...CAC CTG CTC TCG AGA CGT...
Individu atteint par MODY-2 : ...CAC CTG ATC TCG AGA CGT...

Document 3

Acides | G | Met | val | N® [ Lys | ser | asp | qly | Al
amines Sens
GUG AGU GGU | GCU
Document 4 al GAA | ,u. | GUA Eﬁ AAA | AGe | GaUu | Gae | Gea
oS | gag GUC | (jGa | AAG | UCU | GAC | GGA | GcC
GUU ucc GGG | Gee

2) En vous basant sur les documents 3 et 4, déterminez la séquence d’acides aminés correspondante a chaque partie
du géne de la glucokinase chez I'individu sain et 'individu atteint par MODY-2.

3) A partir de ce qui précéde expliquez I’origine génétique du diabéte de type MODY-2.

*  Sujet 9 : Examen national 2018, SVT, session normale.

La polykystose rénale est la maladie génétique du rein la plus commune. Elle est caractérisée par le développement
progressif de multiples kystes dans les reins, ce qui provoque une insuffisance rénale. Cette maladie est accompagnée par
d’autres symptomes comme |’hypertension artérielle, I'apparition du sang dans les urines, la polykystose hépatique ...
Afin de déterminer I’origine génétique de cette maladie et son mode de transmission on présente les données suivantes :

* Donnée 1 : Des études récentes ont montré une relation entre la polykystose rénale et un complexe protéique
intégré dans la membrane cytoplasmique des cellules tubulaires du rein. Ce complexe est formé de deux protéines
appelées Polycystine 1 (PC1) et Polycystine 2 (PC2). Dans le cas normal le complexe PC1-PC2 permet le passage
d’ions calcium (Ca™) et la régulation de I'activité d'une voie réactionnelle a I’intérieur des cellules appelée «
mTOR ». Toute altération au niveau de ce complexe a un impact sur la croissance et la division cellulaire. Le
document | montre la relation entre le complexe PC1-PC2 et la multiplication des cellules tubulaires chez une
personne saine (figure a) et chez une personne malade (figure b).
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Document 1

Complexe PC1-PC2 normal |

‘ Complexe PC1-PC2 anormal ‘

l | ;
Aspect du rein chez 1 ; —h—
une personne saine B

S S—

yioplasme

4
Aspect du rein chez

Cellules tubulaires rénales une personne malade

Cytoplasme : Faible flux des |

. .
ey s
ML TP PPPPPPPPTy L L bkl

\ "'-u.-o......"-......---"".-'
Figure (a) Figure (b)
[Fleue@ | [ Fgure®) |

1) Comparez les données du document 1 de la personne saine a celles de la personne malade.

: ] -
Ii des jons Ca™ i l - I_o_nff‘_a____
____________ ' Forte activité de e
e ' mTOR Ca
Ca ) l
1
4 ’ '
eameneeeg e —_ ! B

oo Multiplication i Multiplication e

" cellulaire normale ot E “... importante des cellules .
i
]
1
1
1
1

* Donnée 2 : La synthése de la Polycystine 1 est contrélée par un géne appelé PKDI. La figure (a) du document 2
montre un fragment du brin transcrit du géne PKD]chez une personne normale et chez une personne atteinte par la
polykystose rénale : la figure (b) du méme document présente un extrait du tableau du code génétique.

¢ T S e e e S S S R i S B S S B
i [- Numéro du triplet : 29073 29076 29079

Fragment du géne PKDI chez une personne saine : ... GCT-GAC-CAC-GAC-GCC-GCC-CCG... .
Fragment du géne PKD1 chez une personne malade: ... GCT-GAC-CAC-GCC-GCC-CCG... !

e L Rt S oes o bt e ey ey e Sensdelecture __________________ JE

; - CGA;CGC | GGU;GGA | CUA;CUG | GUA; GUG | UGA; UAA '
; CGG; CGU | GGG: GGC | UUG:UUA | GUC:GUU UAG :
| Acides aminés Arg Gly Leu Val Stop Figure b I

2) En utilisant les figures (a) et (b) du document 2, donnez la séquence de I’ARNm et la séquence des acides aminés
correspondant aux fragments du géne PKDI chez la personne saine et la personne malade puis expliquez |’ origine
génétique de la polykystose rénale.

° Sujet 10 : Examen national 2018, SVT, session de rattrapage.

Dans le cadre de I’étude de la transmission de |’ information génétique et

i i 4 Membrane Centrosome
des mécanismes de son expression, on propose les données suivantes :

nucléaire

* Donnée 1 : La mitose assure la multiplication et le renouvellement
des tissus vivants et constitue avec Iinterphase un cycle cellulaire. Chromatine

Nucléole

Le document 1 présente deux phases de ce cycle chez une cellule Cytoplasme
animale [figure (a) : interphase ; figure (b) : prophase]. f Figure (a) |
1) Dégagez les modifications qui se sont produites au niveau du noyau =
et du cytoplasme en passant de I'interphase a la prophase. d:]s;cules ; Centrosome
* Donnée 2 : Le noyau contient plusieurs types de protéines membrane Y\ Chromosome
fibreuses appelées « Lamines » responsables de la structure du nucléaire condensé

noyau. L'altération d’un type de lamines « Lamine A » peut étre 4
I"origine d’un syndrome appelé « Progéria ». Parmi les symptomes
de ce syndrome une taille petite, des complications métaboliques et

un vieillissement prématuré grave associé 4 une prédisposition aux | Document 1
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cancers. Le document 2 présente des données concernant le role des « lamine A » dans le cas normal et dans le cas
de « Progeéria ».

2) En vous basant sur le document 2, comparez les données de la personne saine a celles de la personne malade, puis
montrez la relation protéine-caractére.

Document 2

Personne saine :
Protéine lamine A

Structure du noyau Phénotypes

Disposition des

A sur la membrane nucléaire

Division normale des
cellules. Réparation
et renouvellement des

tissus, d’ofiun
=

normale phénotype normal.
Division anormale des
Personne malade : © st . cellules. Anomalie de

réparation et du
|:> renouvellement des

tissus, d’on un
vieillissement précoce.

Protéine lamine A RN i : 3
anormale |:> &£ 1 N ‘:>
.=

Des analyses génétiques ont permis d*associer cette maladie au géne LMNA. Deux alléles de ce géne ont été identifiés :
LMNA™ qui gouverne la synthése de la protéine normale et LMNA" qui gouverne la synthése de la protéine anormale. La
figure (a) du document 3 présente un fragment du brin transcrit de 1'alléle LMNA™ d'un sujet sain, et un fragment de
I'alléle LMNA™ d'un sujet atteint d’une des formes de la Progéria. La figure (b) du document 3 présente un extrait du
tableau du code génétique.

| Document 3\ yér0 du triplet : 169170 177
i Fragment de I'alléle LMNA™ d'un sujet sain: ... CAC CGG TTC GAA CTC CGT CGG GAT CCA....
Fragment de I’alléle LMNA" d’un sujet atteint : ... CCC GGT TCG AAC TCC GTC GGG ATC CA...

| Sens de lecture | Figure a |

Codons ggﬁ UAG | CCC | GAG | AAA | AGA | AGU | GUU | GCC GG: - A: CAA
cuu UGA | CCA | GAA | AAG | AGG | AGC | GUG | GCA GGU CAG ;

Acides aminés Leu Stop Pro |Acglu| Lys Arg Ser Val Ala Gly Gln |
S | Figures |

3) En vous basant sur le document 3, donnez les séquences des ARNm et des acides aminés du sujet sain et du sujet
malade, puis montrez la relation géne-protéine.

* Donnée 3 : Dans |espoir de trouver un traitement au syndrome « Progéria », des études récentes, basées sur les
techniques du génie génétique, ont été réalisées sur des souris présentant les mémes symptomes de la Progéria. Ces
études utilisent un traitement génétique qui consiste a introduire une séquence d’ARN « antisens » dans les cellules
de ces souris. Cet ARN « antisens » est capable de se lier d’une facon complémentaire 4 I'ARNm codant pour la
protéine anormale. Le document 4 présente le principe du traitement utilisé

4) En vous basant sur les données du document 4 : [ Docunzntd

a) Montrez comment I"ARN « antisens » empéche
la production de la protéine anormale '
responsable de ce syndrome,

b) Proposez une technique qui permettrait
expgrimcnta]emem d{é mgdiﬁper génétiquement - g = (B
les cellules malades et les rendre capables de
produire I'ARN « antisens » de facon

permanente. Acides aminés

II'H'!I'._]'HH\i'f.l‘(”" FL
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*  Sujet 11 : Examen national 2019, SP, session de Normale.
Les mutations font partie des causes du cancer chez 'Homme. Les chercheurs ont estimé qu'environ 5% a 10% des cas de

cancer étaient d'origine génétique.
Pour déterminer l'origine génétique de certains cas de cancer du sein chez la femme, on suggére d'étudier les données

suivantes :
| Document 1

Les chercheurs ont montré |’existence d’une relation ERYTEENtsge Aok Enuos
atteintes du canceren %o

entre le géne BRCAI localisé sur le chromosome 17 et 100% 4
le cancer du sein chez la femme. Le document 1
présente I'évolution du pourcentage du cancer du sein,
en fonction de I'dge, chez des femmes porteuses de
I"alléle normal et des femmes porteuses de 1'alléle
mutant du géne BRCAL. 0% T

1) Comparez le pourcentage du cancer du sein chez
les femmes (document 1) en mettant en évidence
la relation entre le géne BRCALI et le cancer du e i o e A annbOs

sein chez la femme. 0% i t + t >
30 40 so 60 70 80

Femmes porteuses d’alléle

mutant du Te BRCAL

Femmes porteuses dalléle
normal du géne BRCA1

Le géne BRCAI contrdle la synthése d’une protéine « BRCA1 » intervenant dans la réparation de I'’ADN.
Le document 2 montre le mécanisme menant au cancer du sein chez la femme sous 'effet des rayons X et ultraviolets.

Documenl 2 Allele mutant N Prolifération aléatoire des
du geneBR(‘—\l cellules mammaires et
Rnyu:ls Xou ﬂ apparition du cancer du sein
Pas de réparation de I'’ADN
ADN intact R“P““E des 7] L P | ———> Prolifération normale
brins d’ADN du géne BRCALI des cellules mammaires
Réparation de I’ADN

2) En vous basant sur les données du document 2, expliquez I’ évolution de pourcentage du cancer du sein
enregistrée dans le document 1 chez des femmes porteuses de 1'alléle mutant du géne BRCAL.

Le document 3 montre une partie du brin transcrit des deux alléles normal et mutant du géne responsable de la synthése
de la protéine BRCA. Le document 4 présente un extrait du code génétique.

Numéro des triplets : 368 369 370 371 372 373 374 375
Une partie de I’alléle normal BRCAI : CTT CTA CAA GGA ACC TAT TGT GAT TT...
Document 3 | {;p6 partie de I'alléle mutant BRCAI : CTT CTA CAA GGA ACC TAT TTG ATT T...

Sens de lecture

Acide's Trp Stop | Leu Pro Ile Thr Asn Glu Asp Val
aminés

uuA
uuG | CCu ACU GuUu
Document 4| | So: | 55 g:‘é cuu | cce igg ACC | AAU | GAA | GaU | Guc
UGA CucC | cca AUA ACA | AAC | GAG | GAC | GUA
CUA | CCG ACG GUG

CUG
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3) En vous basant sur les documents 3 et 4, déterminez la séquence d’acides aminés de la protéine BRCA1
correspondante a 1'alléle normal et & 1’alléle mutant.
4) A partir de ce qui précéde, expliquez ['origine génétique du cancer du sein chez la femme.

