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TD1 de Génétique 
Les divisions cellulaires : Mitose – Méiose 

Exercice 1
1. Ordonnez les structures biologiques suivantes :* Base  azotée	* Chromosome	* Noyau	* Cellule	* Gène

Structure la plus petite
BASE AZOTÉE
GÈNE
CHROMOSOME
NOYAU
CELLULE
Structure la plus grande

2.  Qu’est-ce qu’un gène?
C’est un segment d’ADN qui contient l’information  génétique nécessaire pour accomplie une tâche spécifique.

3. Qu’est-ce qu’un chromosome? Encercle la bonne réponse.
a. Un organite de la cellule qui assure la respiration cellulaire. 
b. Un élément du noyau qui renferme l’information héréditaire.
c. La membrane qui entoure le noyau d’une cellule.
d. Un code qui fournit l’information héréditaire

4. Nommez les éléments pointés sur la figure.
A. [image: ]Chromatide
B. Chromosome
C. Paire de chromosome






Exercice 2
1. C’est quoi la division?
La division cellulaire est un processus qui permet de produire de nouvelles cellules. Elle a pour fonction de permettre la croissance, la réparation et la reproduction sexuée.
2. Nommez les 2 types de division cellulaires qui existent dans le corps humain. 
Il y a la mitose et la méiose.

La mitose est la division cellulaire qui a lieu dans les cellules somatiques et qui permet l’obtention de deux cellules filles à partir d’une cellule mère. Avant la mitose, la cellule subit la phase S au cours de laquelle l’ADN se réplique de façon à produire des chromosomes à deux chromatides (cellule diploïde avec des paires de chromosomes homologues à 2 chromatides par chromosome). Après mitose, on obtient 2 cellules filles avec 2n chromosomes ; paires de chromosomes homologues à une chromatide.
 La méiose est un ensemble de deux divisions successives qui, à partir d'une cellule à 2n chromosomes (cellule diploïde), donne naissance à quatre cellules à n chromosomes (cellules haploïdes). Elle se situe donc au moment de la formation des gamètes. Dans la gamétogenèse des animaux, ce sont les cytes I (spermatocytes I et ovocytes I) qui subissent la méiose et se transforment respectivement en spermatides et ovules.
3. Répondez par vrai ou faux aux affirmations suivantes :
     La mitose
a. L'interphase et la mitose, ensemble, constituent le cycle cellulaire………..
b. La mitose permet de séparer les chromosomes homologues. . . . .
c. Au cours de l’anaphase, il y a une répartition homogène de l’information génétique . . . . .
d. Seuls les gamètes sont les cellules haploïdes chez les organismes supérieurs . . . . .
e. Les cellules somatiques d’un organisme diploïde sont toutes à 2n chromosomes . . . . .
f. La membrane nucléaire se forme autour des ensembles nouvellement formés des chromosomes fils au cours de la télophase…….. 
g. La duplication des chromatides se fait lors de la prophase ……..
      La méiose
a. L’anaphase I commence par la division des centromères de chaque chromosome . . . . .
b. A l’anaphase II, les deux chromatides sœurs de chaque chromosome se séparent, il en résulte deux chromosomes-fils attachés chacun à un centromère-fils . . . . .
c. La méiose sépare les paires de chromosomes, la fécondation les réunit . . . . .
d. L’enjambement des chromatides permet à des chromatides non sœurs d’échanger des gènes . . . . .
e. Dans les cellules filles issues de la division I de la méiose, la quantité d’ADN est diploïde . . . . .
f. Les centromères ne se divisent pas lors de la méiose I. ……
g. Une cellule à la prophase I de la méiose a la moitié du nombre de chromosomes qu’une cellule  à la prophase II……
h. Le crossing-over a lieu au cours du stade diplotène de la prophase I, de la méiose I ………


4. Indiquez si chacun des énoncés suivants correspond à une caractéristique de la mitose, de la méiose ou des 2 processus.

	Caractéristiques
	Mitose
	Méiose

	a) Avant ce processus de division, la cellule-mère réplique chacune de ses molécules d’ADN.
	X
	

	b) Deux divisions successives sont nécessaires.
	
	X

	c) Ce mode de division favorise la diversité génétique.
	
