Proposition de correction pour I'ECE : MUTATION SELECTIONNEE AU
COURS DE LA DOMESTICATION DU MAIS

Etape 1: NE PAS OUBLIER D'APPELER L'EVALUATEUR AVANT LES 40' ET SI
POSSIBLE DANS LES 10 premieres MINUTES POUR NE PAS PERDRE SON TEMPS
SUR LE RESTE DE L'ECE.

- Ce que je dois montrer : que le caractere « glumes réduites » des mais cultivés par
I’Homme dépend d’une mutation sélectionnée au cours de la domestication et commune
a tous les mais actuels.

- Ce que je dois faire : comparer les séquences de génes TGA1, mais aussi les séquences
protéiques de TGA1, de téosinte et de mais car cette protéine TGA1 est impliquée dans
la régulation de la taille des glumes.

De plus, les protéines codées par les genes effecteurs sont directement a ’origine des
phénotypes que I’on observe chez la plante (un chaume ou des chaumes, un ¢épi ou des
épis etc...).

Afin d'observer une mutation qui soit commune a tous les mais mais absente de toutes
les téosintes, je dois donc comparer les séquences nucléotidiques et peptidiques de
plusieurs individus de téosinte et plusieurs individus de mais.

- Ce que j'attends : si je trouve une mutation qui soit identique chez tous les individus
de mais et absente chez tous les individus de téosinte alors le caractére « glumes
réduites » des mais cultivés par ’Homme dépend bien d’une mutation sélectionnée au
cours de la domestication et commune a tous les mais actuels. Sinon cette affirmation
est erronée.




Proposition de correction pour I'ECE : MUTATION SELECTIONNEE AU
COURS DE LA DOMESTICATION DU MAIS

Etape 2 : NE PAS OUBLIER D'APPELER L'EVALUATEUR ! Tant que le travail n'est pas
validé c'est qu'll faut l'appeler ! Vous devez savoir utiliser une fiche technique a deéfaut de

savoir utiliser le matériel.

Il s'agit ici de faire une comparaison
Des genes de téosinte ET de mais
Avec tous les individus pour voir une
Nutation qui puisse n'étre commune
Qu'aux mais et non partagée avec les
Téosintes : on met le curseur dessus.

Il faut ensuite faire de méme avec les
Séquences peptidiques.

H Alignemnent de Séquences

Identification

v TGAT1-Teosinte-ind?_adn

Base sous le curseur : 18

|||||||||||||||||||||||||||||||||||
E‘ Comparaison  EEFEEEEEEEEEEEER  EEEEEEEEEEEEEEEE
i

v TGA1-Teosinte-ind1._adn ATGGATTGGGATCTCAAMGGCGGCGLECGCGTGGGA

v TGAT-Teosinte-ind3.adn

v TGA1-Teosinte-ind4.adn

v TGA1-Mais-ind1.adn

v TGA1-Mais-ind?.adn

v TGAl-Mais-ind3.adn

v TGAl-Mais-ind4.adn

H Alignement de Séquences

Identification

E‘ Comparaison
Y1 Trad._ de TGAl1-Teosinte-ind1.ad HD¥D
[ Trad._de_TGAl-Teosinte-ind?2.ad

Base sous le curseur : b

ASCAVDLAELEODHAAAAPSSGGHAAK

| Trad_de_TGAl-Teosinte-ind3_ad

I Trad_de_TGAl-Teosinte-ind4_ad

[ Trad. de TGA1-Mais-ind1._adn

[ Trad. de TGA1-Mais-ind?_adn

[ Trad. de TGA1-Mais-ind3. adn

[ Trad. de TGA1-Mais-ind4.adn
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Etape 2 :
Une autre maniere de faire...

B Genie genctiqve I

Fichier | Sélection Edition Action Informations Documen

= Eu' Seguences brutes

globaux

. Choix d'affichage »
R cec

Comparaiscn

par séquence

par catégorie

TGGAT

L ]

Afficher le décalage ] i
v T = =
4

v TGAT-Teosinte-ind?2.adn

L]

TGGATT

v TGAT-Mais-ind1._adn

L]

TGGAT|

v TGAT-Mais-ind? adn

TGGAT|

v TGAT-Mais-ind3.adn

L]

TGGAT|

v TGAT-Mais-ind4_adn

L]

TGGATT

W TGAT-Teosinte-ind3.adn

L]

TGGAT|

v TGAT-Teosinte-ind4_adn

L]

ty |t | o [ [ | | o |
[ B B B | B [ B [ [ 1

TGGATT

- |
H Choix d'affichage globaux = l = | & |_ih_J

-

| Afficher les séguences suivant leur nature

v ADM5S'F ou tranzcription inverse en ADN
|  ADN Chaine complémentaire 3'5' ou transcription inverze
| AHRM ou transcription en ARN

v Protéine ou traduction en protéine

[w Afficher les Textes

Afficher, g1 pogsible, pour toutes les séquences

En cas de traduction, traduire

{* du début au premier codon Stop

{" le premier cadre de lecture ouvert [ORF)
{" du début a la fin

(" lez cadrez de lecture ouverts successifs

X Annuler |
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Etape 2 :
Puis...

