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Introduction
Si la médecine a accompli un bond si prodigieux au cours des dernières décennies, c’est en partie grâce à l’apport d’autres sciences : la chimie, bien sûr, en tant que fondement de la pharmacologie, la physique également qui, depuis la découverte des rayons X par Roentgen, n’a cessé de lui fournir, entre autres, des techniques d’imagerie de plus en plus performantes.

Cependant, la contribution de la biologie moléculaire, au sens large du terme, mérite une attention particulière. Qu’il s’agisse de l’identification et de la caractérisation des agents pathogènes, de l’étiologie des maladies héréditaires, des mécanismes de la sénescence et de ceux du cancer, ou encore, des espoirs suscités par la thérapie génique, cette discipline, au carrefour de la génétique, de la biochimie et de la biologie cellulaire, est omniprésente.
 Sur les dix prix Nobel de physiologie et de médecine attribués depuis 2000, six l’ont été à des biologistes pour des travaux touchant de près ou de loin aux acides nucléiques, à la structure, l’organisation et l’activité des gènes. Si j’ai mis dans mon titre Elisabeth Blackburn, Carol Greider et Jack Szostak, les lauréats du Nobel 2009, c’est dû non seulement au hasard du calendrier, qui a voulu que j’apprenne l’organisation de ce colloque au moment où l’on annonçait les noms des lauréats des Nobel, mais également à l’importance de la découverte qu’on leur doit, celle, faite en 1985, de la télomérase, enzyme qui assure le renouvellement des télomères (extrémités renforcées des chromosomes) après la division cellulaire. Quand cette télomérase perd de son efficacité, les chromosomes s’effilochent à chaque division, ce qui expliquerait le vieillissement des individus. Si, par contre, la télomérase est trop efficace, les cellules deviennent immortelles et c’est l’amorce d’un processus prolifératif anarchique, c'est-à-dire d’un cancer.
Les bouleversements occasionnés par cette discipline ne se limitent pas au domaine médical. Ainsi, la taxonomie des êtres vivants (la systématique), fondée, depuis sa création au XVIII siècle par Carl von Linné, sur des critères purement morphologiques, est-elle amenée à se remettre en question.Il en va de même pour l’anthropologie
, contrainte de recadrer la place de l’homme parmi les grands singes ou encore, de revoir ses théories sur la généalogie des populations humaines et ce, depuis la découverte de l’ADN mitochondrien, qui n’est transmis que par la mère. La criminalistique a connu une véritable révolution avec l’avènement de l’empreinte génétique. N’oublions pas l’agriculture et ses plantes et animaux transgéniques, les célèbres OGM, ainsi que ses techniques de clonage/bouturage  par culture de cellules de méristèmes.
Ce rôle «fédérateur» de la BM dans les sciences de la vie procède-t-il d’une  homogénéité conceptuelle ? Sans doute. Est-elle de nature à faciliter la tâche du traducteur en lui fournissant  un cadre de référence unifié et normalisé dans ses différentes langues de travail ? La réponse est «non» sans équivoque. Diversité, et même disparité, sont de la partie.

Et ceci pour deux raisons : la biologie moléculaire est une science jeune, qui va vite, trop vite pour le malheureux traducteur ! Foisonnement, éphémérité de certains concepts, incohérences terminologiques….

D’autre part, elle est unilingue, tout se fait en anglais, un anglais venu des quatre coins du monde, pas toujours d’une grande intelligibilité.

Une science jeune, dont voici les principales étapes, jalonnées, d’ailleurs, de prix Nobel de Physiologie /médecine :
Son histoire commence avec Johann Gregor Mendel, qui en 1866, publie ses lois de l’hérédité. Ses travaux, toutefois, resteront méconnus jusqu’en 1900. Thomas Hunt Morgan découvre ensuite le rôle joué par les chromosomes dans l’hérédité (Nobel 1933).
James Dewey Watson et Francis Harry Compton Crick découvrent en 1953 la structure de l’acide désoxyribonucléique, l’ADN (Nobel 1962).En 1960, Jacques Monod, François Jacob et André Lwoff mettent en évidence le rôle de l’acide ribonucléique messager, l’ARNm  (Nobel 1965).
A partir de là, on assiste à un décollage sur le plan des applications, avec un véritable emballement conceptuel à partir des années 80 