	X

	d) Permet d’obtenir des cellules sexuelles ou gamètes.
	
	X

	e) Les cellules filles ont 23 paires de chromosomes.
	X
	

	f) Permet d’obtenir deux cellules filles diploïdes.
	X
	

	g) Permet d’obtenir quatre cellules filles haploïdes.
	
	X

	h) Ce mode de division permet de multiplier le nombre de cellules dans l’organisme.
	X
	



5. Que se passerait-il si les gamètes étaient obtenus par mitose? Justifiez votre réponse en citant le rôle des gamètes.
Si nous étions obtenus par mitose, nous serions des clones car leurs rôles est de regénérer et de croître. Ce sont des cellules identiques qui se reproduisent contrairement aux cellules de méiose qui sont complètement unique et haploïde.
6. Quelle est la différence entre une cellule diploïde et une cellule haploïde?
 Une cellule diploïde contient des paires de chromosomes (2n, 23 paires de chromosomes chez l’Homme) tandis qu’une cellule haploïde contient une seul copie de chaque chromosome, n).
Exercice 3
1. Qu’est-ce qu’un caractère héréditaire? Donnez 2 exemples.
Un caractère héréditaire est une caractéristique qui se transmet d’une génération à une autre. Par exemple, la couleur des yeux, la forme du visage, la taille à l’âge adulte, la couleur des cheveux.
2. Certains événements lors de la division cellulaire peuvent provoquer des changements dans le caryotype qui s'accompagnent d'anomalies génétiques diverses. Les chromosomes peuvent ainsi changer en nombre ou subir des altérations structurales où aberrations chromosomiques 
· Les anomalies et aberrations chromosomiques peuvent se produite au cours de la méiose, mais elles sont plus fréquentes lors de la mitose 
· La fréquence des aberrations chromosomiques augmente sous l'effet de radiations ionisantes telles que les rayons X et autres rayonnements produits par les substances radioactives. 
· Les individus chez qui il manque un chromosome sont trisomiques 
· Les aberrations chromosomiques humaines les plus fréquentes sont les translocations réciproques. 
3. Soulignez les choix qui pourraient compléter l’énoncé suivant. Justifiez votre réponse
La diversité génétique est une conséquence  	
a)  de la reproduction sexuée	b) de la mitose
c) du cycle de vie des cellules	d) de la méiose
e) des mutations	f) des changements climatiques
les 4 cellules filles n’ont pas le même équipement chromosomique que la cellule mère, la quantité d'ADN est réduite de moitié. Aussi, lors de la méiose, les gènes sont réassortis par brassages interchromosomique (division réductionnelle) et intra-chromosomique (recombinaison pendant la prophase I par crossing-over).

[image: ]














Exercice 4
[image: ]Les événements morphologiques de la mitose. Observation en microscopie à fluorescence de cellules PtK1 fixées au glutaraldéhyde à divers stades de la mitose puis perméabilisées et colorées. Les microtubules (rouge) ont été visualisés par des méthodes d’immunofluorescence indirecte, et les chromosomes (vert) mis en évidence par le colorant d’ADN Hoechst 33342. Échelle (I) : 10 µm.
 (Tiré de CL Rieder & A Khodjakov, 1997. Mitosis and checkpoints that control progression through mitosis in vertebrate somatic cells. Progress in Cell Cycle Research, vol. 3, avec la permission de Plenum Press, New York).
4. De quel type de division s’agit t-il ? 
5. Quelles étapes de la mitose sont représentées sur les schémas ci-dessus? Mettez en ordre et nommer chaque étape.
6. Reliez chacun des phénomènes (colonne de gauche) à sa description (colonne de droite).

	A. [bookmark: _Hlk509993135]Début de prophase... 2
	Un centrosome proéminent accolé au noyau, dans un abondant réseau de microtubules cytoplasmiques en organisation interphasique.


	B. Fin de prophase…5
	Les centrosomes sont répliqués et se sont répartis de part et d’autre du noyau. L’enveloppe nucléaire est encore intacte.

	C. Rupture de l’enveloppe nucléaire et début de la pro-métaphase..1
	Les chromosomes commencent à interagir avec les centrosomes pour former un fuseau. Le cytoplasme est toujours rempli de microtubules interphasiques.