®  Sujet 12 : Examen national 2019, SP, session de rattrapage.

Pour expliquer "absence de pilosité chez les mammiféres, on propose 1'étude de ’alopécie totale (absence totale de poils)
chez les souris. Ce phénotype résulte de I’incapacité du follicule pileux 4 initier son propre renouvellement cyclique aprés
une apparence normale du premier poil.

Le maintien du cycle des follicules pileux fait intervenir une protéine structurale et régulatrice nommée HR qui se localise
dans le noyau et régule la synchronisation de la différenciation des cellules épithéliales dans les follicules pileux et leur
renouvellement cyclique.

Le document 1 suivant, présente les phases du cycle pileux chez une souris normale (Figure a) et une souris hairless
(Figure b) et les résultats d'une étude moléculaire de la taille et la quantité de la protéine HR chez les deux souris (Figure

c).

Figure a : Souris normale : | Document 1

Phase 1 : formation continue Phase 3 : Régénération du
du poil a partir du follicule qui follicule et Chgme du poil
s’allonge dans le derme. du poil. | l o

/ A A A

Protéine HR normale

Phase 2 : dégradation
du follicule et régression — 5

/

Perturbation de H
I’organisation des E
cellules épithéliales, !
rupture des follicules E

Apparence normale du
premier poil (ler cycle Désintégrati
—_

Malformations :
dilatation des follicules

E étapes de la figure a) 7 dermiques.

pilaire normal selon les | on du poil et formation des kystes
pileux et I'apparition de
X rides cutanées
| Protéine HR normale
| Fignrec: :
i Taille de la protéine HR Quantité de la protéine HR E
! Souris normale Normale Normale i
i Souris hairless Normale Elevée !
1) Envous basant sur ce document, comparez les données de la souris normale 4 celles de la souris hairless, puis

déduisez la relation protéine-caractére.

La synthése de la protéine HR est controlée par un géne a deux alléles. Le document 2 présente un trongon du brin non
transcrit de 1’alléle normal chez une souris normale et un trongon du brin non transcrit de I"alléle mutant chez une souris
hairless. Le document 3 présente un extrait du tableau du code génétique.

Dociiment 2 Sens de lecture
Numeéro du triplet : 957 958 959 960 961 962 963
Troncon de I’alléle normal (brin non transcrit) : GCC CAC CAA GGG AAA CTC AAC
Troncon de I’alléle mutant (brin non transcrit) : GCC CAC CAA TGG AAA CTC AAC

GGU cuu GCU | y54 | C€GU

Codon | GGC | CAA [AAA | CAU | - [CUC |AAU |GCC |, |CGC

GGA | CAG | AAG | CAC CUA | AAC [GCA | ;. | CGA

[ Document 3 | GGG cuG 6CG cG6
Acides ’ Non

atiiins Gly Gln Lys His Tip Leu Asn Ala Shiis Arg
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2) En utilisant les données du document 2 et 3, déterminez la séquence d"ARNm et la séquence des acides aminés
correspondante a chaque trongon du géne controlant la synthése de la protéine HR chez les deux souris étudiées et
expliquez I"apparition du caractére hairless chez les souris.

®  Sujet 13 : Examen national 2019, SVT, session normale.

La neurofibromatose de type | est une maladie héréditaire. Parmi les symptomes de cette maladie : apparition de taches
légérement pigmentées au niveau de la peau avec possibilité de formation de certaines tumeurs bénignes, des
neurofibromes et des malformations de squelette.

Pour déterminer I’origine génétique de cette maladie, on propose les données suivantes :

* Donnée 1 : La neurofibromatose de type 1 est associée a une protéine qui porte le nom de Neurofibrominel qu’on
symbolise par (NF1). Cette protéine contréle I’activité d une autre protéine nommée RAS qui intervient dans la
régulation de la division et de la multiplication cellulaire.

La protéine NF1 se trouve sous deux formes, une normale et I’autre anormale. Les deux figures a et b du document 1,
représentent la relation entre la protéine NF1, I’activité de la protéine RAS et la nature de la division cellulaire, chez une
personne saine (figure a) et chez une personne atteinte de la maladie (figure b).

Facteur de Facteur de
crmssance\.. Récepteur cronssance‘.. Récepteur
Membrane cytoplasmique ][ Membrane cytoplasmique
Cytoplasme

() Cytoplasme (4
() (o) (23
©

u e y e i _NF1 anormale
. NF1normale: Division cellulaire’ = = === ==~
Division cellulaire normale anarchique

Personne saine
(Phénotype normal)

Personne atteinte de la neurofibromatose 1

FiE;re a (Phénotype anormal) Figure a
RAS i : RAS inactive ; RAS a:RAS activ ; @:Activarinn 5 O: Inactivation
| Document 1 |

1) En exploitant le document 1, comparez |"effet de la NF1 sur la protéine RAS chez la personne saine et chez la
personne malade, puis montrez la relation protéine — caractére.

* Donnée 2 : La synthése de la protéine NF lest controlée par un géne appelé (NF1) qui existe sous deux formes
alléliques. Le document 2 présente un fragment de 1’alléle normal (brin transcrit) chez un sujet sain et un fragment
de I'alléle anormal (brin transcrit) chez un sujet atteint de la neurofibromatose de type 1. Le document 3 présente
un extrait du tableau du code génétique.

Document 2 Sens de lecture

Numeéro du triplet ; 6531 6532 6533 6534 6535 6536
Fragment de l'alléle normal : AAA - ACG - AAA - CTG - TAG - GAA
Fragment de l'alléle anormal : AAA - ACG - AAC - TGT - AGG - AAC

-

UAA ucu ACA AUU GAU CuUuU UGU uuu
Codons

’m i . UAG uce ACG AUC GAC uuG uGC uuc
— || Acides aminés Stop Ser Thr Ile ac.Asp | Leu Cys Phe

2) En vous basant sur les documents 2 et 3, donnez les séquences d’ARNm et des acides aminés correspondants a
I’alléle normal et a I’alléle anormal, puis expliquez |’origine génétique de la neurofibromatose de type 1.
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L Sujet 14 : Examen national 2019, SVT, session de rattrapage.

La broncho-pneumopathie obstructive chronique (BPOC) est une maladie caractérisée par la dilatation des alvéoles sous
I’action des protéases secrétées par les globules blancs, créant ainsi des bulles appelées emphyséme, ce qui expose les
poumons aux infections.

Des chercheurs ont établis la relation entre cette maladie et une protéine : I'a antitrypsine (AAT). Cette protéine protége
les poumons contre 1’action lytique de certaines protéases.

Le document 1 présente certains parameétres lies a cette maladie chez un sujet sain et un sujet malade.

£ Concentration i )
Paramétres d"AAT g/l Les protéases Etat des alvéoles | Etat des poumons
Sujet sain 09-21 Taux normal Normale Normal
Document 1 Sujet malade <03 Taux élevé Fragilise Emphyséme

1) Comparez les parametres étudiés entre le sujet malade et le sujet sain, puis établissez la relation entre la protéine
AAT et la maladie.

La synthése d”AAT est contrdlée par le géne SERPINAL. Le document 2 présente deux fragments d’alléles
(Brins non transerits), I'un normal et I’autre responsable de la maladie. Le document 3 présente un extrait du tableau du
code génétique.

Sens de lecture

Numéro des nucléotides : 75304 75404 = 75504
Fragment non transcrit de I"alléle normal : ACC - AAT - ATC - TTC - TTC - TCC - CCA
Fragment non transcrit de I"alléle responsable de la maladie : ACC - AAT - ATC - TTC - TCC - CCA

Ciiing UAA | AAC ACU iI[}TET uuc CCA ucc GGG
Document 3 UAG | AAU | ACC AUA Uuu | CCU UcA GGC
Acides aminés Stop Asn Thr Ile Phe Pro Ser Gly

2) En vous basant sur les documents 2 et 3, donnez les séquences d’ARNm et d"acides aminés correspondantes au
fragment de I"alléle normal et au fragment de I’alléle responsable de la maladie. puis expliquez I’origine génétique
de la maladie.

. Sujet 15 : Examen national 2020, SP, session normale.

Les moustiques Culex pipiens transmettent, par leurs piqures, de nombreuses maladies (filariose, fiévre du Nil...), ils
deviennent actuellement résistants aux insecticides a base de carbamates. Pour expliquer I’origine de cette résistance on
propose les données suivantes :

L'acétylcholinestérase (AChE) est une enzyme qui hydrolyse 1'acétylcholine au niveau des synapses cholinergiques.
Cette dégradation est indispensable au bon fonctionnement du systéme nerveux des insectes. Les carbamates agissent au
niveau des insectes en inhibant ["activité de I'acétylcholinestérase.

Le document 1 présente la réaction enzymatique de I’acétylcholinestérase (figure a) et I'action du carbamate sur le site
actif de cette enzyme spécifique a la fixation de I’acétylcholine (figure b).

1) En vous basant sur le document 1, décrivez le mode d’action de I’acétylcholinestérase et I’effet du carbamate sur
cette enzyme.
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Carbamate {Figure b

Remarque : I'acétylcholine est un neurotransmetteur qui assure la transmission de 1"influx
m | merveux au niveau des synapses.

Chez les moustiques Culex pipiens, la synthése de I’acétylcholinestérase est controlée par un géne ayant deux alléles
différents. Les moustiques résistants (souche R) possédent deux alléles mutés (alléles Ace-R) alors que les moustiques
sensibles (souche S) possédent deux alléles sauvages (alléles Ace-S).

Le document 2 présente les résultats des études de I'action d’un insecticide 4 base de carbamates sur les deux souches de
moustiques, la figure (a) présente des mesures de I"activité de [’acétylcholinestérase de chaque souche en fonction de la
concentration en insecticide, a base de carbamates, appliqué. La figure (b) montre le taux de mortalité de chaque souche
en fonction de la concentration en insecticide applique.

E’.e.a_.i Concentration ‘lﬂl]:lmI et e o) 7 if_"ﬂ"_l:
de 'insecticide | 0 |10? [ 1 f
enmgL? “Souche § J
i
Activité de S "sauvages" 97 8 0 kspl /
l'acétylcholinestérase Souche R—p -
oo (‘? R "mutants” 2 |32 |2 i
/
3 { + 4 -+ L 4
0,1 1 10 10% 10° 10*
D gt H Concentration en insecticide (mg/L)

2) En exploitant le document 2, montrez la relation entre la mortalité des souches de moustiques S et R et 'activité
de I'acétylcholinestérase, puis proposez une hypothése pour expliquer la résistance des souches R a I'insecticide
utilisé.

Pour vérifier votre hypothése, on propose le document 3 qui donne la séquence nucléotidique d'un fragment de I’alléle

(brin non transcrit) du géne Ace codant pour la synthése de I'acétylcholinestérase chez la souche S et la souche R et le
document 4 qui présente un extrait du code génétique.

Document 3 Sens de lecture

Numéro des triplets : 243 244 245 246 247 248 249 250 251
Alléle Ace-S de lasouche S: ... ATC TTC GGG GGT GGC TTC TAC TCC GGG...
Alléle Ace-R de la souche R ;... ATC TTC GGG GGT AGC TTC TAC TCC GGG...

GGU | AGU cGU | ccu i
Codons uuA GGC AGC igg uuu UAU CGC ccc Eig
uuG CCA ucu uuc uuc CGA CCA
[_Document 4_ goe | voc | AU ceG | coe | UGA
Acides .
e Leu Gly Ser Ile Phe Tyr Arg Pro Stop

3) En utilisant les données des documents 3 et 4, déterminez I'ARNm et la séquence des acides aminés
correspondante a chaque fragment du géne Ace chez les deux souches S et R et vérifiez votre hypothése en mettant
en évidence la relation caractére — géne.
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*  Sujet 16 : Examen national 2020, SP, session de rattrapage.

