Type 1 / 10 points : lignée humaine

On sait que l’homme est le seul représentant actuel des Homininés. Mais les scientifiques ont placé dans ce groupe de nombreuses espèces fossiles (entre autres, les espèces appartenant au genre Australopithecus  et au genre Homo (Homo habilis, Homo erectus, Homo neanderthalensis). 

Présentez les critères d’appartenance au groupe des Homininés. Justifiez l’appartenance des espèces fossiles citées ci-dessus à ce groupe, en précisant leurs caractéristiques sous forme d’un tableau.

Plan apparent 

Intro (cadre du sujet et problématique) 

	I Critères d’appartenance à la lignée humaine
	

	Acquisition de la bipédie 
	colonne vertébrale à 4 courbures,

	
	bassin avec os iliaque court et large

	
	position antérieure du trou occipital

	
	articulation du fémur sur le bassin rendant possible la marche bipède

	
	membres antérieurs moins longs que les membres postérieurs

	
	pied adapté à la marche, voûte plantaire appropriée

	Volume crânien important 
	volume cérébral conséquent, égal ou supérieur à celui du Chimpanzé

	
	réduction de la prognathie et des bourrelets sus-orbitaires, canines réduites

	Développement d’une activité culturelle 
	langage 

	
	fabrication industrielle d’outils

	
	activité culturelle

	
	rites funéraires

	
	maîtrise du feu …


II Les espèces fossiles d’Hominnés 

Il suffit qu’un seul critère soit satisfait pour ranger un fossile dans les Homininés. 
Leurs caractères propres :

	Principaux homininés


	Bipédie 
	Lieu de découverte 
	Période d’existence
	Anatomie du crâne
	Traces d'activités culturelles.

	Les Australopithèques


	Partielle 
	En Afrique 
	De - 4 à -1 Ma
	400 – 500 cm3
	Utilisation de pierres comme outils.

	Le genre Homo
	Homo habilis


	Archaïque 
	En Afrique
	De - 2,5 à -1 Ma
	600 – 700 cm3
	Galets aménagés 

ou choppers

	
	Homo erectus


	Permanente 
	En Afrique, 

puis migration 

en Asie et Europe.
	De -1,6 Ma 

à - 150 000 ans
	800 – 1200 cm3
	Taille de bifaces,

Maîtrise progressive du feu

	
	Homo néanderthalensis


	Quasi parfaite
	En Europe

 
	De - 100 000 

à - 35 000 ans
	1200 – 1700 cm3
	Outils diversifiés : 

pointes, racloirs. 

Rites funéraires.


Conclusion

Evolution buissonnante car plusieurs espèces ont coexisté, comme autant de branches évolutives. 
Type 2a / 4 points : datation

	Connaissance 

	Le principe de recoupement est utilisé  

une structure géologique qui en recoupe une autre lui est postérieure.



	Observations
	Interprétation

	La faille F2 coupe le granite, l’auréole de métamorphisme et la couche X plissée, mais pas Y1, Y2, ni Z.

Le granite intrusif et l’auréole de métamorphisme recoupe les couches sédimentaires X.


	F2 est postérieure au dépôt et plis de la couche X …, mais antérieure à Y1…

Le granite s’est mis en place plus récemment que les couches X.

	Le granite s’est mis en place il y a –700 millions d’années 

La couche Y1 contient des trilobites, elle s’est donc déposée entre -545 et -417 Ma.


	La faille F2 s’est produite entre -700 Ma et -545 Ma / -417 Ma.

	La faille F1 coupe X, Y1, Y2, mais pas Z.


	F1 est postérieure à Y2… mais antérieure à Z. 

	La couche Y2 contient des trilobites et des goniatites, 

elle s’est donc déposée entre -417 et -250 Ma. 

La couche Z contient des ammonites,

elle s’est donc déposée après -250 Ma.


	La faille F1 s’est formée entre -417 et -250 millions d’années.


Type 2b / 6 points : génétique

	Problématique 

Comment expliquer la diversité des phénotypes observés à l’issue du second croisement entre les maïs dont la couleur et l’aspect des grains diffèrent ?


	Infos apportées par le 1er croisement

· 2 caractères différents (dihybridisme) = 2 gènes avec 2 allèles par gène.

· Parents sont de lignée pure = homozygotes

P1 : (i+ // i+ et d+ // d+) ;    

P2 : (i // i et d // d)

Gamètes de P1 = 100% de (i+/, d+/)

Gamètes de P2 = 100% de (i/, d/)

· F1 homogène, hybride ou hétérozygote : en déduire la dominance des allèles

100% des hétérozygotes ont comme phénotype coloré et arrondi, 

par conséquent :

- Le produit de l’allèle coloré (i+) domine le produit de l’allèle incolore (i) 

- Le produit de l’allèle arrondi (d+) domine le produit de l’allèle déprimé (d)

- Le génotype de la F1 est donc soit (i+, d+ // i, d),  soit (i+ / i), (d+/ d)



	Infos apportées par le 2ème croisement

· Hypothèses sur la localisation des gènes, liés ou indépendants : le deuxième croisement permettra de trancher.

· Identifier le test cross

· Identifier les phénotypes parentaux [I+, d+] [I, d] et recombinés [I+, d] [I, d+], et indiquer que les phénotypes parentaux (4032 + 4055 = 8087 grains) sont plus nombreux que les phénotypes recombinés (149 + 155 = 304 grains). (% non exigé)

· Interprétation : 

L’apparition de phénotypes recombinés à l’issue de ce croisement ne peut s’expliquer que par l’existence d’un brassage entre les  deux gènes au cours de la méiose, qui permet la fabrication des gamètes recombinés 

De plus, la majorité de phénotypes parentaux démontrent qu’il s’agit d’un brassage intrachromosomique avec possibilité de crossing-over (échanges de portions de chromatides de chromosomes homologues expliquant l’apparition de phénotypes recombinés)
· Schéma illustrant une méiose avec et sans crossing-over (avant, pendant, après)

· Echiquier de croisement montrant les génotypes et phénotype de F’2

                   Gamètes F1

Gametes P2

(I+, d+ / )

(I+, d /)

(I, d+ /)

(I, d / )

(I, d/)

(I+, d+ // I, d)

(I+, d // I, d)

(I, d+ // I, d)

(I, d // I, d)

[I+, d+]

[I+, d]

[I, d+]

[I, d]

Phénotype parental

4032

Phénotype recombiné

149

Phénotype recombiné

155

Phénotype parental

4055



	Conclusion

Les 4 phénotypes s’expliquent par le brassage intrachromosomique. 

Les gènes sont liés. 