	D. Pro-métaphase….4
	Dans une cellule dont tous les chromosomes ne sont pas encore correctement orientés. Le fuseau est très allongé.

	E. Fin de pro-métaphase 8
	Un dernier chromosome n’est pas encore aligné

	F. Métaphase…3
	Tous les chromosomes sont bien orientés et alignés à l’équateur du fuseau (plaque métaphasique).

	G. Anaphase…9
	Les chromosomes se séparent vers les pôles du fuseau. Ils apparaissent jaunes car ils sont entourés d’un réseau microtubulaire dense.

	H. Télophase..7
	Les chromosomes ont atteint les pôles du fuseau. Une structure microtubulaire (« mid-body ») se forme a mi-chemin entre les deux lots de chromosomes. 

	I. Fin de mitose..6
	Les deux cellules-filles produites par une division récente sont encore reliées par une structure microtubulaire (« stem body »).








TD2 de Génétique 

Analyse de l’expression des gènes chez les Eucaryotes
La figure 1 montre la séquence du gène de la sous unité β de l’hormone lutéinisante (LH) ovine, obtenue par criblage d’une banque génomique construite dans le phage lambda gt10. 
1- Déduire le nombre d’introns et d’exons. Donner la position de chaque intron à l’intérieur du gène.
2- Donner le nombre d’acides aminés qui constituent la protéine mature. Justifier votre réponse.
On se propose d’analyser l’organisation de ce gène. A partir de cette séquence.
A l’intérieur des 430 premiers nucléotides du côté 5’- du promoteur, existe une séquence palindromique étendue sur 17 pb. Elle présente une symétrie centrale par rapport à une adénine.
1- Donner cette séquence d’après la figure 1.
2- Donner l’ensemble des séquences qui caractérisent ce promoteur.
3- Définir le site « capping ». Où devrait-il se positionner sur le promoteur ?
Nous avons entrepris d’amplifier par PCR la région comprise entre les acides aminés 30 (Tr) et 70 (Pro) (voir modèle ci-dessous). Pour cela deux ODN ont été synthétisés. Ils ont été utilisés pour amplifier cette région à partir de l’ADN génomique et de l’ADNc.
27      28      29     30		Région à amplifier		   70     71      72      73
Ile – Thr – Phe – Thr …………………………………….  Pro – Gly – Cys – Pro 

1- Donner la taille de la bande obtenue après amplification dans les deux cas. Justifier votre réponse.
[image: ]
[image: ]
[image: ]
[image: ]
Figure 1. Séquence du gène de la sous unité β de l’hormone lutéinisante (LH) ovine



Corrigé
Expression des gènes chez les Eucaryotes
1- Il s’agit d’un gène eucaryotique organisé en introns et exons. Les exons sont les régions appartenant à l’ARN messager. Les introns sont épissés au cours des processus de maturation de l’ARN. Au niveau de toutes les protéines eucaryotiques, le premier acide aminé est une méthionine. Par conséquent, la séquence nucléotidique se trouve en amont de la première méthionine appartenant à la protéine, représente la séquence promotrice (un schéma !).
Les introns sont les parties non codantes. Par conséquent, cette protéine est constituée de 3 exons et 2 introns.
N.B. la séquence nucléotidique se trouvant en aval du codon stop, se trouve au niveau de l’ARNm. Elle représente la partie 3’ non traduite de l’ARNm. Etant donné que c’est une partie appartenant à l’ARNm c’est donc une région éxonique.
Le premier intron est situé entre les ac. am. -15 et -16 de la protéine non mature.
Le deuxième est situé entre les ac. Am. 41 et 42 de la protéine mature.
2- Le nombre d’ac. Am. qui constituent la protéine mature est de 121. En effet, les protéines des gènes eucaryotique sont constituées d’un peptide signal qui est excisé au cours des étapes de maturation de la protéine. Dans un schéma, les ac. Am. Numérotés avec des chiffres négatifs sont ceux qui appartient au peptide signal. Dans ce cas, il s’agit de 20 ac. Am..
3- La séquence palindromique est constituée par les nucléotides suivants :
5’ TGGTCTGAATCAGACCA 3’
[image: ]
4- Les séquences consensus les plus connues, qui caractérisent ce promoteur sont :
· La TATA box, 5’ TATAA 3’, elle est située à -32 du premier nucléotide appartenant au promoteur.
· La CAT box, 5’ CCAAT 3’, elle est située à -282 du premier nucléotide du promoteur 
· La GC box, 5’ GCGCGC 3’ située à -317 du premier nucléotide appartenant au promoteur.
[image: ]

