Fiche d’utilisation du logiciel De Visu

Utilisation du module « les opsines »
Que cherche-t-on à montrer ?

On est encore avec ce module sur la problématique de la nécessité ou non de trois cônes pour voir le monde en couleur. On cherche à montrer qu’au cours de l’évolution le nombre de type de cônes a augmenté.
Les arbres phylogénétiques issus de la comparaison de séquences polypeptidiques et nucléotidiques des opsines (selon les fonctionnalités du logiciel Phylogène) sont fournis et l’utilisateur doit les compléter en plaçant correctement les noms des pigments dans ces arbres, en se fondant sur les données des matrices de distances.

Remarque : 
-selon qu’on tient compte ou non des délétions dans la comparaison deux arbres sont possibles

-il existe 15 acides aminés différents entre les opsines des cônes M et L, cependant les séquences nucléotidiques (fichiers PDB) sont identiques (différence d’épissage des ARN ?????).

La structure 3D de la rhodopsine de porc est également visible selon le logiciel Rasmol 2.6, on peut y matérialiser la position du rétinal (ici retinal-cis) en allant chercher son nom (RET) dans la page PDB et en l’inscrivant (select RET) dans la ligne de commande de Rasmol Command Line.