Prenons la PCR, par exemple. Cette polymerase chain reaction, «polymérisation en chaîne de l’ADN/ amplification de l’ADN par polymérase», a été inventée en 1985 par Karry Mullis (Nobel de chimie 1993).
Cette technique consiste à «dénaturer» un fragment d’ADN, c'est-à-dire à séparer ses deux brins comme on ouvre une fermeture à glissière, à placer une amorce à l’une des extrémités de chaque brin et à utiliser ensuite une enzyme, une polymérase, pour reconstituer chaque demi-fermeture éclair manquante. On a donc deux fermetures éclair complètes et on recommence l’opération. On peut à présent obtenir plusieurs millions de copies en quelques heures.

Cette technique a au moins une vingtaine de variantes aujourd’hui ;

· « PCR multiplexe » (multiplex PCR), 

· « PCR emboîtée/gigogne ou nichée » (Nested PCR), »,

·  « PCR en temps réel (Real-time PCR)

J’en passe et des meilleures, de quoi donner le vertige au traducteur !

Sans compter que ses efforts pour suivre le mouvement risquent fort de ne pas bénéficier d’un juste « retour sur investissement ».

Car toutes ces innovations ne sont pas assurées de bénéficier d’une grande longévité. Ainsi, le procédé RFLP, restriction fragment-length polymorphism, le «  polymorphisme de longueur des fragments de restriction », ou plus simplement « polymorphisme de restriction » voit-il sa gloire menacée. Cette technique, qui est à la base de l’empreinte génétique, si prisée en criminalistique, permet de distinguer l’ADN d’un individu de celui d’un autre en utilisant des enzymes dites de restriction, qui font partie de l’arsenal défensif des bactéries. Ces enzymes reconnaissent certaines séquences d’ADN (dites sites de restriction) et coupent l’ADN à ces endroits. Ces sites changeant de position d’un individu à l’autre, les fragments entre deux coupures seront de longueur différente entre ces deux individus.
Aujourd’hui, une autre technique, fondée sur la répétition de motifs courts d’ADN appelés microsatellites (2 à 10 bases) ou minisatellites (10 à 100 bases), dont le nombre  et la longueur varient d’un individu à l’autre, a supplanté la RFLP dans certaines applications
Tout ce bouillonnement créatif ne se fait pas sans une certaine dose d’anarchie, de cacophonie et de désordre. On est loin de la terminologie médicale classique, fruit d’une décantation historique. On est loin des règles si précises de la nomenclature binominale utilisée en systématique.
Ainsi, n’y a-t-il pas encore de nomenclature uniformisée pour désigner les gènes. Il y en a une quinzaine en fonction des espèces ou des groupes d’espèces.
Certes, l’on comprend que les gènes des levures et ceux de l’homme n’ont pas grand-chose en commun, mais quid de la souris ?
Or, la nomenclature murine (définie par la MGI, Mouse Genome Informatics, la base internationale de données sur le génome des souris de laboratoire) diffère bel et bien de la nôtre (définie par le Hugo Gene Nomenclature Committee) par quelques détails qui peuvent provoquer des interférences. 
Voici les règles générales : (annexe 1§ 1, 2, 3)
-Pour les gènes humains, on utilise des lettres majuscules en italique, les protéines codées par ces gènes étant en majuscules mais sans italique.
-Pour les gènes murins, la première lettre est en majuscule, mais pas les suivantes, le tout est en italique, mais on tolère l’emploi d’une police normale pour les textes diffusés sur la toile. Les protéines correspondantes ne sont jamais en italique.
Or, au § 4 de l’annexe 1, où il est question d’un gène murin mis en cause dans une dystrophie musculaire, on peut constater que le nom du gène (DUX) est écrit avec une police normale et non en italiques (chose tolérée dans la nomenclature murine pour les publications en ligne). Par contre, il est entièrement en majuscules, ce qui est la règle dans la nomenclature humaine mais pas dans celle des souris. 
Ce petit mammifère m’a donné d’autres types de soucis. Dans une traduction remontant à une dizaine d’années, je suis tombée sur le terme nude mouse qui désignait une lignée de souris de laboratoire, sans autre précision.
Je pense immédiatement à « souris glabres », par analogie avec Heterocephalus glaber, le rat-taupe glabre d’Afrique, mais celui-ci est une espèce à part entière, sauvage de surcroît, et non une race ou une lignée créée par l’homme. Je consulte donc divers documents qui me proposent des termes du style souris « nude(s) », souris nude(s), souris nude(s), souris nues. Je trouve enfin un document qui me parle de souris glabres. J’opte donc pour cette traduction.