Le cancer du poumon est une maladie de plus en plus courante, Elle est due 4 I"apparition des cellules cancéreuses qui
finissent par la formation d'une tumeur pulmonaire. La prolifération des cellules pulmonaire est controlée par le géne
EGRF, localisé au niveau du chromosome 7 chez I"'Homme.

Pour comprendre 1'origine de cette maladie on propose les données suivantes :

Le document | présente les résultats de mesure de la vitesse de duplication de I’ADN des cellules normales et des cellules
canceéreuses (Figure a) et de dénombrement des cellules normales et des cellules cancéreuses aprés leur culture dans les
mémes conditions (Figure b).

""""""""""""""""""""""""" R PR e e e e e e Y
i Quantité d’ADN ! Figurea |

1 synthétisé (U.A) eheic {E g 25 i
: H 2 g :
' H '
1 Cellule cancéreuse " ) i
; 2 h 85 :
: 2= :
| Cellule normale i gEm ;
: Temps Ei E 5 '
! 0 o  (min) HE o > :
; i Z 0 24 4B 72 9 120 i
b eeeeeeeeemememeemememeeeene | Documents | TmCerS ;

1) En exploitant le document 1, proposez une hypothése pour expliquer I’ apparition du cancer de poumon chez
I"'Homme.

Le document 2 présente un fragment du brin transcrit du géne EGFR chez une personne saine et une personne atteinte du
cancer de poumon. Le document 3 présente un extrait du tableau du code génétique.

Document 2

Numéro des triplets :
Fragment du brin transcrit du géne
EGFR d’une personne saine :

Sens de lecture

\ 2 3 4 5 6 7 8

.. CCC GTC GCT ATC AAG GAA TTA AGA...
Fragment du brin transcrit du géne

EGFR d’une personne malade : ... CCC GTC CGC TAT CAA GGA ATT AAG...
CAG UGA: | HEE GUuU GGU uuu AUL CGA | GCG | CcA
Codons | cpp [ UAG | UCG | e | GOA [ gy | AUA | oy | Gou | ccu
Document 3 : UAA ucu GGG AUU >
Ac;d?s Gln | Stop Ser Val Gly Phe Ile Arg Ala Pro
aminés i

2) En vous aidant des documents 2 et 3 :

a) Donnez la séquence de I'’ARNm et la séquence des acides aminés correspondante aux fragments du brin
transcrit du géne EGFR chez la personne saine et la personne malade.

b) Vérifiez I'Hypothése proposée dans votre réponse  la question 1, en déterminant I'origine génétique de la
maladie.

L] Sujet 17 : Examen national 2020, SVT, session normale.

La maladie de Rendu-Osler-Weber (ROW) est une maladie héréditaire. Parmi ses symptomes : des saignements spontanés
de nez, des hémorragies digestives et une atteinte du foie. Ces symptomes sont dus des malformations artérioveineuses
qui entrainent I'absence de réseaux capillaires entre les artéres et les veines.

Pour déterminer [’origine génétique de cette maladie, on propose I'exploitation des données suivantes :

* Donnée 1 : plusieurs facteurs de croissance se lient a des récepteurs membranaires des cellules des vaisseaux
sanguins pour activer I’angiogenése (prolifération des vaisseaux sanguins). Le fonctionnement de ces récepteurs
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nécessite |'intervention d'une protéine nommée « Endogline » constituée de 633 acides aminés. Les recherches ont
montré la relation entre cette protéine et la maladie de ROW. Les figures a et b du document 1, représentent la
relation entre I'Endogline et 1'activité d"un récepteur membranaire qui intervient dans |’angiogenése chez une
personne saine (figure a) et chez une personne atteinte de la maladie de ROW (figure b).

| Facteur de croissance | Figure a | Facteur de croissance | Figure b

! Récepteur rshembranaire |'¢—’i Endogline normale Récepteur membranaire |‘—"[ Endogline anormale
- § 7 ho =g

v 11

Récepteur membranaire Reécepteur membranaire non
fonctionnel fonctionnel
v v
Angiogenése normale | ’ Angiogenése anormale l

| Personne saine 'mm | Personne atteinte de la maladie de ROW |

1} En exploitant le document |, montrez la relation protéine — caractére.

* Donnée 2 : la synthése de I'Endogline est contrélée par un géne appelé (Eng) qui existe sous deux formes
alléliques. Le document 2 présente un fragment de I"alléle normal (brin non transcrit) chez un sujet sain et un
fragment de I’alléle anormal (brin non transcrit) chez un sujet atteint de la maladie de ROW. Le document 3
présente le tableau du code génétique.

Document 2 Sens de lecture
Numéro des nucléotides : 1 2 3 4 5 6 7 8
Fragment de I'alléle normal : ACC - CAC - GTG - GAC - AGC - ATG - GAC - CGC
Fragment de I"alléle anormal : CCC - CAC - ATG - GAC - AGC - ATG - GAC - CGC
Document 3 : Le tableau du code génétique
Deuxiéme lettre
U C A G
UUU| Phénylalanine [UCU UAU Tyrosine UuGu Cystéine | U]
vuc| (Phe)  [UCC|  Serine  |UAC (Tyr) UGC (Cys) C
U|uua . UCA (Ser) UAA _ UGA|Non-sens (Stop) | A
Leucine Non-sens Trvotooh
uuG|  (Lew)  [UCG UAG Stop UGG '“(’T‘?;) e e
CUU CCU CAU Histidine CGU L
o cuc Leucine CCC Proline CAC (H.is) CGC Ajg[nme C @
< CUA (Len) CCA (Pro) CAA Glutamine CGA (Arg) | A E
=| lcuc CCG CAG (Gln) CGG Glg
E AUU . ACU AAU Asparagine AGU Serine | U | E
g| |auc Is"g;:‘;‘“" ACC| i, [AAC (Asn) AGC (Ser) clz
~lalava ACA : AAA AGA | =
s (Thr) Lysine Arginine  —
DG UOCRE aeg AAG (Lys) AGG|  (Arg) G
(Met)
GUU GCU GAU| Acide aspartique |GGU _er_
clGUC|  Valine  [GCC|  Alanine [GAC (Asp) GGC|  Glycine |C|
GUA (Val) GCA (Ala) GAA| Acide glutamique |[GGA (Gly) A
GUG GCG GAG (Glu) GGG G

2) En se basant sur les documents 1, 2 et 3, donnez les séquences d’ARNm et des acides aminés correspondantes aux
fragments de I’alléle normal et de 1’alléle anormal, puis expliquez I"origine génétique de la maladie de ROW.
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*  Sujet 18 : Examen national 2020, SVT, session de rattrapage.

La maladie de Kennedy est une maladie héréditaire rare qui touche les personnes de sexe masculin. Les personnes
atteintes présentent un ensemble de symptomes parmi lesquels une altération du développement des caractéres sexuels
males.

Afin de déterminer I'origine génétique de la maladie de Kennedy, on présente les données suivantes :

* Donnél : les recherches ont montré que cette maladie est associée 4 un récepteur cytoplasmique de nature
protéique qui se lie a des hormones sexuelles (Androgénes) entrainant le développement des caractéres sexuels
males.

Les figures du document 1 illustrent la relation entre les récepteurs des androgénes et le développement des caractéres
sexuels males chez une personne saine (figure a) et chez une personne atteinte de la maladie de Kennedy (figure b).

' Récepteur Figure b
| d’androgénes
I anormal
|

Récepteur
d'androgénes
normal

: Andn‘gigu

Fixation
d’androgéne

Altération du

Développement des
caractéres sexuels miles i
Document 1

développement des
caractéres sexuels méles

1) En se basant sur le document 1, montrez la relation protéine — caractére.

* Donné 2 : La synthése du récepteur des androgénes est contrdlée par un géne appelé AR situé sur le chromosome
X. Le document 2 représente un fragment du géne AR et la séquence des acides aminés correspondante chez un
individu sain (figure a) et chez un individu atteint de la maladie de Kennedy (figure b).

Figure a Document 2

*  Fragment de [’alléle normal du géne AR :
TGG-CAT-TAT-CAA-GTC-GTC-GTC ... Répétition du triplet CAG 15 fois... GTC-GTC-AAG-TCA

Séquence d’acides aminés correspondante :
Ser — Val —Ile — Val - Gln — Gln — Gln ... Répétition de Glutamine 15 fois... Gln — Gln — Phe — Ser

Figure b
*  Fragment de |’alléle mutant du géne AR :
TGG-CAT-TAT-CAA-GTC-GTC-GTC ... Répeétition du triplet CAG 38 fois... GTC-GTC-AAG-TCA

Séquence d’acides aminés correspondante :
Ser—Val —Ile — Val — Gln — Gln — Gln .., Répétition de Glutamine 38 fois... Gln — Gln — Phe — Ser

2) En se basant sur le document 2, comparez les séquences nucléotidiques du géne AR et les séquences des acides
aminés entre ’individu sain et I'individu malade.

3) En se basant sur les documents précédents, expliquez "origine génétique de la maladie de Kennedy.
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L Sujet 19 : Examen national 2021, 5P, session normale.

Afin de déterminer la relation géne caractére, on propose I'étude de I’hémochromatose, une maladie héréditaire, qui
entraine chez "'Homme une accumulation progressive du fer dans le foie, le pancréas et le cceur.

Le fer est un minéral essentiel, implique dans

de nombreuses réactions métaboliques, mais il Ui

devient toxique lorsque sa concentration intestinale Paroi intestinale i Sang Stockage du fer
dépasse les valeurs normales. Les stocks de fer Augmentation du absorbé en excés
sont strictement adaptés aux besoins de Fer alimentaire fer circulant

I’organisme. Cette régulation se fait sous [’effet %0 o2 o —»

de I'hepcidine, une protéine secrétée par le %00 0%s0

foie, au niveau des cellules intestinales -~ Foie
(entérocytes) o s'effectue I'absorption du fer Transporteur §u fer Fem’pm'ne ‘Sécrétion de Ihepcidine
alimentaire. A/

Lysosome

Le document | montre les éléments qui -
interviennent dans cette régulation. §°§ Dégradation de la ferroportine
1) A partir du document 1, décrivez le l Suos’ehymoome
meécanisme de régulation des stocks de
fer an niveau de I’organisme et déduisez o Accumulation du fer dans la
I'effet de I'hepcidine. gog protéine de ferritine

La synthése hépatique de I’hepcidine est s i

déclenchée par la protéine HFE. Cette protéine Dor:ument 1 | Cellule intestinale
est codée par le géne HFE localisé sur le
chromosome 6. Ce géne existe sous deux formes alléliques :

Inhibition du passage du fer

- L’alléle HFE sauvage codant pour une protéine HFE normale qui permet la synthése normale de I'hepcidine chez
une personne saine.

- L’alléle HFE muté codant pour une protéine HFE anormale qui induit la perturbation de la synthése de
I'hepcidine chez une personne atteinte de I"hémochromatose.

Le document 2 présente les séquences nucléotidiques codantes des deux alléles HFE (Brin non transcrit de I’ADN) et le
document 3 donne le tableau du code génétique.