5- Le site capping est le site d’initiation de la transcription. Il est situé à quelques nucléotides en amont du premier nucléotide qui appartient au promoteur. Augmente la stabilité de la molécule et promet une initiation efficace de la synthèse protèique. Protège l’ARN contre l’attaque des nucléase.
6- Taille de la bande obtenue après amplification à partir du gène :
Ce dernier est constitué d’introns et d’exons. Dans ces conditions, étant donné que la région à amplifier contient un intron, il sera donc amplifié.
En effet, un ODN dans le sens de lecture sera constitué par les nucléotides 27, 28, 29 et 30. l’autre anti-sens, sera fixé sur les bases correspondantes à partir du gène est donc : 70, 71, 72 et 73.
Cette région contient 47 ac. Am. Et un intron dont la taille est 205pb. La bande d’amplification à partir du gène est donc : (47*3) + 205 = 345 pb.
TD3 de Génétique 

Mutations de l’opéron lactose et leurs caractérisations via les diploïdes partiels (cis et trans dominance)
On possède au laboratoire deux souches de bactéries E. Coli, lac1 et lac2, leur capacité à métaboliser le lactose dans le tableau 1. Dans le but d’étudier la nature des gènes de leurs opérons lactose respectifs, nous avons construit le diploïde partiel lac3 formé par les systèmes lac des souches lac1 et lac2. Nous avons construit deux autres souches haploïdes : 
· lac4 est formé par les gènes régulateurs de la souche lac1 et les gènes de structure de la souche lac2.
· Lac5 est formé par les gènes régulateurs de la souche lac2 et les gènes de structure de la souche lac1.
Enfin, nous avons formé le diploïde partiel lac6, formé par les systèmes lac des souches lac4 et lac5.
1- Montrer à l’aide d’un schéma clair, comment forme-t-on le diploïde partiel lac3 ?
2- D’après l’ensemble de ces résultats, peut-on attribuer le phénotype négatif de la souche lac1 à une mutation iS ? Au niveau de quelle(s) souche(s) pouvez-vous justifier votre réponse ?
3- Comment pouvez-vous expliquer la régulation de l’expression du gène de la perméase entre les souches lac2 et lac4 ?
4- Donner le(s) génotype(s) pour chacune des souches lac1 et lac2.
5- En ce qui concerne la(les) mutation(s) qui touche(ent) les gènes régulateurs des souches lac1 et lac2 dire pour chacune d’elles si elle est : 
· Récessive.
· Dominante en position cis et trans.
· Dominante en position cis. 
· Dominante en position trans.	
	