J’apprendrai par la suite que ces souris, élevées comme animaux de laboratoire depuis 1937, sont le résultat d’une mutation spontanée qui les prive, non seulement de leurs poils, mais également de leur thymus, les rendant ainsi immunodéficientes, d’où leur intérêt pour l’expérimentation biomédicale.
Plus récemment, je découvre un article en anglais (annexe 1 § 5) qui fait une distinction entre nude mice, qui seraient athymiques, et hairless mice, qui seraient normales. Pareille curiosité sur le plan terminologique, qui prône l’utilisation de deux termes synonymes signifiant une absence de poils pour désigner une opposition fondée sur la présence ou non d’un thymus, est plutôt incongrue.
Je passe alors en revue la documentation que je trouve dans les deux langues, et c’est confondant! En anglais, certains auteurs parlent indifféremment de hairless, de nude ou de naked pour les souris athymiques (§ 6 de l’annexe 1), d’autres, très rares, non. En français, apparemment, on emploie indifféremment les termes « glabres » et « nues » (j’ai même trouvé « atrichiques » dans la traduction d’un brevet), et l’on  précise « athymiques » le cas échéant. Enfin, pour couronner le tout, un auteur me dit que, en fait, (§ 7 de l’annexe 1) les Nude Mice Are not Hairless car elles ont conservé leurs bulbes pileux !
 Voilà donc un problème récurrent auquel sont confrontés les traducteurs : une terminologie floue, instable et non concertée.
L’unilinguisme de la BM constitue une autre source de difficultés car cette science est née et a grandi quasi exclusivement en anglais. A part l’Autrichien Mendel et l’équipe française de Jacques Monod, tous les grands noms qui ont marqué l’histoire de la BM étaient anglophones. 
Depuis une vingtaine d’années, le projet HUGO (Human Genome Organisation) a quasiment officialisé ce rôle dominant de l’anglais. Cette organisation destinée à favoriser la collaboration internationale dans la recherche sur le génome humain a été créée en 1988 par une quarantaine de scientifiques de 17 pays (ils y en a aujourd’hui une soixantaine) afin de prendre de vitesse l’entreprise Celera Genomics, qui avait annoncé son intention de séquencer le génome humain et …d’en tirer des brevets.
Toute la création néologique se fait en anglais, et la transposition en français accuse toujours un retard plus ou moins long en fonction des procédés néologiques utilisés en anglais.
Je relève trois types de procédés :
1. Le recyclage d’un terme existant dans un autre domaine (le bonheur des traducteurs/terminologues !).
Le terme splicing est un vieux terme de marine qui désigne la technique pour lier deux cordes entre elles en dénouant leurs torons sur une certaine longueur pour les entrelacer. Il a un équivalent en français, « faire une épissure ». Aujourd’hui on parle plutôt d’«épissage » pour les câbles électriques. C’est ce dernier terme qui a été retenu dans le contexte de la BM.
2. L’éponymie (procédé également prisé des traducteurs/terminologues, sauf quand il vire à la facétie !).
La technique du Southern blot, est une méthode d’analyse de l’ADN inventée par le Britannique Edwin Southern en 1975. Elle consiste à soumettre un ADN à des enzymes de restriction, à séparer les fragments par électrophorèse sur gel, puis à les transférer sur une membrane et à les soumettre à diverses sondes radio-actives en fonction des séquences recherchées.
Jusque là, pas de problème, on a tout naturellement traduit par « transfert de Southern » ou « buvardage de Southern ».
Par la suite, on a adapté cette technique pour identifier des fragments d’ARN, et les concepteurs de cette variante l’ont baptisée Northern blot.

