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TD 3 Les pigments rétiniens, témoins et traceurs de l’évolution
La rétine est composée de 2 types de photorécepteurs, les cônes et les bâtonnets.

Les cônes sont de trois types différents :  

· Cônes « bleus » contenant un pigment photorécepteur appelé opsine S (maximum d’absorption 420nm)
· Cônes « verts » contenant un pigment photorécepteur appelé opsine M (maximum d’absorption 530nm)
· Cônes « rouges » contenant un pigment photorécepteur appelé opsine L (maximum d’absorption 560nm)
Objectifs : 

1) Montrer que les gènes codant les opsines constituent une famille multigénique (Partie A)

2) Justifier la place de l’Homme au sein des Primates grâce aux opsines, et tracer l’évolution (Partie B)

Partie A : Vous montrerez que les gènes codant les opsines constituent une famille multigénique, en utilisant le logiciel Anagene, et les deux documents ci-dessous.

Document de référence1 : obtenir une famille multigénique à partir d’un gène ancestral
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(D’après Bordas SVT 1S 2011)
Document annexe1  : localisation chromosomique des gènes codant les opsines (Bordas SVT 2011)
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Vision des couleurs et parenté chez les primate
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| On peut alors établir une matrice des diffé-
| rences (b) qui indique le pourcentage de diffé-
| rences entre les protéines prises deux a deux.

Les scientifiques consideérent qu’une similitude supérieure
220 % entre deux molécules ne peut étre due au hasard
| et indique une origine commune pour les molécules.

. Ceci signifie que les génes qui codent pour ces molé-
cules dérivent d’'un « géne ancestral » commun.

En effet, un gene peut étre accidentellement copié et se
retrouver présent dans le génome en deux exemplaires,
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rendent différents ces duplicata initialement identiques.
| Plus la duplication d'un géne est ancienne et plus les
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(D’après Bordas SVT 1S 2011)
( Utiliser les fonctionnalités du logiciel ANAGENE (voir fiche technique sous plastique) pour comparer les séquences des gènes codant les opsines chez l’Homme

 (Chemin d’accès au fichier : Harp ( SVT logiciels (Anagène ( Fichier ( ouvrir. 

Choisir lecteur r (zone classe 1S) ( double clic sur SVT ( « genes.1.edi »)
( Construire sur feuille un tableau (matrice) indiquant les pourcentages de différences entre les trois séquences de gènes (gène opsine rouge en référence)
( Justifier le fait que ces molécules dérivent d’un gène ancestral commun (support : document de référence 1)
( Représenter schématiquement la succession de mécanismes aboutissant à cette famille multigénique, au cours du temps.
( Commenter brièvement votre schéma, en intégrant les informations apportées par le document annexe1.

Partie B : Vous justifierez la place de l’Homme au sein des primates, et plus précisément au sein des singes de l’ancien monde, en utilisant le logiciel phylogene, et les deux documents ci-dessous.

.

logiciel Phylogène pour comparer les séquences des opsines chez différents primates 

Harp ( SVT Logiciels ( Phylogène serveur ( phylogène serveur
Sélectionner la collection « Archontes » ( ok

Puis fichier ( ouvrir ( tableau de séquence ( « opsine-bleu-Primates .aln »
Cliquer sur « matrice ».

( Montrer d’après les données de la matrice que les primates de l’ancien monde (bonobo, chimpanzé, gorille, macaque)  et les primates du nouveau monde (cebus, alouate, saïmiri) forment deux groupes distincts.

Cliquer sur « arbre »
( Placer cet arbre dans un document word, donner un titre, imprimer après validation du professeur.

( Identifier sur votre arbre primates du nouveau monde et primates de l’ancien monde.
( Placer sur l’arbre la duplication à l’origine des gènes codant les opsines L et M (support : document annexe 2)
( Rédiger un bref bilan répondant à la question de départ
Document de référence 2: Quelles informations livrent la comparaison de séquences de molécules homologues ? 
Chaque case d’une matrice de dissimilitudes (= différences) indique le nombre de différences entre les séquences comparées deux à deux. Comparer la séquence d’une même protéine chez plusieurs espèces renseigne sur le lien de parenté entre elles. 
En effet ces protéines sont codées par un gène qui dérive d’un gène ancestral présent chez l’ancêtre commun à ces différentes espèces. Chez chacune de ces espèces, le gène a accumulé des mutations au cours du temps. 
En conséquence, moins il y a de différences entre les séquences d’un même gène (et donc d’une même protéine) chez deux espèces différentes, plus leur dernier ancêtre commun est récent, et plus le lien de parenté entre elles est étroit. 










D’après Belin, page 299
Document annexe 2 : (D’après Belin, page 298)
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Matériel nécessaire : 

· Ordinateur + imprimante

· Logiciel Anagène + fiche technique

· Logiciel Phylogène + fiche technique

· Brouillons

Analyse séance :

· Troisième séance de l’année, les élèves ne sont pas encore bien « rodés »
· Au début du TP, rappel de ce qui a été vu jusque là.

· Travail par binôme, avec discussions fructueuses dans la grande majorité des cas.

· Fiche d’auto-évaluation sommaire donnée en fin de TP.

· Pas de fiche d’aides (papier). L’aide est apportée par le professeur sur demande, mais le professeur n’a pas été trop sollicité lors de cette séance. Face à des éléments pour la plupart nouveaux (logiciels, notions), les élèves ont vraiment joué le jeu et se sont accrochés. (peut être l’effet début d’année ????)

· Le seul petit problème rencontré est par rapport à l’utilisation d’Anagène (certains ne l’avaient jamais utilisé), et la fiche technique n’a pas été bien utilisée.

Fiche d’autoévaluation : 

	Auto-évaluation

	Partie A : 
	

	J’ai réussi si : 
· J’ai défini « famille multigénique »

· J’ai construit une matrice avec titre et identification des colonnes et des lignes.

· J’ai utilisé correctement Anagène pour compléter ma matrice
· J’ai repéré dans le document de référence les éléments nécessaires à la justification d’un gène ancestral commun aux gènes des opsines. 

· Mon schéma est gros, avec un titre, des légendes

· Mon schéma comporte deux duplications, en cohérence avec les données de la matrice

· Mon texte intègre les informations du document annexe 1 (chromosomes identifiés)
	(  (  (
(  (  (
(  (  (
(  (  (
(  (  (
(  (  (
(  (  (  

	Partie B : 
	

	J’ai réussi si : 
· J’ai repéré dans le document de référence les éléments nécessaires à la justification des deux groupes de primates

· J’ai relevé de la matrice les données nécessaires à cette justification.

· J’ai identifié les deux groupes de primates sur l’arbre.

· J’ai correctement placé la duplication 

· Mon bilan est écrit dans un français correct, est clair, comporte du vocabulaire vu dans le TP
	(  (  (
(  (  (
(  (  (
(  (  (
(  (  (




