Du génotype au phénotype, relations avec l’environnement (1ère S) – Myriam  VIAL, Lycée Philibert Delorme, L'Isle D'Abeau.


T.P. : DE L’A.R.N. A LA PROTEINE

Acquis des élèves :

· Importance des protéines dans la réalisation du phénotype.

· Relation structure / fonction chez les protéines, illustrée au travers de l'étude de la fonction des enzymes.

· Mécanismes de la transcription, vus à la séance précédente (TP + cours) : la synthèse d'une protéine ne se fait pas directement à partir d'un gène. Un intermédiaire intervient entre l'A.D.N. et la protéine ; il joue un rôle de messager : c'est l'A.R.N.m. Il est synthétisé dans le noyau à partir de l'A.D.N.. La double hélice s'ouvre localement, un des deux brins sert de matrice à la synthèse de l'A.R.N.m : il est appelé brin transcrit. L'A.R.N.m est synthétisé grâce à la complémentarité des bases azotées. Une fois synthétisé, l'A.R.N.m migre du noyau vers le cytoplasme via les pores nucléaires. Il est formé d'un brin de nucléotides (A, U, C et G).

"Problématique" du chapitre :

Comment expliquer la synthèse d'une chaîne d'acides aminés (protéine) à partir d'un segment de nucléotides (gène) ?

"Problème" du T.P. :

Comment expliquer la synthèse d'une chaîne d'acides aminés (protéine) à partir d'une molécule d'A.R.N.m ?

( Questions qui en découlent (= celles formulées par mes élèves l'an dernier) :

· Comment un acide aminé est codé au sein de la molécule d'A.R.N.m ?

· Est-ce que l'ARNm est lu dans un sens donné ?

· Est-ce que tous les nucléotides de l'ARNm sont traduits ? 

· Où est le début et la fin de la molécule d'ARNm ?

· Quelle est la correspondance entre l'A.R.N.m et la protéine ?

( 2 activités utilisant le logiciel Anagène :

· Activité n°1 : Approche du mécanisme de la traduction :
( 3 axes de travail : Rechercher :

. le "pas" de lecture de l'A.R.N.m  => notion de codon et de lecture continue de l'A.R.N.m

Les élèves doivent pour cela traduire un ARNm et comparer la séquence ARN et polypeptide obtenu par le biais de la fonction " traduction simple".

. le sens de lecture de l'A.R.N.m  => L'ARNm est lu selon un sens donné ; la séquence en nucléotides de l'A.R.N.m est le support d'une information. Il existe un début et une fin au sein de la molécule d'A.R.N.m.

Pour parvenir à montrer le sens de lecture de l'ARNm, il faut procéder à la traduction simple d'une séquence d'A.R.N.m dans un sens donné, puis effectuer la même action sur la séquence inversée de cette même molécule d'ARNm. Après traduction de ces 2 molécules d'ARNm, les séquences en acides aminés des polypeptides obtenus peuvent être comparées.

. le début et la fin de l'A.R.N.m  => notions de codon initiateur et de codons stop.

Deux possibilités :

· Traduire une molécule d'ARNm à partir de plusieurs positions,

ou/et

· Effectuer des mutations sur une molécule d'A.R.N.m et traduire.

Dans les deux cas, comparer les séquences des polypeptides obtenus.

· Activité n°2 : Découverte du code génétique :
( 2 options en fonction du temps disponible :

. Guider les élèves en leur proposant de reproduire les expériences de Nirenberg et Mattéi, puis étude du tableau du code génétique.

OU

. Laisser les élèves mettre au point leur propre démarche, de façon à ce qu’ils redécouvrent le code génétique.

( Extrait de la fiche d'aide à l'utilisation du logiciel Anagène :

Cette étude sera conduite avec le logiciel Anagène, logiciel d'analyse de séquences nucléiques et polypeptidiques. Les protéines étudiées sont l'α-globine et la β-globine, chaînes protéique constitutives de l'hémoglobine.

( Démarrage du logiciel :

· Cliquer sur le bouton Thèmes d'étude de la barre d'outils.

· Ouvrir successivement le menu Expression de l'information génétique et le sous-menu Globine alpha.

( Affichage de séquences :

· Sélectionner Gène et ARNm codant et valider le choix en cliquant sur OK.

( Les séquences en nucléotides de l'ADN et de l'ARNm, responsables de la synthèse de l'alpha-globine, sont affichées dans la fenêtre Affichage des séquences et peuvent être parcourues de la 1ère à la 429ème base en utilisant la barre de défilement horizontal.

( Comparaison de séquences :

· Sélectionner Alpha ARNm cod et Alpha brin 1 en cliquant sur les boutons de sélection correspondant à chaque séquence.

· Cliquer sur le bouton Comparer les séquences de la barre d'outils (ou via le menu Traiter).

· Valider l'option Comparaison simple et confirmer en cliquant sur OK.

( La nature du traitement effectué et les 2 séquences comparées s'affichent dans la fenêtre Comparaison simple. Elles peuvent être parcourues en utilisant la barre de défilement horizontal. Le tiret indique que les nucléotides sont identiques par rapport à ceux de la 1ère séquence qui sert de référence.

- Fermer la fenêtre Comparaison simple.
( Inversion d'une séquence d'ARNm :

· Sélectionner Alpha ARNm cod en cliquant sur le bouton de sélection correspondant.

· Dans le menu Edition, cliquer sur la commande Dupliquer la séquence => deux séquences d'ARNm s'affichent.

· Pour qu'une séquence d'ARNm soit inversée, il faut enlever la protection de cette séquence. Dans le menu Options, enlever la sélection de la commande Protéger les données.
· Pour inverser une séquence, la sélectionner, puis dans le menu Edition, activer la commande Inverser la séquence.
=> L'inversion se produit. La séquence s'affiche dans la fenêtre Edition des séquences et est notée i-ARNm par exemple.

· Pour pouvoir agir sur la séquence, il faut à nouveau protéger la séquence. Pour cela, dans le menu Options, enlever la sélection de la commande Protéger les données.
( Création d'une séquence de nucléotides :

· Dans Fichier, activer la commande Créer.
· Sélectionner ADN ou ARN selon le type de séquence que vous souhaitez créer, donner un nom à la séquence. Confirmer vos sélections en cliquant sur OK.

· Dans la fenêtre Edition des séquences, cliquer sur les bases souhaitées du pavé de bases azotées.

( Traduction d'une séquence :

· Sélectionner la séquence correspondante à l'aide du bouton de sélection.

· Cliquer sur le bouton Convertir les séquences au niveau de la barre d'outils.

· Pour que la séquence s'affiche : sélectionner l'option Peptidique pour la séquence à afficher, puis l'option Traduction simple, et l'option Résultat dans la fenêtre Affichage/édition.

- Pour traduire une séquence à partir d'un nucléotide autre que le n°1, placez le curseur au niveau des nucléotides, et supprimez les nucléotides à l'aide de la touche  

    du clavier, avant de procéder comme indiqué ci-dessus.

· Copie d'une séquence à l'identique (= duplication) :
· Sélectionner la séquence affichée en cliquant sur le bouton de sélection à gauche de la fenêtre.

· Dans le menu Edition, valider la commande Dupliquer la séquence.

( Une nouvelle séquence s'affiche dans la fenêtre Affichage des séquences.

( Visualisation du code génétique :

· Cliquer sur le bouton   AUG  de la barre d'outils.







