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Exercice 1 : (4,5 pts)

Supposez que la lecture s’effectue de gauche a droite et que les colonnes représenfent
I’alignement de la transcription et de la traduction.
1. En utilisant le code génétique complétez le tableau suivant.

C Double hélice 'ADN

C |A ARNm Transcrit
G|C |A Anticodon de 'ARNt approprié

Trp Acides aminés incorporés dans la protéine

2. Indiquez les extrémités 5° et 3° de I’ADN et de I’ARN ainsi que les extrémités amine
et carboxyle de la protéine.

Une molécule d’ADN double brin possédant la séquence indiquée ci-apres produit in vivo
un polypeptide long de quatre acides aminés :
TAC ATG ATC ATT TCA CGG AAT TTC TAG CAT GTA

ATG TAC TAG TAA AGT GCC TTA AAG ATC GTA CAT

3. Quel est le brin d’ADN transcrit (Haut/ Bas) et dans quel sens (Droite vers gauche/
Gauche vers droite) cette transcription a-t-elle lieu ?



5. Si une inversion se produit entre les deuxiéme et troisiéme triplet a partir,
respectivement, des extrémités gauches et droites et si le méme brin d’ADN est transcrit.
Quelle sera la longueur du polypeptide résultant ?

6. Supposez que la molécule initiale soit intacte et que le brin du bas soit transcrit de
gauche a droite. Donnez la séquence des bases et indiquez les extrémités 5° et 3° de Panti-
codon qui insére le quatriéme acide aminé dans le polymére naissant. Quel est cet acide
aminé ?




Exercice 2 : (4,5 pts)

Ci-dessous est notée une séquence d'ADN double brin comportant un géne codant pour
une hypothétique protéine. La transcription démarre au niveau du C souligné en position 9 et
la RNA polymérase transcrit de la gauche vers la droite. Les Nucléotides sont numérotés de 1
a 100.

1 25 SQ
~GTGTCCGTCTAAT: ATAGGAGGTGTGAGATGTTATATCCOGCCGTCAACAL -3
3 * - CACAGGCAGATTATATC CTCCACACTCTACAATATAGGGCGGCAGTIGTG- 5°
51 75 108
3" - CATCAARCAGGATAATCGCCTGCTGGGGCARAGGOCGTGAAGG TAAAGGT- 3°
-GTAGTTTGTCCTATTAGCGGACGACCCCGTTTCOGCCACTTCCATTTOCA -5

Quel brin est utilis¢ comme matrice pour la transcription, celui du haut ou du bas ?

2. Ou se trouve le promoteur relativement au site de démarrage de la transcription ?

3. Quels sont les 15 premiers nucléotides de 'ARNm résultant de la transcription ?
Indiquez son orientation ?

4. Quels sont les 5 premiers acides amings traduits a partir du transcrit formé ? Indiquez
les extrémités amino- ou carboxy- de la protéine.



5. Est-ce que les nucléotides TAA soulignés codent pour un codon stop ? Expliquez.

6. Une mutation aboutit a I'introduction d'un extra G juste aprés le A en position 11.
Quelle est 1a conséquence de cette mutation sur le transcrit et la protéine qui en résulte ?

-

7. Une mutation aboutit a la substitution dun T & la position 36 (souligné) par un G.
Quelle est la conséquence de cette mutation sur la protéine produite ? Expliquez.

8. Une mutation aboutit & la substitution d'un C en position 48 (souligné) par un T.
Quelle est la conséquence de cette mutation sur la protéine produite ? Expliquez.

9. Une mutation a été trouvée dans un géne codant pour un ARNt. L'ARNt sauvage
reconnait le codon GAA et est chargé avec l'acide glutamique. L'ARNt mutant est toujours
chargé par de l'acide glutamique mais l'anticodon est muté et reconnait le codon TAA. Quel
effet cela aura sur la traduction? Est-ce que la protéine traduite sera différente ?



Exercice 3 : (11 pts)

Chez un champignon ascomycéte a tétrades ordonnées, deux souches auxotrophes S1
[Val-] et S2 [Trp-] ont été isolées. Le croisement de chacune des souches mutantes avec la
souche sauvage a fourni les résultats suivants :

S1XS S2XS

Val- + Val- + Val- + 100% Asques pré-réduits

Val- + + Val- + Val- .
+ Val- Val- + + Val- -
+ Val- + Val- Val- +
292 308 105 125 87 83

1. Interprétez les résultats de ces croisements.



Le croisement des deux souches mutantes S1 et S2 entre elle a fourni, sur 1500 spores
analysées, 1350 spores incapables de germer sur Milieu Minimum (Mm).

2. Interprétez le résultat de ce croisement et établir la carte génétique.



Par ailleurs, une souche S3 double auxotrophe [Trp- Ade-] a été isolée. Le croisement
S3 X S1 a fourni les résultats suivants :

66 spores [Val+ Trp- Ade+]; 86 spores [Val- Trp- Ade+]; 86 spores [Val+ Trp+ Ade-];
14 spores [Val- Trp- Ade-]; 334 spores [Val+ Trp- Ade-|; 334 spores [Val- Trp+ Adet|;
14 spores [Val+ Trp+ Ade+]; 66 spores [Val- Trp+ Ade+];

3. La synthése de 1’Adénine est contrdlée par combien de couples d’alléles ? Donnez les
génotypes des deux souches croisées.

4. Interprétez les résultats de ce croisement en précisant si les génes sont liés ou
indépendants et calculez les distances qui les séparent. (Avec correction de distances si ¢’est
nécessaire).



5. Calculez le coefficient de coincidence C et ’interférence 1.

Bon travail

i YW Phe UCU  Ser Ay Ty UGl Cys v

S T uce  Ser UAC Ty UGC Cys c

WA  Leu UCA  Ser UAA  Stop UGA  Stop a

WG  Leu UcG  Ser UAG  Stop UGG Tip G

CW  Leu ccu  Pro CAU  His U Arg u

; eic cuc Leu cCC Pro CAC His CGC Arg C i

(§ Cloua Lew CCA  Pro CAA  Gin CGA Arg aid

: CUG  Leu cce  Pro CAG  Gin CGG Mg G g

B jaw m ACU T AAU  Asn AGU  Ser v

Fialac ACC  Thr AAC  Asn AGC  Ser ci¥

AUA e ACA Tiw P AAR  Lys AGA  Arg Als

AUG Mot ACG  Tiw AAG  Lys AGG Arg 6

§ oW val GCU Ak GAU Asp GGU Gl u

. lglouc v GCC Al GAC Asp GGC Gl <

* GUA  Val GCA A GAA Giu GGA Gl A
GUG  Val GCG Al GAG Gw GGG Gly 6




