Nouveau programme de 3ème – Diversité et unité des êtres humains


Exploitation d’une base de données en ligne – utilisation du tableur

Pistes pédagogiques d’utilisation : voir en fin de document
Capacités en situation d’apprentissage : 

- observer et recenser des informations dans une base de données anglophone afin de montrer que chaque chromosome contient de nombreux gènes ;

- organiser ces informations dans un tableur afin de calculer le nombre total de gènes chez l’Homme.
Connaissances : chaque chromosome contient de nombreux gènes. Chaque gène est

porteur d’une information génétique. Les gènes déterminent les caractères héréditaires. Un 
gène peut exister sous des versions différentes appelées allèles.
Matériel

- une salle multimédia avec accès à internet

- un tableur installé sur les ordinateurs

Modalités et déroulement

- connexion à la base de données sur le génome humain

Adresse : http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/mapview/map_search.cgi?taxid=9606 

ou plus simplement http://tinyurl.com/4tgubv
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- un clic sur l’imagette d’un chromosome donne accès à une page de description du chromosome. Exemple pour le chromosome 1 :
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- les élèves collectent le nombre total de gènes sur chaque chromosome et consignent les valeurs dans une feuille de calcul ;
- calcul du nombre total de gènes en utilisant la fonction SOMME ;
- discussion possible de cette valeur (à titre indicatif, il y a environ 50 000 gènes chez le riz) ;
- la feuille peut-être imprimée pour servir de trace du travail dans le cahier de l’élève.
Compétences B2i

C.4.2 : Je sais utiliser les fonctions principales d’un logiciel de navigation sur le web (paramètrage, gestion des favoris, gestion des affichages, de l’impression)

C.3.4 : Je sais créer, modifier une feuille de calcul, insérer une formule

C.1.5 : Je sais paramétrer l’impression (prévisualisation, quantité, partie de document)

 Capacités en situation d’apprentissage: observer et recenser des informations dans une base de données anglophone afin d’établir un lien entre gènes et caractères.

Connaissances : chaque chromosome contient de nombreux gènes. Chaque gène est porteur d’une information génétique. Les gènes déterminent les caractères héréditaires. Un gène peut exister sous des versions différentes appelées allèles.

Modalités et déroulement

- En cliquant sur l’icône [image: image1.wmf] il apparaît une fenêtre qui permet aux élèves de modifier les paramètres d’affichage des gènes sur un chromosome :  


- La nouvelle représentation montre que de nombreuses maladies sont associées à des gènes. On retrouve là la démarche classique en génétique, qui permet d’identifier un gène d’abord par son dysfonctionnement.

Exemple du chromosome 18 :


Pistes pédagogiques d’utilisation de ce site :

( Bien indiquer que ces gènes ont été identifiés par l’existence d’une maladie (allèle morbide) mais qu’ils sont présents, chez la plupart des individus, sous la forme de l’allèle sain.

( Discuter du sens à donner au gène identifié, par exemple « Myopie, obésité,… » en précisant qu’il s’agit de formes génétiques d’une maladie (tout obèse n’a pas forcément l’allèle morbide de l’obésité).

( Bien indiquer que la base de données identifie les gènes sur un seul chromosome de chaque paire.

( Recherche du nombre de gènes portés par un chromosome, du nombre total de gènes dans l’espèce humaine, recherche d’un gène particulier,…

( Production possible :

A l’issue de la recherche, valider ce travail en demandant de schématiser deux chromosomes (différents) en plaçant trois gènes.

( Grille d’évaluation formative du schéma :

Capacités :

· respect des consignes (2 chromosomes, 3 gènes)

· identification du n° de chaque chromosome

· identification de chaque gène

Connaissances :

· respect de la taille relative des deux chromosomes

· exactitude de l’emplacement des gènes
· titre correct, par exemple : « Emplacement de quelques gènes sur les chromosomes humains n°…….»

nombre total de gènes sur le chromosome





un clic sur master fait apparaître la carte des gènes sur le chromosome








