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Étude 4 : Transmission d’un caractère et phénotype associé 
 
Environ 99,9 % du génome humain est identique d’un individu à l’autre ; le 0,1 % de différence rend chacun unique. Le génome humain contient environ 3 milliards de paires de 
bases, mais un simple changement de nucléotides peut altérer ou supprimer la fonction des gènes et peut donner lieu à un nouveau phénotype. Un polymorphisme nucléaire 
unique ou SNP (prononcé « snip »), est un variant commun en une position unique dans une séquence d’ADN chez des individus de la même espèce. Les SNP sont la forme de 
variation la plus commune dans le génome humain et représentent une grande partie de notre diversité génétique et phénotypique. 
 

Étude d’un exemple : Sensibilité au PTC (PhénylThioCarbamide) 
En 1931, le chimiste Arthur L. Fox découvre que la molécule sur laquelle il travaille, le PhénylThioCarbamide (PTC), a un goût très amer pour certaines personnes, aucun goût 
pour d’autres, dont lui-même. A partir de cette observation, de très nombreuses études sont menées. 
La sensibilité des populations est très inégalement répartie selon les continents : 

 

 

 

 

 
Problématique : Comment les analyses génétiques permettent de préciser l’origine et le type de transmission de la sensibilité au PTC ? 
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Activité 1 :Héritage mendelien de la sensibilité au PTC 
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Activité 2 : Identifier les porteurs de la sensibilité. 
Test de sensibilité au goût amer avec des bandelettes de test PTC (ou brocoli ou choux de Bruxelle) 
 
Doc. Origine anatomique de la sensibilité au PTC 

 
 
 
 
Le test avec bandelette imprégnées de PTC permet d’identifier les personnes sensibles au goût amer. Dans ce cas, 
après fixationd’une molécule de PTC sur des protéines réceptrices enchâssées dans la membrane de cellules des 
oragnes du gût (bourgeon du goût), une information nerveuse est transmise. 
- Goûter aux bandes de papier « de controle » afin d’établir une base de référence ; 
- Goûter le papier PTC et noter la sensibilité au produit chimique PTC, indiquer le phénotype correspondant dans le 
tableau suivant, c’est-à-dire non-sensible, sensibilité modérée, sensibilité forte. 
 
Il existe deux génotypes différents associées à trois phénotypes : 

 Des individus homozygotes (AVI/AVI) dont le phénotype est l’absence de sensibilité au PTC : « non sensible » 
 Des individus homozygotes (PAV/PAV) dont le phénotype est la sensibilité importante au PTC 

« supersensible » 
 Des individus hétérozygotes (PAV/AVI) dont le phénotype est la quasi absence de sensibilité au PTC 

 
 

Recueillir les données de la classe : 
Nom de l’élève Phénotype Génotype prédit 
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Document ressource : détermination du génotype  
La PCR (Réaction en chaîne par polymérase) permet de dupliquer en grand nombre (avec un facteur de multiplication de l’ordre du milliard) une séquence d’ADN ou d’ARN 
connue, à partir d’une faible quantité (de l’ordre de quelques picogrammes) d’acide nucléique.  

Vidéo ; https://www.youtube.com/watch?v=xW5OHjDaFEM   puis eventuellement sordalab: https://www.youtube.com/watch?v=OILZqWu5PJ0  
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Activité 3 : identifier ce qui distingue les 2 allèles et leur implication au niveau du phénotype 
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Activité 4 : Approche bio-informatique avec l’outil « BLAST » et NCBI 
 
En 2003, le gène du récepteur au PTC est cloné. Nommé TAS2R38, il est localisé sur le chromosome 7, en position 7q34 

Il est constitué d’un unique exon de 1002 paires de bases. Il code un récepteur membranaire à 7 domaines transmembranaires, couplé aux protéines G. Il fait partie de la 
famille des récepteurs TAS2R, qui compte au moins 25 gènes fonctionnels connus. Ces gènes sont exprimés par les cellules sensorielles des bourgeons du goût situés sur les 
papilles linguales. Ils sont impliqués dans la détection des substances amères, de la famille des glucosinolates, en particulier celles contenues dans les Brassicacées. 

A l’aide de deux outils informatiques, NCBI et BLAST vous allez découvrir ce chromosome 7, ce gène TAS2R38 et constituer des phylogénies. 

NCBI : NCBI Genome Data Viewer (nih.gov)   
BLAST : BLAST: Basic Local Alignment Search Tool (nih.gov)   
 

 
 
 
 
 
 
 
 