	Absence de lactose
	Présence de lactose 

	
	ß-gal
	perm
	ß-gal
	perm

	Lac1
	-
	-
	-
	-

	Lac2
	-
	+
	-
	+

	Lac3
	-
	-
	-
	+

	Lac4
	-
	-
	-
	-

	Lac5
	+
	-
	+
	-

	Lac6
	-
	-
	+
	-




Corrigé
[image: ]
[bookmark: _GoBack]
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AATGGGAGAGTCCGGGGACCTGGTAAAGGAGGCCTCTTTCTAGAAGAGTGTGGGGAGGG
CAGTAGGCATGACGGTGGGAGGAGGGCAGCAGGTGGGGCCTGAGGTGTTGGGGTGTCTG
GGGTCCCTGGGGTCCCTGGGGATGGGAAATCCTTGAATGGAAGGTGGCAGGCACAGGAG
CTGGGTCCCTGAACGTGTGCATGCAGGGCTTGGGGGGTG
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Gly Leu
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GCC TCC GTT CGG CTC
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GGATCCAGCTGTGCCCTCCTCATCCTGCCTCCACCCCAACCCAACAGGAAGGAGTTGTC
AAGCTATCCTCGCAAGGACTCGATGACCTCAAACTTCGGGGAGACGCCCCAGGCAGGCG
GCCACAGCCAGAAGCAGCTGCCCTGTCCGTCCTCCTCTCGACCACCCCAGCAGGCGAAA
ATCCGCTCGTCGCGGCTGCCGGGTGATGCCCGTCGTGCGCACCGCGGGGCGCTGACTCT
GGCTCAGGAATCCTACAACCTCCCGCTGCACCCACTCCGCCGGCTGGACCGCTTCTCGC
GGCTGGAGCTGCCCTGGGCGGCCCCCACTGGAAGCCGGTGTCAGGCATCTACAGCGTGC
CTCATGCCTACCGCACCGAGAACTCCAACTACGGCAGCTTGAAGCCAGCYTTGGTCTGA]
ATCAGACCABCCAGCCCCGCCCTGCACACGCCCCCCAGACAAGGCGGGECCAAGCCTGR
AAGACCGCGACTAGGGGCTCGCTGCGGGCACCGGCCGCAATCTGGGGGCGGACCAGATC
TTGGCCTGGACGGGCGAATCTAACATCCACTCAATTGCGGGGGCGGGACTTCTGCGGCC
GAAGGGGCACAGCTTATCTTACTCGATGAGTTAAAGAGCCTAAATCACCCTCTTTGGTG
GGTTTGGTTCCGGCATCCTGGCTTTTGGGGCCCGAGTATGGGGCAGGTGGGAATCCACT
GAATCCTTTTTGGAGGGGCGGCGTGAGTGGACCCCCACTACCTCTGGCCACAGAATCCA
ATATTGAACGTACGCCCCTCCTAAGAAGTTGGACTCAGCTTGGCCGGAGGAGCAGCCAA
TCATCATCGGAGAGTTGTCAGAGGGCGGTGCTGCAGCCTCTGCCGGTCCCTCGCGATGS
GTAGAGGCGCGCTCACAAGGCAAGCGGCACAGCTGAGGGTCTCCAATATCTGATTTCTT
GTACTCCCACCACGACCTCCCTAGCACCCGGGGATTGAGTCTGTGAAGTCACCTTCTCC
TGGGTGTCTTCTGCTTCGTGGTCGGGAGCCACTCAGGGAGTTGGGGGAGGGATCGCCCE
TTGAGCCGCTCTTGCCTCTCCCTGACCTTGTCTGCCTCTCGCCCCGGGGAGTTAGTGTC

CAGTTACCCCACCATGCTCAGCCCTCGGTGGCCTTGCCGCCCCCACAGCCTGCAGGTAT
AAGCTAGG
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GGATCCAGCTGTGCCCTCCTCATCCTGCCTCCACCCCAACCCAACAGGAAGGAGTTGTC
AAGCTATCCTCGCAAGGACTCGATGACCTCAAACTTCGGGGAGACGCCCCAGGCAGGCG
GCCACAGCCAGAAGCAGCTGCCCTGTCCGTCCTCCTCTCGACCACCCCAGCAGGCGAAA
ATCCGCTCGTCGCGGCTGCCGGGTGATGCCCGTCGTGCGCACCGCGGGGCGCTGACTCT
GGCTCAGGAATCCTACAACCTCCCGCTGCACCCACTCCGCCGGCTGGACCGCTTCTCGC
GGCTGGAGCTGCCCTGGGCGGCCCCCACTGGAAGCCGGTGTCAGGCATCTACAGCGTGC
CTCATGCCTACCGCACCGAGAACTCCAACTACGGCAGCTTGAAGCCAGCGTTGGTCTGA
ATCAGACCAGCCAGCCCCGCCCTGCACACGCCCCCCAGACARGGCGEGGCCARGCCTAE
AAGACCGCGACTAGGGGCTCGCTGCGGGCACCGGCCGCAATCTGGGGGCGGACCAGATC
I'TGGCCTGGACGGGCGAATCTAACATCCACTCAATTGCGGGGGCGGGACTTCTGCGGCC
GAAGGGGCACAGCTTATCTTACTCGATGAGTTAAAGAGCCTAAATCACCCTCTTTGGTG
GGTTTGGTTCCGGCATCCTGGCTTTTGGGGCCCGAGTATGGGGCAGGTGGGAATCCACT
GAATCCTTTTTGGAGGGGCGGCGTGAGTGGACCCCCACTACCTCTGGCCACAGAATCCA
ATATTGAACGTACGCCCCTCCTAAGAAGTTGGACTCAGCTTGGCCGGAGGAGCAGCCAA
TCATCATCGGAGAGTTGTCAGAGGGCGGTCCTGCAGCCTCTGCCGETCCCTCGCGATGG
STAGAQECGCGATCACAAGGCAAGCGGCACAGCTGAGGGTCTCCAATTCTGATTTCTT
GTACTCCCACCACGACCTCCCTAGCACCCGGGGATTGAGTCTGTGAAGTCACCTTCTCE
TGGGTGTCTTCTGCTTCGTGETCGGGAGCCACTCAGGGAGTTGGGGGAGGGATCGCCCE
TTGAGCCGCTCTTGCCTCTCCCTGACCTTGTCTGCCTCTCGCCCCGRGCAGTTAGTGTC