 Là, il ne s’agit plus d’une éponymie ! Comment traduire ce Northern ? Si on le garde, faut-il l’écrire avec une majuscule ou une minuscule ? Notons que l’anglais n’a pas encore tranché non plus, vu qu’on trouve les deux versions.
Mais la saga n’est pas terminée ! Il y a également le Western blot, qui est une application de la technique à l’identification des protéines et, depuis peu, est né l’Eastern blot, qui serait utilisé pour détecter les modifications post-traductionnelles des protéines.
Notons que FRANCE TERME, glossaire de « tous les termes publiés au Journal officiel par la Commission générale de terminologie et de néologie », http://franceterme.culture.fr/FranceTerme/ préconise « transfert d’ADN » pour Southern blot, « transfert d’ARN » pour Northern blot, et « transfert de protéines » pour Western blot. Quant à Eastern blot, il n’apparaît pas encore.
3. les multitermes (véritables cauchemars des traducteurs !)

Nous avons tous été confrontés à des structures anglaises extrêmement complexes dues à la disparition des prépositions dans les syntagmes nominaux, et à l’agglutination d’adjectifs et de substantifs, comme dans l’exemple ci-dessous :

Subthreshold preoperative pulmonary function test results, où l’on a vraiment une structure en gigogne (subthreshold results of preoperative tests of pulmonary function)
Cette tendance de l’anglais moderne est admirablement illustrée par François Manier, de Lyon 2, dans son article « l’ambiguÏté syntaxique du groupe nominal complexe en anglais médical : prémodification et coordination ».

Cependant, quand cet estompement des règles phraséologiques devient un procédé néologique systématique, le traducteur s’arrache les cheveux. J’ai parlé tout à l’heure de la technique RFLP (restriction fragment-length polymorphism) : les constructions de ce genre abondent. Même les plus simples peuvent poser des problèmes d’interprétation.

Prenons par exemple le terme open reading frame, (ORF), qui désigne une séquence d’ADN commençant par un codon d’initiation et se terminant par un codon de terminaison et qui est susceptible de contenir des motifs codant des protéines (annexe 1, §8). 
On trouve en français : « cadre ouvert de lecture », « cadre de lecture ouvert », mais également « cadre de lecture ouverte »,  notamment dans le « Glossaire de la biotechnologie pour l'alimentation et l'agriculture » de la FAO.

Le traducteur est donc obligé d’opérer des choix parmi les diverses formulations trouvées, en fonction de sa propre compréhension du multiterme anglais, même s’il lui reste bien souvent la possibilité de garder le sigle anglais, une dérobade utile mais peu glorieuse intellectuellement
Enfin un dernier type de difficultés vient compliquer la tâche du traducteur : les textes anglais auxquels il est confronté sont très souvent écrits par des allophones, qui, certes, maîtrisent la terminologie propre à leur domaine, mais pas nécessairement… l’anglais tout court ! 

J’ai pu mettre la main sur une version numérisée de THE ENCYCLOPEDIA OF MOLECULAR BIOLOGY, en quatre volumes, rédigée dans les années 90, sous la direction de Thomas Creighton du  European Molecular Biology Laboratory de Londres, encyclopédie qui fait appel à de nombreux contributeurs non-anglophones, dont des francophones.
Je me suis donc amusée à traquer quelques faux amis courants, à savoir to suppress, adequate, eventually.
To suppress ayant gardé le sens originel d’‘empêcher de s’exprimer’  alors que le français «supprimer» signifie carrément ‘éliminer’.
Adequate ayant acquis en anglais moderne la valeur quantitative de ‘suffisant’ alors que le mot «adéquat» a gardé le sens qualitatif  d’ ‘approprié’.
Eventually, qui signifie ‘finalement, en fin de compte’ alors que «éventuellement» signifie qu’une chose est ‘possible’. 
 Les résultats figurent dans l’annexe 2. Certains sont peut-être discutables, d’autres sont flagrants.
J’ai également cherché un autre faux ami courant, important, qui a gardé un sens purement qualitatif en anglais, celui d’‘essentiel’, de ‘crucial’, de ‘déterminant’, alors qu’en français l’adjectif «important» peut avoir un sens quantitatif, celui de ‘grand’,  d’‘élevé’  de ‘nombreux’.
Je n’ai pas trouvé d’exemple convaincant dans l’encyclopédie  de Thomas Creighton, mais j’en ai trouvé un chez des auteurs roumains ! Il figure également à l’annexe 2.
Certes, ces faux amis sont repérables pour un traducteur qui connaît bien les deux langues. Il pourra donc rectifier le tir. Mais qu’en est-il de faux amis dus à l’interférence d’autres langues inconnues du traducteur ?