Numeéro du triplet : 278 279 280 281 282 283 284
Allele HFE sauvage : CAG - AGA-TAT - ACG-TGC - CAG-GTG

Dacument 2

Alléle HFE muté : CAG — AGA — TAT — ACG — TAC — CAG - GTG
| Document 3 U C A &
Uou vcu UAU UGU U
Ph Tyr c
B VS P uce| ey [vAC (Tyr) vee| ©9 C
UUA UCA UAA ” UGA|  Stop A
we| ¥ [vce UAG » vcc| @mp) | G
cuu cCcuU CAU - cGU U
cuc cce . CAC CGC ‘ [
Cloua|l @ [cca]l ®9 [caa - cea| “Wo
UG cCG CAG () CGG G
AUU ACU AAU AGU U
A [AUC]  @e  [acc AAC (Asn) acc| O [
AUA aca| ™) [asa . AGA[ A
AUG| (Met) |ACG AAG (@Lys) ace| We ¢
GUU GCU GAU| | oy |CSU U
GUC i GCC GAC - GGC C
Cleual O [Gea| @@ Ga i GGa| ©W i
GUG GCG  [cac| “e®W  Tgee G
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2) En vous basant sur les documents 2 et 3, déterminez la séquence d’acides aminés de la protéine HFE
correspondante a 1'allele HFE sauvage et a 1’alléle HFE muté.

3) En vous basant sur les données précédentes, expliquez ’origine de I'hémochromatose en précisant [a relation
géne caractére.

®  Sujet 20 : Examen national 2021, SP, session de rattrapage.

Les personnes atteintes de la maladie de Wilson souffrent d*une fatigue, d’un amaigrissement, de troubles digestifs, du
Jaunissement, et de troubles hépatiques liés & la régulation du stock de cuivre dans I’organisme, cette régulation fait
intervenir une protéine dite ATP7B. Pour mettre en évidence |’origine génétique de cette maladie on propose les données
suivantes :

Le document 1 montre le trajet du cuivre en excés dans |'organisme chez une personne saine (figure a) et une personne
atteinte de la maladie de Wilson (figure b).

Crgwea | @ ® Cuivredans i Fgweb | TTTTTTR
= la bile | S—— !
| iy ! :
] () 1
I it \
' ® " [ ) |
1 : ' N !
' 0l |
1 [ 0 I
I 0l 1
1 Elimination du E’ R ] s |
1 cuivre aa exces A1 cuive ! : ’. dinlatan ’ 3 Cuivre |
. alimentaire | ' du cuivre alimentaire !
] 3 ™ N [ ] ® I
: Le cuivre se fixe ® ® : : Le cuivre ne se ° b L :
: sur la protéine @. & @. : : fixe pas sur la @ ® L] ‘::. :
I i1 protéine ATPTB |
| e L ] i L L |
! ® it ® I
] (L ]
] 1 ! 1
- Cellule hépatique 84 Celiule hépatique !
| patiq X patiq \_/ -'
1 L (B ]

_______________________ L = P —————— |
Document 1

1) En vous basant sur le document 1, comparez le trajet du cuivre dans la cellule hépatique normale et dans la cellule
hépatique d’une personne atteinte de la maladie de Wilson et déduisez la cause de la maladie de Wilson.

La synthése de la protéine ATP7B est controlée par le géne ATP7B localisé sur le chromosome 13. Le document 2
montre la séquence nucléotidique d’un fragment du brin non transcrit du géne ATP7B chez une personne saine et une
personne atteinte par la maladie de Wilson et le document 3 présente le tableau du code génétique.

2) En vous basant sur les documents 2 et 3, déterminez la séquence d'acides aminés de la protéine ATP7Bcorrespondante
4 la personne saine et 4 la personne atteinte.

3) A partir de ce qui précede, expliquez |"origine génétique de la maladie de Wilson.

Numero des triplets : 776 777 778 779 780
L’alléle ATP7B d'une personne saine : .. CTG — GGC — CGG - TGG-CTG ..
L’alléle ATP7B d"une personne atteinte : .. CTG - GGC -~ CTG - TGG - CTG ..

Sens de lecture 2>

Document 2
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| Document 3 U C A G

vuu UCuU UAU UGU U

he T Cys
S TS ®he)  Iee (Ser) |UAC (Iyr) vee| © C
UUA UCA UAA ” UGA|  Stop A
we| T [uce UAG » vGG| @mp | G
cuu ccu CAU - CGU U
o lewel ccel CAC CGC _ C
coa| W [eea| ®9 |caa - cca| W A
UG cCG CAG (Gin) CGG G
AUU ACU AAU " AGU "y U
o lAtc| @ [acc - [aac kdsn) acc| O [
AUA aca| @0 L N AGA[ A
AUG| (Met) |AcG AAG (Lys) acc| @ G
GUU GCU GAUI ™\ wpy [ SCU U
GUC Gee GAC 3 GGC C

G al Al Gl
cual] VO [Gca| Y [Gaa F— cca| ©W A
GUG GCG Gag| W  IGee G

L] Sujet 21 : Examen national 2021, SVT, session normale.

La maladie de Tay-Sachs est une maladie héréditaire neurodégénérative dont 1'une des formes se déclare vers 'dge de 243
ans. Parmi ses principaux symptomes : la perte de la motricité, des crisesd'épilepsie, des troubles de I'équilibre, une
hypersensibilité au bruit, un retard mental et parfois une diminution de la vision. Les enfants atteints par cette maladie décedent
généralement vers 1'dge de 5 ans. Afin de comprendre I'origine génétique de cette maladie, on propose les données suivantes :

* Donnée | : Des recherches ont lié cette maladie a I'absence de "activité de I’enzyme Hexosaminidase A (HEX-A)
au niveau des vésicules cytoplasmiques nommées « lysosomes ». Dans le cas normal, cette enzyme assure la
dégradation d'une substance appelée Ganglioside2 (GM2). Dans le cas anormal ’accumulation du GM2 dans les
lysosomes devient toxique pour les cellules nerveuseset entraine leur dégénérescence. Le document | présente le
devenir du Ganglioside GM2 dans les cellules nerveuses et |'aspect de ces cellules chez un individu sain et chez un
individu atteint.

Niveau des cellules Niveau des

Niras davnsliciley (Cellules nerveuses) individus

’m‘:f.if.;‘,n, ’ @@ |

ndividisaz. |

m&a |
Glngll.omrle G B" ide C r‘ |
_Gm2 GM3 GNA

HEX-A
non fonctionnelle A@ﬁ %ﬁ

Individu atteint de
Tay-Sachs
Ganglioside GM2 Accumulation de Er PE—
Ganglioside GM2 ki | Document 1

1) Ense basant sur le document 1, montrer la relation protéine - caractére.

* Donnée 2 : La synthése de l'enzyme HEX-A est controlée par le géne HEX-A qui peut se présenter sous deux formes
alléliques : I'alléle normal responsable de la synthése de l'enzyme HEX-A fonctionnelle et I"alléle anormal
responsable de la synthése de I'enzyme HEX-A non fonctionnelle. Le document 2 présente un fragment du brin
d’ADN non transcrit pour chacun des deux alléles. Le document 3 présente le tableau du code génétique.
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Numéro des nucléotides : 1270 Sens de lecture : 1290 Document 2|
Fragment de I'alléle normal : CGT ATA TCC TAT GCC CCT GAC
Fragment de I'alléle anormal : CGT ATA TCT ATC CTA TGC CCC TGA C
| pocument 3 U C A G
uuu UCU UAU UGU U
o [ove P10 [Tec| ey [UAC (Tyn) vee| ©9 C
" (oA UCA UAA UGA Stop A
= (Leu) & Stop z
UUG UCcG UAG UGG | (Trp) G
CUU CCU CAU CGU U
Ccuc CCC CAC s CGC C
€ [cua] ™9 [cca| ® [caa cca| “W® [4
cuG CCG CAG {Gln) CGG G
AUU ACU AAU hm) AGU Ser) U
" AUC (Tle) ACC (Thr) AAC AGC C
AUA ACA AAA AGA A
AUG| (Met) |ACG AAG (Lys) acG| W9 g
GUU GCU GAU GGU U
(Ac-asp)
G GUC (Va1 GCC (Ala) GAC GGC (Gly) C
GUA GCA GAA (Ac-glu) GGA : A
GUG GCG GAG GGG G

2) En se basant sur les documents 2 et 3, déterminer la séquence d’ARNm et la chaine peptidique qui correspondent a
chacun des deux alleles, puis expliquer I'origine génétique de la maladie.

e Sujet 22 : Examen national 2021, SVT, session de rattrapage.

La glycogénose de type V est une maladie héréditaire liée a un trouble du métabolisme des glucides au niveau des
muscles squelettiques qui conduit a une myopathie. Parmi ses symptomes : des douleurs musculaires graves
(myalgies) dans les premieres minutes de l'effort avec une faiblesse musculaire et des crampes. Pour comprendre
l'origine génétique de cette maladie, on propose les données suivantes :

% Donnée 1 : Des chercheurs ont identifié une enzyme appelée « Myophosphorylase » qui intervient dans
I'hydrolyse du glycogéne musculaire en glucose 6-phosphate, premier métabolite de la glycolyse.

Le document 1 représente la relation entre la quantité de la Myophosphorylase active et I'état de santé du sujet.

Fibres musculaires & Régénération normale

charge normale en » d'ATP dés le début de w Sujet sain
L= 1

I"effort musculaire
| Document 1
Quantité de la Fibres musculaires Régénération faible

Myophosphorylase : surchargée en d'ATP dés le début de » Sujet atteint
active 1UA glycogéne I'effort musculaire

Quantité de la
Myophosphorylase L
active 34UA glycogéne

1) A partir du document 1, montrer la relation protéine - caractére.

* Donnée 2 : La Myophosphorylase est codée par un géne appelé « PYGM » qui existe sous plusieurs formes
alléliques.

Le document 2 présente un fragment du brin non transerit pour chacun des deux alléles normal et anormal. Le
document 3 présente le tableau du code génétique.
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| Numéro des nucléotides : 2119 Sens de lecture : 2 2139 Document 2
& + '

Fragment de I'alléle normal : ... GAA AAC TTC TTC ATC TTIT GGC...
Fragment de I’alléle anormal : ... GAA AAC TTC ATC TIT GGC ...

| Document 3 U C A G

UuU UcuU UAU UGU U

. [me ®h9)  [wee| ey [UAC ay vec| M ¢

U [voa . UCA TAA . TGA Stop A
we| @ [yce UAG P UGG | (Trp) G
cuU ccu CAU - CGU U
cucC ccc CAC CcGC C

€ [cua (Lew) CCA (®Bro)  Can - CGA (arg) A
cUG cCG CAG () CGG G
AUU ACU AAU (Asn) AGU (Ser) u

. [Auc (1) acc| .. [aac ; AGC C
AUA ACA AAA o AGA — A
AUG | (Me) | ACG AAG ) aGG | W G
GUU GCU GAU — GGU U
; '[ . 3 . y - = oy

o [O€] oy [SS€] o [CAC GGC py C
GUA GCA GAA — GGA A
GUG GCG GAG GGG G

2) En se basant sur les documents 2 et 3 :

a. Donner la séquence d’ARNm et la séquence d'acides aminés correspondantes a chacun des deux fragments
d’allele d'alléles normal et anormal.
b. Expliquer l'origine génétique de la glycogénose de type V.

. Sujet 23 : Examen national 2022, SP et SVT, session normale.

Dans le cadre de I’étude de I’expression et de la transmission de I'information génétique, on présente les données
suivantes :

L’anémie de Blackfan-Diamont est une maladie héréditaire rare, caractérisée particuliérement par un manque important
en globules rouges et en hémoglobine contenue dans ces cellules. Elle est caractérisée aussi par une faiblesse musculaire
et des problémes cardiaques et respiratoires.

