Activité 1
1. Traiter l'image d'une électrophorèse pour pouvoir effectuer son analyse par la suite
· Ouvrir le logiciel ImageJ
· [bookmark: _GoBack]Ouvrir le fichier «SDSpage.jpg » : File>Open
· Effectuer une correction du contraste : Image > Adjust > Brightness/Contrast puis cliquer sur Auto
· Transformer le format couleur en image de type 8-bits. : Image>Type>8bits.
· Effectuer une inversion de couleur : Edit>Invert

2. Mesurer les distances parcourues des marqueurs de taille puis celles des protéines séparées du mélange étudié

2.1. Calibrer ImageJ pour effectuer le lien une distance mesurée en pixels sur l’image et une distance connue de l’image du gel
· Sélectionner l'outil Straight line puis tracer une ligne correspondant à la longueur du gel qui est de 10 cm (trait droit Maj) sur l’image « SDS page2 » au niveau de la flèche tracée
[image: ]
· [image: ][image: ]Utiliser la fonction Set scale du menu Analyze pour renseigner la distance (100) et l’unité (mm)





2.2. Mesurer les distances parcourues des marqueurs de taille et des protéines séparées du mélange étudié
· A partir de la ligne précédente, tracer une ligne avec l’outil Straight line entre le bord de plaque et la bande de migration la plus proche de la piste « Marqueurs de taille »
· Afficher la mesure en cliquant sur « Measure » du menu Analyze (ou Ctrl M). Le résultat s'affiche dans un fichier Results dans la colonne Lenght (dernière colonne)
· Renouveler les 2 opérations précédentes sur chacune des bandes de migration de la piste « Marqueurs de taille », en vous éloignant de plus en plus de la ligne de dépôt (9 mesures à effectuer), puis sur la bande de migration de la piste sérum (4 mesures à effectuer), en prolongeant la ligne de l’outil straight line. Les mesures apparaissent au fur et à mesure dans le fichier Results
· Enregistrer le fichier Results : File > Save as du fichier Results 

3. Déterminer la masse moléculaire des protéines séparées du mélange étudié (protéines a, b, c, d)

3.1.  Construire la droite d’étalonnage pour obtenir l’équation de la droite
· Ouvrir le fichier result.xls créé
· Copier les 13 valeurs de la colonne Lenght du fichier Results dans la feuille activite1  du fichier « AnalyseActivite.ods » fourni
· Remplacer les points des valeurs trouvées par des virgules en utilisant la fonction Rechercher et Remplacer du menu Edition (Ctrl H)
· Remplir les valeurs Log (MM) en utilisant la fonction Log10
· Construire la droite d’étalonnage « Log(MM) = f (distance) », MM en kDa et distance en mm
· Insertion > Objet > Diagramme
· Choisir XY (dispersion), points seuls
· Obtenir  une courbe de ce type
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3.2.  Déduire de l’équation de la droite la masse moléculaire des protéines a, b, c, d
A partir de l’équation de type y = a x + b (y : Log(MM) ; x : distance), utiliser les fonctions « Pentes » (Pentes correspond à a) et « Ordonnees.origine » (Ordonnée à l’origine correspond à b) pour trouver la masse moléculaire en complétant le tableau fourni
Enregistrer le fichier « AnalyseActivite.ods » à votre nom « « AnalyseActivite_VotreNom.ods » puis l’envoyer par courriel à votre enseignant
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