Act2- les mécanismes à l’origine des nouveaux gènes de globines
L’homme possède un grand nombre de gènes qui code pour une globine, sous unité de l’hémoglobine. La nature des sous unités constitutives de l’hémoglobine varie en fonction des stades de la vie. Le fœtus possède 4 chaînes zéta et 2 chaînes epsilon, alors que les humains adultes ont majoritairement 2 chaînes alpha et 2 chaînes beta, même si 2% des humains possèdent 2 chaînes alpha et 2chaînes delta. 
Les premiers vertébrés sont datés d'environ 450 ˆ 500 millions d'années, l'
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- et la -globine existe chez tous les vertébrés sauf la lamproie (un agnathe). On retrouve la [image: image2.png]
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-globine chez les primates uniquement, qui ont divergé entre 40 et 80 millions d'années. On retrouve [image: image5.png]
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2 distincts chez les seuls singes anthropoïdes qui ont divergé il y a moins de 20 millions d'années
On suppose que la diversité des gènes de globine est apparue progressivement depuis les vertébrés agnathes qui ne possèdent qu’un seul gène de globine aux singes anthropoïdes qui possèdent 8 gènes fonctionnels de globines.
Comment retracer les événements à l’origine de l’apparition d’un grand nombre de gènes de globine ?
Afin de répondre à cette question nous allons comparez les séquences de ces gènes et des protéines correspondantes. 
Établissement de la phylogénie des globines  grâce au logiciel ANAGENE. (TP ECE ) et des données de PHYLOGENE
Matériel : ordinateur avec ANAGENE, fiche technique d’utilisation de ces logiciels
	COMPÉTENCES ÉVALUÉES
	ACTIVITÉ À RÉALISER
	

	Comprendre la manipulation
	1. a. Quelle hypothèse est faite pour expliquer l’augmentation du nombre de gènes de la globine au cours de l’évolution des vertébrés?
 b. Justifier alors la comparaison des séquences pour démontrer l’origine des nouveaux gènes
	2

	Utiliser des techniques : exploitation de simulation et modèles ANAGÈNE


	2. En utilisant les fonctionnalités d’ANAGÊNE, comparer les séquences nucléotidiques de l’alpha, la beta, la delta et gamma globine (alphacod.adn, betacod.adn (dans les séquences non mutées), deltacod.adn, gammacod.adn)*(1)

	

	Comprendre la manipulation
	3. Justifier l’utilisation de la fonction de comparaison avec alignement des séquences plutôt que la comparaison simple.*(2)
	2

	Utiliser des modes de représentation des sciences expérimentales : matrice des pourcentages de similitudes
	4. Présenter vos résultats sous la forme d’une matrice de pourcentage de similitudes (ou identités)
	3

	Appliquer une démarche explicative : mise en relation des résultats obtenus avec la question scientifique initiale
	5. lire le document 2 p95 qui regroupe les données extraites de PHYLOGENE
Justifier l’appartenance des gènes étudiés à une même famille dite multigénique à partir de vos résultats.

Justifier l’arbre phylogénique obtenu avec PHYLOGENE. Indiquer le nombre de duplications transpositions. Justifier leur datation.
Comparer la matrice des distances de PHYLOGENE avec vos résultats, trouver une explication aux différences et ressemblances constatées grâce à vos connaissances sur les conséquences des mutations.
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Aide technique pour l’utilisation ‘ANAGENE

*(1) Protocole de recherche et comparaison des séquences à étudier avec ANAGENE
Ouvrir ANAGENE
Dans le menu sélectionner Fichier, banque de séquence, les chaînes de l’hémoglobine
Réaliser une comparaison simple des séquences puis comparaison avec alignement avant de choisir et justifier la comparaison choisie.
*(2) Protocole pour calculer le pourcentage de similitude entre les séquences comparées

Utiliser la fonction information pour déterminer le pourcentage de similitude ou identité