CAGTTACCCCACCATGCTCAGCCCTCGETGGCCTTGCCGCCCCCACAGCCTGCAGGTAT
AAGCTAGG
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GGATCCAGCTGTGCCCTCCTCATCCTGCCTCCACCCCAACCCAACAGGAAGGAGTTGTC
AAGCTATCCTCGCAAGGACTCGATGACCTCAAACTTCGGGGAGACGCCCCAGGCAGGCG
GCCACAGCCAGAAGCAGCTGCCCTGTCCGTCCTCCTCTCGACCACCCCAGCAGGCGAAA
ATCCGCTCGTCGCGGCTGCCGGGTGATGCCCGTCGTGCGCACCGCGGGGCGCTGACTCT
GGCTCAGGAATCCTACAACCTCCCGCTGCACCCACTCCGCCGGCTGGACCGCTTCTCGC
GGCTGGAGCTGCCCTGGGCGGCCCCCACTGGAAGCCGGTGTCAGGCATCTACAGCGTGC
CTCATGCCTACCGCACCGAGAACTCCAACTACGGCAGCTTGAAGCCAGCGTTGGTCTGA
ATCAGACCAGCCAGCCCCGCCCTGCACACGCCCCCCAGACAAGGCGGGGCCAAGCCTGG
AAGACCGCGACTAGGGGCTCGCTGCGGGCACCGGCCGCAATCTGGGGGCGGACCAGATC
TTGGCCTGGACGGGCGAATCTAACATCCACTCAATTGCGGGGGCGGGACTTCTGCGGCC
GAAGGGGCACAGCTTATCTTACTCGATGAGTTAAAGAGCCTAAATCACCCTCTTTGGTG
GGTTTGGTTCCGGCATCCTGGCTTTTGGGGCCCGAGTATGGGGCAGGTGGGAATCCACT
GAATCCTTTTTGGAGGGGCGGCGTGAGTGGACCCCCACTACCTCTGGCCACAGAATCCA
ATATTGAACGTACGCCCCTCCTAAGAAGTTGGACTCAGCTTGGCCGGAGGAGCAGCCAA
TCATCATCGGAGAGTTGTCAGAGGGCGGTGCTGCAGCCTCTGCCGGTCCCTCGCGATGG
GTAGAGGCGCGCTCACAAGGCAAGCGGCACAGCTGAGGGTCTCCAATATCTGATTTCTT
GTACTCCCACCACGACCTCCCTAGCACCCGGGGATTGAGTCTGTGAAGTCACCTTCTCC
TGGGTGTCTTCTGCTTCGTGGTCGGGAGCCGCTCAGGGAGTTGGGGGAGGGATCGCCCG
TTGAGCCGCTCTTGCCTCTCCCTGACCTTGTCTGCCTCTCGCCCCGGGGAGTTAGTGTC

CAGTTACCCCACCATGCTCAGCCCTCGGTGGCCTTGCCGCCCCCACAGCCTGCAGGTAT
AAGCTAGG