Afin de déterminer I’origine génétique de cette maladie, on propose les données suivantes :

* Donnée 1 : On mesure la quantité des grandes sous-unités et celle des petites sous unités des ribosomes chez un
individu sain et chez un individu malade. La figure (a) du document | donne les résultats obtenus. La figure (b)
montre I’intervention des ribosomes au cours de la synthése de I'hémoglobine au niveau des cellules précurseurs
des globules rouges chez un individu sain et chez un individu malade.

Quantité des sous-unités des T I
rnbosomes (TTA) OO hémoglobine df’ @ﬂ
: e® \ 0009 Di— 3,4

(&) 8 Individu sain

Cuaniité normale
d'hémoglobine

@ O R\m de I'hémoglobine
eleYe) &
‘;; ool —-%

o (=) Quantité fable
Individu malade d’hémoglobine

Individu sain Individu malade

B Grandes sous-unités du nibosome

E ] Petites sous-unités du ribosome @ Petite sousamité du ribosome
H
H

@ Grande sous-unité du ribosome Figure (b) |
Document 1 | """""""" igure (a) | <as A AR | g
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I}‘ En vous basant sur la figure (a) du document 1, comparez la quantité des petites sous unités a celle des grandes
sous-unités des ribosomes chez I'individu sain puis chez I'individu malade. Expliquez a partir de la figure (b), le
mangue en hémoglobine observé chez I'individu malade.

* Donnée 2 : Les analyses ont montré que les cellules précurseurs des globules rouges chez les personnes malades
présentent un déficit dans la production de la protéine RSP19 nécessaire & la formation des petites sous-unités
ribosomiques. Les chercheurs ont identifié le géne codant pour cette protéine. Le document 2 présente un fragment
du brin non transcrit de 1’alléle normal et un autre de 1’alléle anormal responsable de la maladie. Le document 3
présente un extrait du code génétique.

Numéros des triplets : 1L 15 20
Fragment non transcrit >

de "alléle normal CAGCAGGAGTTCGTCAGAGCCCTAAGAAGA

Fragment non transcrit CAGCAGGAGTTCTTICAGAGCCCGAAGAAGA
de I'alléle anormal — Sens de lecure —

{ Document 2

CGA | AUA | CAA | CUU | GCU | GUU GAA uuu
AGA | AUU | CAG | CUA | GCC | GUC GAG uuc

Acides r
| Document 3 | Ainiinis Arg Ile Gln Leu Ala Val | Ac.glu Phe

2) En vous basant sur les documents 2 et 3, donnez les séquences d’ARNm et des acides aminés correspondant aux
fragments de I'alléle normal et de |"alléle anormal, puis montrez la relation géne — protéine — caractére.

Codons

e Sujet 24 : Examen national 2022, SP et SVT, session de rattrapage.

Dans le cadre de I’étude de I'expression et de la transmission de I'information génétique, on présente les données
suivantes :

La mélanine est le pigment a |’origine de la couleur des cheveux. Elle est produite par les mélanocytes situés a la base du
cheveu a partir de I’acide aminé « Tyrosine ». Il existe deux types de mélanine : I’eumélanine brun noirtre et la
phéomélanine jaune orangée. Les chercheurs ont établi la relation entre la coloration des cheveux et une protéine
membranaire MCR1 (un récepteur) des mélanocytes. Ce récepteur est activé par une hormone appelée MSH.

Le document 1 présente la relation entre 1’état de cette protéine et la coloration des cheveux.

. Affinité entre -
Protéme MCR1 I’hormone MSH Protéine MCRI | Y7 Pas d’affinité entre
nonuale | et MCR1 normal anonmuale > I'honnone MSH et
N \‘é MCR1 anormal
(7 “ N\
® 5:1 Eiiriclanine S Eumélanine
Dopaquinone Dopaquinone
Phéomélaning 1‘ Phéomeélanine
Dopa Dopa
L Tyrosine L Tyvrosine
Mélanocyte d’un sujet a cheveux bruns  Mélanocyte d'un sujet a cheveux roux
@ Activation (g Protéine MCR1 normale UProtéine MCR lanormale

(@) Absence  w Honmone MSH

- Document 1
= d’activation

1) En exploitant les données du document 1, montrez la relation : caraciére « couleur des cheveux » - protéine.

La synthése de la protéine MCR.1 est controlée par un géne qui porte le méme nom (MCRI).

wiw. yousvi.com 39 Prof Y. ALANDALOUSSI




T

‘f% Je prépare mon baccalauréat en sciences de la vie et de la terre

Le document 2 présente deux fragments des brins transcrits de deux alléles MCRI : I'un sauvage responsable de la
couleur brune des cheveux et I’autre muté responsable de la couleur rousse.
Le document 3 présente un extrait du code génétique.

1 2 3 4 5 6 7
- AGC ATA GCT TAA GGT ACA TCG ...
- AGC ATA GCT TGA GGT ACA TCG ...

Numeéros de Triplets
Fragment de 'alléle sauvage :

Fragment de I’allele muté :

Doc 2
Codotié CGA UGu AGC CCA UAU AUU ACU
i CGG UGC ucaG cCcG UAC AUC ACA
Iﬁ] Acides aminées | Arg Cys Sér Pro Tyr Ile Thr

2) En vous basant sur les documents 2 et 3, donnez les séquences d’ARNm et des acides aminés correspondant a
chacun des fragments des deux alléles MCR1 sauvage et muté, puis expliquez |'origine génétique de la différence
de la coloration des cheveux.
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Eléments de correction : Nature et mécanisme de ’expression du matériel génétique |

Premiére partie : restitution des connaissances :

Sujet 1

Question Les éléments de réponse Note

Alléle : une séquence nucléotidique qui représente 1"une des formes que peut avoir un géne.
1 Mutation : est une modification aléatoire de la séquence de la molécule d’ADN qui peut
toucher un ou plusieurs nucléotides.

a-  Au cours de 'anaphase I de la méiose : chromosomes a deux chromatides — séparation
des chromosomes homologues sans clivage du centromeére.

b- Au cours de 'anaphase de la mitose : chromosomes a un seule chromatide — clivage du
centromére et séparation des chromatides.

Nom du phénoméne : La traduction.
114 Nom correspondant a chaque étape :

Etape | : initiation : Etape 2 : élongation ; Etape 3 : terminaison.

Sujet 2
Question Les éléments de réponse Note
a- Meéiose : Succession de deux divisions cellulaires, une division réductionnelle
suivie d'une division équationnelle aboutissant a la formation de quatre cellules
I haploides a partir d'une cellule mére diploides. ............cccoiviiiiiiiiiiiiiiiiinn.

b- Anomalie chromosomique : Modification du nombre ou de la structure des
chromosomes on'des dBUX. ... it raiii i o sisiss s as s

11 (L.b) H (2.d) H (3.b) 5 (4.d)
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Deuxiéme partie : Raisonnement scientifique et communication écrite et graphique

Sujet 1

Question

Les €éléments de réponse

Note

Comparaison :

- Contrairement a la souche sauvage, chez la souche mutante la concentration des
antibiotiques macrolides dans le milieu extérieur est supérieure a sa concentration dans le
milieu intérieur.

- La souche mutante contient une quantité de protéine MexAB-OprM plus grande que celle
présente chez la souche sauvage.

Interprétation :
La résistance aux macrolides chez la souche mutante est liée a la concentration élevée de la
protéine MexAB-OprM qui assure I'expulsion des macrolides hors des bactéries concernées.

- Séquence d’acides aminés correspondante a la partie du géne codant Ia synthése de la
protéine Mex-R chez la souche sauvage :

ARNm : CAUGCG GAA GCC AUC AUG UCA UGC GUG
Séquence d'acides aminés : His — Ala — Glu— Ala— Ile — Met — Ser — Cys — Val

= Séquence d’acides aminés correspondante a la partie du géne codant la synthése de la
protéine Mex-R chez la souche mutante :

ARNm: CAUGCG GAA GCC AUC AUG UCA UGA GUG
Séquence d’acides aminés : His — Ala — Glu — Ala — Ile — Met — Ser

Explication :

La résistance aux macrolides est due a une mutation de substitution de G par T au niveau du
triplet 114 du brin transcrit de I’ADN — apparition d'un codon non-sens (stop) UGA au
niveau de I'ARNm — synthése d'une protéine Mex-R courte et inefficace — absence de
I"inhibition de la synthése de la protéine

MexAB-OprM — production d'une grande quantité de la protéine MexAB-OprM — expulsion
excessive des macrolides hors de la bactérie — souche bactérienne mutante résistante.

Sujet 2

Question

Les €léments de réponse

Note

Chez I'individu sain :

ARNm :
Séquence peptidique :

Chez I'individu malade :
ARNm:
Sequence peptidique :

GCG UCG GGG AAG CUC AUG
Ala -Ser-Gly-Lys- Leu-Met

GCG UCG GUG AAG CUC AUG
Ala-Ser- Val - Lys - Leu - Met

La relation géne-protéine-caractére :

- Mutation par substitution du deuxiéme nucléotide (C) du triplet numéro 23 par le
nucléotide (A) au niveau de 1’alléle codant pour la rhodopsine.

- Substitution de 1'acide aminé Gly par I'acide aminé Val (en position 23) donnant
naissance & une protéine modifiée.

- Protéine non fonctionnelle 4 'origine de la maladie.
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Sujet 3
Question Les €éléments de réponse Note

Comparaison :
- La quantité du fer absorbée au niveau intestinal chez I'individu malade est supérieure 4 celle
absorbée chez I'individu sain.
- La quantité du fer emmagasinée dans les organes chez |’individu malade est supérieure a

1 celle emmagasinée chez I'individu sain.
Mise en évidence de la relation protéine-caractére :
En présence d'une Hepcidine anormale, la quantité du fer absorbée au niveau intestinal et celle
emmagasinée dans les organes sont trés importantes ce qui est a Iorigine des différents
symptémes caractéristiques de la maladie.
Chez I'individu sain :
Séquence d’ARNm : UAU GCA CGG UCC ACC
Séquence peptidique : Tyr- Ala - Arg- Ser- Thr
Chez I'individu malade :

2 Séquence d'ARNm : UAU GCA UGG UCC ACC
Séquence peptidique : Tyr- Ala- Trp- Ser- Thr
Mise en évidence de la relation géne protéine :
Mutation au niveau de I’ADN par substitution du nucléotide 1066 (G) par le nucléotide (A) —
remplacement de I’acide aminé Arg par ’acide aminé Trp au niveau de la séquence peptidique
— Hepcidine anormale.

Sujet 4
Question Les éléments de réponse Note

Brin d’ARNm correspondant i la partie de I’alléle codant la synthése du pigment

1 eumélanine : CAG CCC ACC AUC UAC CGC ACC AGC AGC CUG
Séquence d’acides aminés : Gln - Pro - Thr - Ile - Tyr - Arg - Thr - Ser - Ser - Leu
Emplacement et le nombre des nucléotides perdus par délétion :
Délétion de sept nucléotides : les six nucléotides des triplets 228 et 229 avec le premier
nucléotide du triplet 230 « TAG ATG G » du brin transcrit d’ADN (ou ATC

2 TAC C du brin non transcrit).
Relation caractére géne :
Mutation par délétion de sept nucléotides — changement de la séquence nucléotidique de
1'alléle codant la synthése du pigment d’eumeélanine — synthése d’un nouveau pigment (le
phéomélanine) — apparition du plumage tacheté rouge jaune (changement du phénotype).