Fichier || &Affichage | Sélection Edition

= E Séguences brutes

e Choix d'affichage

Action Informations Document Bloc-note Aide

B sec

Comparaison

Afficher le décalage

ﬂ v TGA1-Teosinte-ind1.adn
v TGA1-Teosinte-ind2. adn
v TGAT-Mais-ind1_adn
v TGAT-Mais-ind2_adn
v TGA1-Mais-ind3.adn
v TGA1-Mais-ind4.adn
v TGA1-Teosinte-ind3.adn

v TGAT1-Teosinte-ind4.adn

Acide aminé sous le curseur : 1 Cadre de lecture: 0 1
Triplet de bases sous le curseur:1:2: 3 ]

1
ST ATHGATTGGGATCTCAAGGCGGCGGGCGCGTGGGACCTCGCGGAGCTGGAGCAGGACCACGC
& HetlAzpTrpAspleulysAladlaGlvAlaTrpAspLleuAlaGluleuGluGlnAspHisaAl

& ATHGATTGGGATCTCAAGGCGGCGLGCGUGTOGGACCTCGCGGAGCTGGAGCAGGACCACGC

¥ Metls 1
= EE E Séquences C
& K A s Acide aminé sous le curseur: b 1
& ATECA Identification Triplet de bases sous le curseur: 1617 18 C
N K B S 1 | | | | i | | 1 | | | 1
SATGQGA| 1 g S & ATGGATTGGGATCTCAAQRGCGGCGGGCGCGTGGGACIC
w EE E‘ [ TGAl-Teosinte-ind1.adn ¥ HetispTrpispleuly=sAladlaGlydlaTrpi=p 1
= ATEGA [ TGA1-Teosinte-ind2.adn j e O E
& HetAy - TGAI-Teosinte-ind3.ad = =
5 EE eosinte-indJs_adn ¥ — — - - _—|l=]l= = - - - - GO
¥ [ b5 [ TGAl-Teosinte-ind4_adn j e O E—l
EJ H A E B ; 5: C SC
¥ HetlaAd] [ TGAl-Mais-indl1.adn ¥ — — — — _lasp - - - - - _ Al
o 5 q
| TGA1-Mais-ind2 adn ¥ — — — — _lasnl- - - - _— _
o 5 q
[ TGAl-Mais-ind3.adn ¥ — - _— _ _lasn - - - _— _ _
o 5 q
[ TGAl1-Mais-ind4.adn ¥ — — — _— _lasnl - - - - _ _
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Etape 3 : PAS DE TEXTE SEUL ET AVEC DES TITRES ADAPTES !

Comparaison des séquences nucléotidiques entre individus de mais et individus de téosinte :

' E Alignernent de Séquences
Identification Base sous |'E E'"SE""”T Mutation en position 18 par

E‘ Comparaison L;LLLLLLL*;L;LL;Qﬁ;,;,’.’, substitution d'un nucléotide a

Y ¥ TGA1-Teosinte-ind1.adn ATGGATTGGGATCTCAAGGCGGC( Guanine chez les téosintes par un
W TGAl-Teosinte-indZ.adn T N .
¥ TGA1-Teosinte-ind3.adn nucléotide a cytosine chez les
v TGAl-Teosinte-ind4.adn Te - i A
LN mails .Inuta.tlon_partagee par tous
¥ TGA1-Mais-ind2.adn BV les mais et inexistante chez tous
v TGA1-Mais-ind3.adn z :
v TGAl-Mais-ind4.adn Ci IeS teOSInteS'

Comparaison des séquences protéigues entre individus de mais et individus de téosinte :

H Alignement de 5équences

Base sous le curseur : b

Conséquence de la mutation en

I | I | I I | | [ I | | I | | 1 - g
E‘ Comparaison JJ; / pOSItlon 18 : en pOS|t|On 6 de la
YT Trad _de_TGA1-Teosinte-ind1_ ad HDVDLEAAGAVDLAELEQDHA,

Identification

- Trad_de TGAI-Teosinte-ind?.ad protéine, les téosintes présentent
” Trad_de_TGAl-Teosinte-ind3.ad un acide aminé K alors que les

[ Trad._de_TGA1-Teosinte-ind4.ad . , . .
[ Trad. de TGA1-Mais-ind1.adn H ) mais presentent un acide aminé
[ Trad. de TGA1-Mais-indZ adn I . i INA 1 I ~

[ Trad. de TGA1-Mais-ind3.adn ﬁ v N N aCIde a_mlne Identhue a,l_a

[~ Trad. de TGA1-Mais-ind4.adn N méme position dans la protéine

partagé par tous les mais et
différent chez tous les téosintes.
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Etape 4 : ELLE DOIT ETRE AU MAXIMUM CONSTRUITE

- L'étape 3 me permet de montrer que : la mutation en position 18 du gene TGA 1 est
partagée par tous les mais et inexistante chez tous les téosintes. De plus, 1'acide amineé
induit par cette mutation est identique, a la méme position 6 dans la protéine, est
partagé par tous les mais et différent chez tous les téosintes

- Or, je sais que : le géne TGA1 code une protéine impliquée dans la réalisation du
phénotype du mais, donc tout caractere phénotypique intéressant sera sélectionné et
donc le gene a I'origine de ce phénotype le sera lui aussi. Ainsi, si je trouve une mutation
qui soit identique chez tous les individus de mais et absente chez tous les individus de
téosinte alors 1'alléle du géne TGA1 présentant cette mutation, codant le caractere
« glumes réduites », sera sélectionnée au cours de la domestication et commune a tous
les mais actuels.

- Donc je conclus : Comme je trouve une mutation qui soit identique chez tous les
individus de mais et absente chez tous les individus de téosinte alors le caractere
« glumes réduites » des mais cultivés par PHomme dépend bien d’une mutation
sélectionnée au cours de la domestication et commune a tous les mais actuels.
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