Questions Biologie Moléculaire :

[Module 1]

A propos de la réplication de I'ADN :
Lors de la réplication, est-ce que les amorces se fixent bien dans le sens inverse du brin matrice ?

Comme dans la double hélice, lorsque deux brins d’ADN ou d’ARN s’apparient, I'extrémité 5’ d’un brin
correspond a I'extrémité 3’ de 'autre.

A propos de la réplication de I'ADN :

La lecture du brin parent se fait-elle bien dans le sens 3'-5' lorsque I'ADN Polymérase Delta/Epsilon
synthétise le brin fils dans le sens 5'-3' ? Et par convention, on lira tout de méme toujours les brins
dans le sens 5'-3' lorsqu'on les étudie ?

Oui la polymérase ne peut synthétiser les brins fils que dans le sens 5°-3’ en se déplagant sur le brin
parent dans le sens inverse, et la lecture d’'une séquence se fait toujours dans le sens 5'-3'.

[Module 2]

A propos des substitutions nucléotidiques au sein des codons :

Pouvez-vous confirmer que celles touchant les nucléotides un et deux présentent un danger, mais que
ce n'est pas le cas pour le troisieme nucléotide ? Et que cela est di au fait que le troisieme nucléotide

est variable au sein des codons donnant un méme acide aminé. Tandis que les deux nucléotides sont

toujours similaires entre les codons donnant le méme acide aminé.

Vous avez raison, le plus souvent c’est le cas mais ce n’est pas systématigue comme vous pouvez le
voir sur cette ancienne diapo du cours. Les mutations du 3°™ nucléotide induisent des sauts de
codons dans la méme boite, dont certains changent I'acide aminé (ex : Boite Cys/Stop/Trp en haut a
droite). Je ne suis pas rentré dans ces détails cette année

» L’organisation du code minimise I'effet des mutations
—L’importance d’un nucléotide varie selon sa position dans le codon

» Une mutation du 3®™e nt est souvent neutre, sans conséquence sur la protéine
» Une mutation du 1°" nt induit le plus souvent un faux sens conservatif

» Une mutation du 2" nt induit le plus souvent un faux sens non conservatif

dont les conséquences sur la fonction de la protéine seront plus séveres
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A propos de la régulation de I'opéron lactose :

Dans un item portant sur I'opéron lactose, avec une correction rédigée par vos soins, vous écrivez
ceci : "Lac | est en permanence sous forme d’homotétramére mais il est soit lié a '’'ADN (absence de
lactose) ou non lié a 'ADN (présence de lactose)".

Mais nous voyons dans le cours que Lac | passe sous forme de monomére en présence de lactose,
ce qui permet la libération du promoteur. Serait-il possible d'avoir une explication sur ce point ?

Si vous reprenez le cours, il est dit que le lactose induit un changement de conformation de
I’'homotétrameére mais pas sa dissociation sous forme de monomere

¢ 'activité répressive de la protéine Lacl est régulée par le lactose
— Elle également un posséde un domaine de liaison du lactose
» La fixation du lactose sur la protéine Lacl modifie sa conformation et empéche sa
liaison a 'ADN, ce qui libére le promoteur et autorise la transcription de 'opéron Mwéhduémm
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[Module 4]

A propos des mutations et du polymorphisme :
Est-il nécessaire de distinguer mutation et polymorphisme en QCM ?

Par exemple, avec cet item : "On appelle mutation tout changement dans la séquence du génome par
rapport a une séquence de référence”.

Puisqu'une mutation est caractérisée par une fréquence inférieure a 1% chez la population générale,
alors que le polymorphisme concerne une modification de I'ADN atteignant plus de 6% de la
population générale, l'item reste-t-il malgré tout juste ?

L'item est juste car par définition, une mutation est un changement de séquence. Certaines
mutations sont sans conséquence et appelées polymorphismes, et dautres ont des
conséquences. Un polymorphisme est un sous-type de mutation sans conséquence apparente
Concernant les proportions avec lesquelles un variant est retrouvé dans la population, elles
sont la pour donner une indication sur la probabilité qu’'une mutation soit un polymorphisme
ou non, mais la seule fagon d’en étre sur est, par exemple, de tester in vitro les conséquences
du changement sur la fonction de la protéine.




Lecture 4a: Mutabilité et maintenance du génome

Généralités

* Définition et classification des mutations

— Une mutation est un changement dans la séquence d’ADN du génome d’une cellule

% On distingue les mutations ponctuelles (substitutions et insertions ou délétions de petite taille) et
les remaniements chromosomiques (délétion, duplication, insertion, inversion, translocation, etc..)

> Certaines mutations sont liées aux erreurs inévitables de réplication, aux séquences répétées du

génome qui favorisent erreurs de réplication ou de ¢rossing-over, ou aux modifications de bases

Y

D’autres mutations sont liées a une exposition a un agent mutagéne physique (radiations, rayons
U.V), chimique (agents intercalants, analogues de bases,...) ou pathogéne (virus, bactéries)

> Les conséquences des mutations sont variables, selon qu’elles perturbent ou non le message

génétique, constituant alors des polymorphismes, ou qu’elles sont somatiques ou germinales