VOUSYE.COm 43 Prof

Yaussef

ALANDALOUSSI




Je prépare mon baccalauréat en sciences de la vie et de la terre

Y

Sujet 5

Question

Les éléments de réponse

Note

» Transfert d'une plantule de féve d’un milieu normal & un milieu riche en thymidine
radioactive — insertion de la thymidine dans I’ADN au cours de sa réplication — obtention
de molécules d’ADN ayant un brin radioactif — les deux chromatides des chromosomes
meétaphasiques sont radioactifs.

« Transfert de la plantule de féve précédente dans un milieu normal non radioactive —
insertion de la thymidine non radioactive dans I'’ADN au cours de sa réplication —
obtention de 2 types de molécule d’ADN, I"une dont un brin est radioactif, 'autre avec les
deux brins non radioactifs — 1'un des deux chromatides de chaque chromosome
meétaphasique est radioactif.

Brin d’ADN
radioactif : "

s Schéma de la duplication de I'ADN.
Brin d’ADN non
' radioactif : ~ s

=&
=&

Génération Gy

XXXX

Génération Go Génération G2

Séquence d’acides aminés correspondante i la partie du géne codant la synthése de Ia
protéine ERCC3 chez I’individu sain :

ARNm : CCA ACU UGU GAU AAC UGC
Séquence d'acides aminés : Pro— Thr — Cys — Asp— Asn — Cys
Séquence d’acides aminés correspondante a la partie du géne codant Ia synthése de la

protéine ERCC3 chez I’individu atteint de XPB :

ARNm : CCA AUU GUG AUA ACU GCA
Séquence d’acides aminés : Pro— Ile — Val —Ile — Thr— Ala

Explication :

Mutation par délétion du nucléotide G au niveau du triplet 67 du brin transcrit de ’ADN
(délétion du nucléotide C au niveau du brin non transcrit transcrit de I’ ADN) — synthése d’une
protéine ERCC3 inefficace — ERCC3 incapable de réparer les erreurs au niveau de I'ADN —
apparition de la maladie XPB.

Sujet 6

Question

Les éléments de réponse

Note

- Origine des symptomes de la maladie :

Protéine CFTR anormale — ne s'intégre pas dans la membrane des cellules épithéliales — pas
de sortie de CI' — accumulation de mucus visqueux difficile a évacuer — apparition des
symptomes de la maladie.
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- La relation protéine-caractére :

Protéine CFTR normale — sujet 4 phénotype normale.

Protéine CFTR anormale — sujet atteint de la mucoviscidose.

= Tout changement de la protéine conduit a un changement au niveau du phénotype du
caractére.

- Séquence de I'ARNm :
Le sujet sain : AAU— AUC — AUC - UUU - GGU - GUU - UCC
Le sujet malade : AAU — AUC - AUC - GGU - GUU - UCC

- Séquence d'acides aminés :
Le sujet sain : Asn — Ile — Ile — Phe — Gly — Val — Ser
Le sujet malade : Asn—Ile - ile — Gly — Val - Ser

- Explication de I'origine génétique de la maladie :
Mutation par délétion du triplet nucléotidique AAA numéro 508 — synthése de protéine CFTR
anormale — apparition de la maladie de mucoviscidose.

Sujet 7

Question

Les €éléments de réponse

Note

- Description des résultats :

Au début de |’expérience, le volume de la tumeur était 0,4 cm’, ce volume diminue
progressivement, suite & I'activation du géne p353, pour atteindre 0 ,04 cm® aprés 12 jours et
0,02 cm’® aprés 18 jours jusqu’a ce qu’il disparaisse complétement aprés 28 jours.

- Déduction :
La tumeur apparait en présence du géne p53 inactif, et disparait suite a I’activation de ce géne.
Donc le géne p53 intervient dans I’élimination de la tumeur.

- Relation entre la protéine p53 et le phénotype cellulaire :

*  ler cas : protéine p53 fonctionnelle interrompe la division cellulaire (en cas
d’endommagement d’ADN) jusqu’a ce que I’ADN soit réparé, puis la division cellulaire
devient normale.

* 2¢éme cas : protéine p53 non fonctionnelle incapable d’interrompre la division cellulaire
(en cas d’endommagement d”ADN) et les cellules, ayant I'ADN non réparé, entament
des divisions anarchiques aboutissant & la formation de tumeur.

- Relation protéine caractére :

Protéine p53 fonctionnelle — division cellulaire normale

Protéine p53 non fonctionnelle — division cellulaire anarchiques (formation de la tumeur) =
tout changement dans 1"état de la protéine induit un changement du phénotype lié a ce caractére
ce qui traduit la relation protéine- caractére.

- L’aliéle normal :
* ARNm: CAC AUG ACG GAG GUU GUG AGG CGC UGC
* Polypeptide : His — Met — Thr — ac.Glu — Val — Val — Arg — Arg — Cys

- L’alléle anormal :
* ARNm: CAC AUG ACG GAG GUU GUG AGG AGC UGC
* Polypeptide : His — Met — Thr - ac.Glu — Val = Val — Arg — Ser - Cys

Cellule normale — mutation du géne p53 (substitution du nucléotide « G » par « T » au début
du triplet 174) — protéine p53 non fonctionnelle — pas de régulation de la division cellulaire
(en cas de dommage) — divisions anarchiques — cellule cancéreuse.
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Sujet 8

Question

Les éléments de réponse

Note

- Chez I'individu sain ’activité de la glucokinase augmente avec I’élévation de la concentration
sanguine du glucose.

- Chez I'individu atteint par MODY-2 |'activité de la glucokinase reste faible méme si la
concentration sanguine du glucose augmente.

Les individus atteints par MODY -2 souffrent d'une diminution de [’activité de la glucokinase
d’oti la faible formation du glycogéne a partir du glucose, ce qui explique I'hyperglycémie
permanente.

Chez 'individu sain :
ARNm :
Séquence d’acides aminés : Val —

GUG GAC GAG AGC UCU GCA
Asp — Glu — Ser — Ser - Ala

Chez 'individu atteint :
ARNm : GUG GAC UAG AGC UCU GCA
Séquence d'acides aminés : Val — Asp

Mutation par substitution de C par A au niveau du triplet 279 du brin codant pour la
glucokinase — Apparition du codon non-sens UAG 4 la place de GAG et arrét de la traduction
—+ synthése d'une séquence d’acides aminés incompléte (glucokinase non fonctionnel) —
Diminution de la formation du glycogéne a partir du glucose et apparition du diabéte de type
MODY-2.

Sujet 9

Question

Les éléments de réponse

Note

- Comparaison :

v" L’aspect du rein : il est normal chez la personne saine alors qu’il est caractérisé par la
formation de kystes chez la personne malade.

v" Le complexe PC1-PC2 : normal chez la personne saine et anormal chez la personne
malade.

¥ Chez la personne saine le flux d’ions Ca™" est normal et I’activité de mTOR est faible
alors que chez la personne malade le flux d’ions Ca™ est faible et ’activité mTOR est
forte.

¥" La prolifération cellulaire est normale chez la personne saine alors qu’elle est
importante chez la personne malade.

- Molécule ’ARNm :
v Chez la personne normale : CGA CUG GUG CUG CGG CGG GGC
v" Chez la personne malade : CGA CUG GUG CGG CGG GGC

- Polypeptide :
¥ Chez la personne normale : Arg - Leu - Val - Leu - Arg - Arg - Gly
v Chez la personne malade : Arg - Leu - Val - Arg - Arg - Gly

- Explication de I’origine génétique de la polykystose rénale :

Mutation au niveau du géne PKD1 suite 4 une délétion de trois nucléotides GAC dans la
position 29076 — synthése de la protéine PC1 anormale — formation de complexe PC1-PC2
anormal — perturbation des divisions des cellules ubulaires du rein — apparition de la
polykystose rénale.
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Sujet 10

Question

Les éléments de réponse

Note

- Modiﬂcaﬂons produites en passant de I’interphase a la prophase :
Au niveau cytoplasmique : migration des centrosomes vers les deux péles opposés de
la cellule, formation du faisceau achromatique...
¥" Au niveau nucléaire : fragmentation de I’enveloppe nucléaire, disparition du nucléole,
condensation de la chromatine en chromosomes individualisés. ..

- Comparaison :

¥" Protéine lamine A : normale chez la personne saine et anormale chez la personne
malade.

v" Disposition des lamines A sur la membrane nucléaire : ordonnée chez la personne
saine et désordonnée chez la personne malade.

¥ Structure du noyau : normale chez la personne saine et déformée chez la personne
malade.

v" Phénotype : division normale des cellules avec réparation et renouvellement des tissus
chez la personne saine et division anormale des cellules avec altération de la
réparation et du renouvellement des tissus chez la personne malade (vieillissement
précoce)

- Relation protéine caractére : toute modification de la protéine (Lamine A) entraine une
modification des caractéres (divisions cellulaires) d’ot la relation protéine caractére.

- Séquences de ’ARNm et des acides aminés correspondant 4 chacun des fragments
des alléles LMINA :
v" Chez le sujet sain :

ARNm : GUG GCC AAG CUU GAG GCA GCC CUA GGU

Peptide : val — Ala — Lys — Leu — Ac.glu — Ala — Ala - leu - Gly

¥ Chez le sujet malade :
ARNm : GGG CCA AGC UUG AGG CAG CCCUAG GU
Peptide : Gly- Pro — Ser -Leu—Arg — Gln- Pro.

- Relation géne-protéine :

La mutation par délétion du nucléotide A au niveau du triplet 169 d’ADN a changé le cadre de
lecture — synthése d’ARNm modifié par rapport a I’ARNm normal — synthése d'une chaine
peptidique courte — protéine lamine A, altéré — apparition de la maladie.

- Action de PARN anti-sens :

L’ARN anti-sens se lie de facon complémentaire a la I’ARNm codant pour la protéine
anormale — empéche la traduction de I"”ARNm — empéche la production de la protéine
anormale responsable de la maladie.

4b

- Proposition de la technique :

Introduction dans le génome des cellules malades d’une séquence d’ADN qui code pour I'’ARN
antisens — cellule modifiée génétiquement capable de produire I'’ARN antisens d’une fagon
permanente.
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Sujet 11
Question Les éléments de réponse Note
Comparaison :
- Augmentation du pourcentage du cancer du sein chez les femmes porteuses de Ialléle
1 mutant du géne BRCAL par rapport aux femmes porteuses de "alléle normal du géne
BRCAL
- Lamutation du géne BRCA1 augmente la probabilité du cancer du sein chez les femmes.
La mutation du géne BRCA1 empéche la réparation des ruptures qui se produisent au niveau de
2 la molécule d*ADN, ce qui induit une prolifération aléatoire des cellules mammaires et par
conséquent une augmentation du pourcentage du cancer du sein chez la femme.
- Pour Ialléle normal :
ARNm : GAAGAUGUU CCU UGG AUA ACA CUA
Séquence d’acides aminés : ac.Glu - ac.Asp - Val - Pro - Trp - Ile - Thr- Leu
3
- Pour I'alléle mutant :
ARNm : GAA GAU GUU CCU UGG AUA AAC UAA
Séquence d'acides aminés : ac.Glu — ac.Asp — Val — Pro — Trp — Ile — Asn
Mutation par délétion du nucléotide G au niveau du triplet 374 du géne BRCALl —
Apparition du codon AAC au lieu de ACA au niveau du triplet 374 et apparition du codon non-
4 sens UAA a la place de CUA au niveau de I’ARNm — arrét de la traduction et synthése d’une
séquence d'acides aminés incompléte et modifiée (protéine non fonctionnel) — pas de
réparation des erreurs qui se produisent au niveau de la molécule d’ADN — prolifération
aléatoire des cellules mammaires et apparition du cancer du sein.
Sujet 12
Question Les éléments de réponse Note
Comparaison :
- Le premier cycle pilaire est normal chez la souris normale et la souris hairless, et la taille
de la protéine HR est la méme chez les deux souris.
- Chez la souris normale, 4 la fin de chaque cycle pilaire on assiste au renouvellement du
follicule pileux et la croissance des poils sous I’action d’une protéine HR normale.
- La souris Hairless posséde une protéine HR anormale,  la fin du premier cycle pilaire, les
1 follicules se dilatent avec formation des kystes dermiques d’ou la rupture des follicules
pileux et apparition de rides cutanés sans renouvellement des poils.
- Par rapport & la souris normale, la souris hairless dispose d une quantité élevée de la
protéine HR.
Relation protéine -caractére :
Le phénotype des souris est lie a la nature et a la quantité de la protéine HR synthétisée, d'ou la
protéine synthétisée controle le phénotype pour un caractére donne.
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Chez la souris normale :
ARNm : GCC CAC CAA GGG AAA CUC AAC
Séquence d’acides aminés : Ala-His-Gln-Gly-Lys-Leu-Asn

Chez la souris Hairless :
ARNm : GCC CAC CAA UGG AAA CUC AAC
Séquence d’acides aminés : Ala-His-Gln-Trp-Lys-Leu-Asn

Explication de ’apparition du caractére hairless :

Mutation par substitution de C par A au niveau du triplet 960 du brin transcrit (substitution de
G par T au niveau du brin non transcrit) du géne responsable de la synthése de la protéine HR
— substitution de |'acide amine Gly par Trp — synthése d’une protéine HR non fonctionnel et
en grande quantité — apparition du phénotype Hairless.

Sujet 13

Question

Les éléments de réponse

Note

- Comparaison :
¥" Chez la personne saine la NF1 normale active la transformation de RASa en RASI,
alors que chez la personne malade la NF1 anormale ne permet pas cette
transformation.

¥ Chez la personne saine on a une multiplication cellulaire normale et donc un
phénotype normal. Alors que chez la personne atteinte on a une multiplication
anarchique d’ot I’apparition des symptémes de la maladie.

- Relation protéine-caractére :

Le changement de la protéine NF1 (NF1 anormale) — changement du phénotype (division
cellulaire anarchique et apparition de la neurofibromatose de type 1).

— existence de la relation protéine-caractére.

- Pour I’alléle normal :
v Séquence d’ARNm : UUU UGC UUU GAC AUC CUU.
v Séquence d’acides aminés : Phe - Cys - Phe - ac.Asp—Ile — Leu.

- Pour I'alléle anormal :
v" Séquence d"ARNm : UUU UGC UUG ACA UCC UUG.
v Séquence d’acides aminés : Phe - Cys - Leu - Thr — Ser — Leu.

- Origine génétique de la maladie

Mutation au niveau de I’ADN par délétion du nucléotide (A) du triplet

6533 — changement de la séquence nucléotidique — synthése d’une protéine NF1 anormale
—= pas de transformation de RASa en RASi — activation continue de

RASa — multiplication cellulaire anarchique — symptémes de neurofibromatosel

Sujet 14

Questio

Les éléments de réponse

Note

- Comparaison :
v Le taux de I’AAT est faible chez le sujet malade par rapport au sujet sain et le taux des
protéases est élevé chez le sujet malade par rapport au sujet sain.
¥ Chez le sujet malade les alvéoles sont fragilisés avec des emphysémes pulmonaires
par contre chez le sujet sain les alvéoles et les poumons sont normaux..................
- La relation entre PAAT et la maladie :
La diminution de la concentration de la protéine AAT — augmentation du taux des protéases
— parois des alvéoles fragilisées — emphysémes pulmonaires — apparition de la maladie.
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- Séquence d’acides aminés correspondante a la partie du fragment de alléle :
¥ Chez le sujet sain : ARNm : ACC AAU AUC UUC UUC UCC CCA
Séquence d’acides aminés : Thr —~Asn — Ile— Phe — Phe — Ser — Pro

¥ Chez le sujet malade : ARNm: ACC AAU AUC UUC UCC CCA
Séquence d’acides aminés : Thr —~Asn — Ile- Phe — Ser - Pro

- Explication :

Mutation par délétion du triplet AAG du brin transcrit de I’ ADN (délétion du triplet TTC du
brin non transcrit de I"ADN) — synthése d’une protéine AAT anormale — AAT incapable de
protéger les alvéoles contre les protéases — apparition de la maladie BPOC.

Sujet 15

Question

Les éléments de réponse

Note

Description du mode d’action de I’acétylcholinestérase :

Figure (a), documentl : Aprés la fixation de 1'acétylcholinestérase sur le site actif de
I"acétylcholinestérase, une réaction d’hydrolyse libére la choline et I'acétate et régénére
I’acétylcholinestérase dont le site actif est libre.

Description de I’effet du carbamate sur ’acétylcholinestérase :

Figure (b), document 1 : Aprés la fixation, le carbamate occupe le site actif de
I"acétylcholinestérase qui devient incapable de dégrader I'acétylcholine au niveau des
synapses. d’ou I"apparition d'un dysfonctionnement du systéme nerveux des moustiques.

La relation entre la mortalité des moustiques des souches S et R et activité de

Iacétylcholinestérase :

- Chez la souche S I'activité de I’acétylcholinestérase diminue avec I’augmentation de la
concentration de I"insecticide 4 base de carbamate et s’arréte définitivement une fois la
concentration atteint 1mg/L, cela est proportionnel a I’augmentation rapide de la mortalité
des moustiques en fonction de |’augmentation de la concentration de I'insecticide utilisé et
atteint 100% 2 une concentration a Img/L.

- Chez la souche R, I"activité de I'acétylcholinestérase n’est affectée par I'augmentation de
la concentration de I"insecticide qu’a partir de 1mg/L. Cette concentration provoque une
légére diminution de [’activité enzymatique, cela est proportionnel a I"évolution de la
mortalité des moustiques qui commence a une concentration d’insecticide de 10°mg/L et
augmente de fagon significative pour atteindre 100% & une concentration de 10*mg/L de
Iinsecticide utilisé.

Hypothése pour expliquer la résistance des souches R :

La résistance des souches R au carbamate est due 4 une mutation au niveau du géne codant la
synthése de I'acétylcholinestérase provoquant un changement au niveau de site actif de cette
enzyme.
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L’ARNm et la séquence d’acides aminés correspondantes i :

L’alléle Ace-S de la souche S :
ARNm : AUC UUC GGG GGU AGC UUC UAC UCC GGG
Séquence d'acides aminés : Ile — Phe — Glv — Gly — Ser — Phe — Tyr — Ser— Gly

L’alléle Ace-R de la souche R :
ARNm : AUC UUC GGG GGU GGC UUC UAC UCC GGG
Séquence d'acides aminés : Ile — Phe — Gly — Gly — Gly — Phe — Tyr — Ser — Gly

Vérification de I'hypothése :

Une mutation par substitution du nucléotide G par A au niveau du triplet 247 du brin non-
transcrit du géne codant la syntheése de 1'acétylcholinestérase (ou substitution de C par T au
niveau du brin transcrit) chez la souche R — substitution de Gly par Ser au niveau de la
séquence des acides aminés de I’enzyme — synthése d'une acétylcholinestérase modifiée —
enzyme incapable de fixer le carbamate — L’hypothése est vérifiée.

Sujer 16

Question

Les éléments de réponse

Note

Exploitation du document 1 :

Par rapport aux tissus sains, on constate au niveau des tissus cancéreux une élévation de la
vitesse de duplication de I"ADN et une augmentation rapide du nombre des cellules, ce qui
indique une multiplication rapide et aléatoire des cellules cancéreuses.

On accepte toutes hypothéses reliant I"apparition de la tumeur & une mutation qui provoque la
prolifération aléatoire des cellules.

- Pour la personne saine : ARNm : GGG CAG CGA UAG UUC CUU AAU UCUL.
La séquence d’acides aminés : Gly - Gln - Arg

- Pour la personne malade : ARNm : GGG CAG GCG AUA GUU CCU UAA UUC.
La séquence d’acides aminés : Gly - Gln - Ala - Ile - Val - Pro

Mutation par addition du nucléotide C a la fin du triplet 2 (ou au début du triplet 3) du brin
transcrit du géne EGFR. — changement des codons au niveau de I'’ARNm a partir du triplet 3
— apparition du codon non-sens 4 la position 7 au lieu de la position 4 — prolongement de la
traduction et synthése d'une séquence d’acide aminés plus longue et modifiée (protéine non
fonctionnel) — prolifération aléatoire des cellules de poumon et apparition du cancer du
poumon — Hypothése vérifiée (ou non)

Sujet 17

Question

Les €léments de réponse

Note

- Larelation protéine — caracteére :

¥" En présence de I'Endogline normale, la fixation du facteur de croissance sur le
récepteur membranaire permet d’avoir un récepteur fonctionnel d’ot une angiogenése
normale — personne saine.
¥" En présence de I'Endogline anormale, malgré la fixation du facteur de croissance sur
le récepteur membranaire, ce dernier est non fonctionnel d’otl une angiogenése
anormale — personne atteinte de la maladie de ROW.
Donc une modification au niveau de la protéine « Endogline » entraine une modification au
niveau du caractére « personne saine ou atteinte de ROW ».
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- Séquence de PARNm :
¥" Correspondante au fragment de 1’alléle normal :
CCC - CAC - GUG - GAC - AGC - AUG - GAC - CGC
¥ Correspondante au fragment de ’alléle anormal :
CCC - CAC - AUG - GAC - AGC - AUG - GAC - CGC

- Séquence d’acides aminés :

¥ Correspondante au fragment de ’alléle normal :
Pro - His - Val - Ac.asp - Ser - Met - Ac.asp — Arg

¥" Correspondante au fragment de 1'alléle anormal :
Pro - His - Met - Ac.asp - Ser - Met - Ac.asp — Arg

- Explication de I’origine génétique de la maladie :

Une mutation par substitution du premier nucléotide G per A au niveau du troisiéme triplet du
brin non transcrit — incorporation de I'acide aminée Met au lieu de Val au niveau de la
séquence peptidique — synthése d’une protéine Endogline anormale — Angiogenése anormale
(apparition de la maladie de ROW.

Sujet 18

Question

Les éléments de réponse

Note

- Larelation protéine — caractére :
¥ En présence des récepteurs d’androgénes normaux — la fixation des androgénes sur
les récepteurs permet d’avoir un complexe qui active I'expression des génes cibles —
développement des caractéres sexuel méles — personne normale.

v En présence des récepteurs d’androgénes anormaux — la fixation des androgénes sur
les récepteurs permet d"avoir un complexe qui n’arrive pas & activer I’expression des
génes cibles — altération du développement des caractéres sexuels méles — personne
atteinte de la maladie de Kennedy.

Donc une modification au niveau de la protéine « récepteur d’androgéne » entraine une
modification au niveau du caractére « personne saine ou atteint de la maladie de Kennedy »

- Comparaison des séquences nucléotidiques du géne AR entre I’'individu sain et
I'individu malade :
v" Ressemblance au niveau des séquences nucléotidiques avant et aprés les répétitions du
triplet CAG.
v Le triplet CAG est répété 15 fois chez I'individu normal alors qu’il est répété 38 fois
chez I'individu malade.

- Comparaison des séquences des acides aminés entre I'individu sain et I’individu
malade :
¥v" Ressemblance au niveau des séquences des acides aminés avant et aprés les répétitions
du Glutamine.
¥ L’acide aminé Glutamine est répété 15 fois chez I'individu normal alors qu’il est
répété 38 fois chez |'individu malade.

- Explication de I’origine génétique de la maladie :

Une mutation par répetition (Addition) du triplet CAG 23 fois au géne AR — incorporation de
23 acides aminées GLn supplémentaires au niveau de la séquence peptidique — synthése d'un
récepteur des androgénes anormal — pas d’expression des génes cibles — altération du
développement des caractéres sexuels miles et apparition de la maladie de Kennedy.
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Sujet 19

Question

Les éléments de réponse

Note

L’absorption intestinale du fer est assurée par les entérocytes via son transporteur - passage
du fer vers le sang a travers les ferroportines (transporteur) = en cas d’augmentation du stock
en fer, le foie secréte 'hepcidine = dégradation des ferroportines = inhibition du passage du
fer des cellules intestinales vers le sang et accumulation du fer au niveau des cellules
hépatiques dans la ferritine.

Donc I'hepcidine diminue le fer circulant (plasmatique) en bloquant son absorption intestinale.

Pour I"allele HFE sauvage :
- ARNm: CAG - AGA - UAU - ACG - UGC - CAG - GUG
= Acides aminés : GIn — Arg — Tyr — Thr — Cys - Gln - Val

Pour I'alléle HFE muté :
- ARNm:
- Acides aminés :

CAG—-AGA - UAU - ACG - UAC - CAG - GUG
Gln — Arg — Tyr — Thr — Tyr — Gln - Val

Chez la personne atteinte d’hémochromatose, une mutation de substitution du nucléotide G par
A au niveau du triplet 282 du brin non-transcrit du géne codant pour la synthese de la protéine
HFE (substitution de C par T au niveau du brin transcrit) = substitution de Cys par Tyr au
niveau de la séquence des acides aminés de la protéine HFE - synthése d’une protéine HFE
non fonctionnelle = pas de synthése de I"hepcidine au niveau des cellules hépatiques =
augmentation du taux de fer circulant et son accumulation progressive dans le foie, le pancréas
et le cceur d’ou I"apparition de I"hémochromatose. . ,

Donc un changement au niveau de la séquence nucleondaque du gene mdmt un changemem au
niveau du caractére et apparition d'un nouveau phénotype. ...........coooeineiiiiiiiniiinneannss

Sujet 20

Question

Les éléments de réponse

Note

Comparaison des frajets du cuivre dans les deux cellules :
- Dans |'hépatocyte d'une personne saine, le cuivre est lié a la protéine ATP7B, ce qui permet
son élimination dans la bile.
= Dans I'hépatocyte d'une personne atteinte de la maladie de Wilson, le cuivre ne se fixe
pas sur la protéine ATP7B, ce qui empéche son élimination par la bile d'oli
I'accumulation du cuivre dans les cellules hépatiques.

Déduction de la cause de la maladie :
La maladie est due au dysfonctionnement de la protéine ATP7B ce qui empéche 1’élimination
du cuivre par la bile et aboutit 4 une accumulation du cuivre dans les hépatocytes. .......ccceenes

L'ARNm et la séquence d'acides aminés correspondantes a:
= L'alléle normal ATP7B :
ARNm: CUG GGC CGG UGG CUG
Séquence d'acides aminés : Leu - Gly - Arg- Trp- Leu
- L'alléle anormal ATPTB :
ARNm : CUG GGC CUG UGG CUG
Séquence d'acides aminés : Leu - Gly -Leu - Trp - Leu

Explication de 'origine de la maladie de Wilson :

Une mutation par substitution du nucléotide G par T au niveau du triplet 778 du brin non-transcrit
du géne codant la synthése de ATP7B (ou substiturion de C par A au niveau du brin transcrit) =
substitution de I'Arg par Leu au niveau de la position 778 de la séquence des acides aminés de la
protéine ATPTB -> Protéine ATP7B non fonctionnelle incapable de fixer le cuivre >
Accumulation du cuivre dans les tissus et exces de cuivre circulant - apparition de la maladie de
Wilson.
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Sujet 21

Question

Les éléments de réponse

Note

Relation protéine - caractére :
= Chez I'individu sain : 'enzyme (HEX-A) est fonctionnelle = dégradation du Ganglioside
GM2 en GM3 + GNA -» pas d’accumulation de GM2 dans les lysosomes des cellules
nerveuses = cellules nerveuses normales =2 Individu Sain. ..o,

= Chez I’individu atteint : I'enzyme (HEX-A) est non fonctionnelle 2 pas de dégradation du
GM2 = accumulation de GM2 dans les lysosomes des cellules nerveuses = Intoxication et
dégénérescence des cellules nerveuses - atteinte par la maladie de Tay-Sachs. ............o

La modification de la protéine (I’enzyme HEX-A) entraine une modification du phénotype de
I'individu « Individu sain ou atteint par la maladie de Tay-Sachs » d’ot la relation protéine -
caraclere. .

Séquences d’ARNm et des acides aminés correspondant a chacun des fragments des deux
alléles :

= Fragment d’alléle normal :

ARNm : CGU AUA UCC UAU GCC ccu GAC

Peptide : Arg Ile Ser Tyr Ala Pro Ac.asp

- Fragment d’alléle anormal :
ARNm: CGU AUA UCU AUC CUA UGC CCC UGA Cc
Peptide:  Arg Ile Ser Ile Len Cys Pro

L’origine génétique de la maladie :
La mutation par addition de quatre nucléotides au niveau du brin non transcrit de I'’ADN a changé e
cadre de lecture 2 synthése d’ARNm modifié incluant un codon stop par rapport a I'’ARNm normal
- synthése d’une chaine peptidique anormale 2 'enzyme (HEX-A) non fonctionnelle -
symptomes de maladie Tay-Sachs. .......

Accepter une mutation correcte tel que :
v' Addition de TCTA entre les nucléotides 1275 et 1276.
v Addition de TATC entre les nucléotides 1273 et 1274.
¥" Addition de TATC entre les nucléotides 1277 et 1278,
v" Addition de CTAT entre les nucléotides 1276 et 1277.

Sujet 22

Question

Les éléments de réponse

Note

Relation protéine caractére :

= Chez le sujet sain : la quantité de la Myophosphorylase active est de 34 UA >
Hydrolyse normale du glycogéne musculaire - Charge normale en glycogéne dans les
fibres musculaires avec régénération normale d’ATP dés le début de I'effort
s e =2 S B R L e

= Chez le sujet atteint : Faible quantité de la Myophosphorylase active (IUA) = Faible
hydrolyse du glycogéne musculaire = Surcharge des fibres musculaires en glycogéne
avec une faible régénération d’ATP au début de Ieffort musculaire = Sujet atteint. ...

La modification dans I'activité de I’enzyme (de nature protéique) entraine une modification du
phénotype du sujet d’oil la relation protéine - caractére,
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a- Séquences d’ARNm et des acides aminés correspondantes aux fragments de 1*alléle
normal et de I’alléele anormal :
Alléle normal :
Séquence d’ARNm : GAA - AAC-UUC - UUC - AUC - UUU - GGC
Séquence d’acides aminés : Ac.glu — Asn — Phe —Phe — Ile —Phe — Gly
Alléle anormal :
Séquence d’ARNm : GAA - AAC - UUC - AUC - UUU - GGC
Séquence d'acides aminés : Acglu—Asn — Phe — Ile — Phe — Gly
2
b- Explication de I’origine génétique de la maladie :
Mutation par délétion d'un triplet au niveau de I"'ADN - Synthése d’ARNm modifié par rapport
4 I"ARNm normal -> synthése d'une séquence peptidique différente de la normale > faible
activité de I'enzyme Myophosphorylase = Apparition des symptomes de la maladie. ..............
Accepter une muftation par délétion du triplet tel que :
TTC au niveau des positions (2125, 2126, 2127) ou (2128, 2129.2130).
CTT au niveau des positions (2124, 2125,2126) ou (2127, 2128,2129).
Sujer 23
Question Les éléments de réponse Note
Comparaison :
= Chez I'individu sain : la quantité des grandes sous unités est égale a celle des petites
SOBE AR (SAGTTAY 13 i i e o e i s i b s
- Chez 'individu malade : la quantité des petites sous unités (=23UA) ne représente
que la moitié de la quantité des grandes sous unités (=46UA). ........ccoeiiiiiiiiiiinnnn
Explication :
Mangque des petites sous unités ribosomiques par rapport au grandes sous unités — formation
d'une faible quantité de ribosomes fonctionnels — faible traduction d’ ARNm d’hémoglobine
— formation d’une faible quantité d’hémoglobine. ...........coovviiiiiiiiiniii
L’ARNm et la séquence d’acides aminés correspondantes au :
= Fragment de I’alléle normal :
ARNm : CAG CAG GAG UUC GUC AGA GCC CUA AGA AGA
Peptide : Gln - Gln - Ac.Glu - Phe - Val - Arg- Ala-Leu- Arg- Arg ......ooovivvmincnnns
- Fragment de I’alléle anormal :
ARNm : CAG CAG GAG UUC UUC AGA GCC CGA AGA AGA
Peptide : Gln - Gln - Ac.Glu- Phe- Phe - Arg - Ala - Arg - Arg - Arg.....ooveeviiinnninn
Relation géne — protéine — caractére
- Deux mutations par substitution au niveau du brin non transcrit : une substitution de G
par T au niveau du triplet 15 et une substitution de T par G du triplet 18 ..................
(On accepte le raisonnement, en se basant sur le brin transcrit)
- Synthése de la protéine RSP19 anormale (non fonctionnelle) ce qui diminue la
quantité des petites sous-unité ribOSOMIGUES ....ovvveieniniiiiriiiiiii s
- Formation d'une faible quantité de ribosomes fonctionnels ............cccoeeveiiviiiinnn
- Faible production d’hémoglobine dans les globules rouge conduisant a |'apparition de
la maladie Blackfan-Diamont (Caractére) ..........cocioiimiiiiiiiiiniiiii e inanin
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Sujet 24
Question Les éléments de réponse Note
La relation entre le caractére couleur des cheveux et la protéine MCR1 :
- Récepteur MCR1 normal (protéine) — fixation de 1"hormone MSH sur le récepteur —
1 synthese de I'eumélanine — Couleur brune des cheveux. .......oocvviiiiiiiniiiinnnn
- Récepteur MCR1 anormal (protéine) — pas de fixation de I'hormone MSH sur le
récepteur — synthése de la phéomélanine — Couleur rousse des cheveux. ...............
D’oii la relation protéine-caractére.
L’ARNm et la séquence d’acides aminés correspondante :
= Chez le sujet a cheveux bruns :
ARNm : UCG UAU CGA AUU CCA UGU AGC
Séquence d’acides aminés : Ser — Tyr — Arg — Ile — Pro — Cys — Ser. ....ooveiiiiiiiniin.
= Chez le sujet a cheveux roux :
ARNm : UCG UAU CGA ACU CCA UGU AGC
2 Séquence d'acides aminés : Ser — Tyr — Arg — Thr — Pro — Cy5 — Ser. .vcvveivivnnnennns
Explication de I’origine génétique de la couleur rousse des cheveux :
Mutation au niveau du 4éme triplet par substitution de A par G au niveau du brin transcrit —
Apparition du codon ACU au lieu du codon AUU — Remplacement de I’acide aminé « Ile »
par « Thr » conduisant a la synthése de la protéine MCR1 anormale — Symhese de la
Phéomélanine responsable de la coloration rousse des cheveux. . J

r.com 56 Prof Youssef ALANDALOUSS!