J’ai également repéré des innovations grammaticales intéressantes : ainsi le substantif virus a-t-il donné naissance à l’adverbe virally, dont j’ai trouvé 19 occurrences dont le sens va de «dérivé du virus» (§ 9 de l’annexe 2), à «infectées par des virus» (§ 10 de l’annexe 2), en passant par «fondés surdes virus» (§ 11de l’annexe 2).
Je n’affirmerai pas que toutes ces «créations» sont l’œuvre d’allophones, un ou deux anglophones leur ont peut-être prêté main forte. Il n’empêche que cela témoigne d’une certaine créolisation de l’anglais.
Je suppose que cet inconvénient est caractéristique de toute «lingua franca» et qu’il a peu de poids face aux avantages que représente l’emploi d’une langue unique. D’ailleurs, «pourquoi traduire ?» vous demanderont certains spécialistes.
Il faut traduire, du moins certains documents, pour deux raisons :

D’une part, parce que tout document ayant des implications juridiques internationales (les brevets, par exemple) doit être lisible pour d’autres que les intervenants directs. Par ailleurs, les décideurs politiques ont également besoin d’avoir accès à des informations dans leur langue pour décider de l’opportunité de financer certains projets de recherche.

L’autre raison qui m’incite à préconiser le recours aux traducteurs, c’est une certaine circonspection vis-à-vis de la «compréhension» de l’anglais de certains scientifiques.

J’ai eu ainsi l’attention attirée par un titre dans une revue scientifique ayant pignon sur rue, qui parlait de «virus froids» utilisés contre le cancer.et j’ai entrepris de chercher ce dont il s’agissait. J’ai vite découvert qu’il était question d’adénovirus, infectant essentiellement les voies respiratoires, et qu’ils étaient désignés dans la littérature en anglais par l’expression common cold viruses, c'est-à-dire, des virus du rhume banal !

Autre exemple : La base de données français -anglais intitulée « Terminologie du génie génétique », du Réseau Lyonnais d’Ingénierie Educative http://www.enslyon.fr/RELIE/PCR/glossary/glossary.htm
comporte une rubrique « termes à éviter » où figure l’entrée «chromosome double minute».

Terme préconisé : «chromosome minuscule double», qui désigne un chromosome surnuméraire de petite taille.

Par quel cheminement logique était-on arrivé à la proposition initiale ? Comme par hasard, le terme anglais est minute chromosome ! Il s’agit donc de nouveau d’une mauvaise compréhension de l’anglais. Et aucun angliciste digne de ce nom n’aurait confondu le substantif minute et l’adjectif minute.
Les scientifiques ne sont donc pas à l’abri de fautes de compréhension plutôt amusantes. La meilleure garantie d’un travail de communication de qualité, c’est en fin de compte la collaboration entre des spécialistes d’un domaine et des linguistes avertis. Il est, par conséquent, souhaitable que de jeunes traducteurs acceptent de se lancer dans l’aventure de la biologie moléculaire, malgré les écueils que cela représente aujourd’hui. 
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Annexe 1: confusion  au niveau des signifiants
Gènes humains

1. Human gene symbols are designated by upper-case Latin letters or by a combination of upper-case letters and Arabic numerals […] It is recommended that gene and allele symbols are underlined in manuscript and italicized in print; protein symbols should be represented in standard fonts.[…]”
Guidelines for Human Gene Nomenclature. Hester M. Wain, Elspeth A. Bruford, Ruth C. Lovering, Michael J. Lush, Mathew W. Wright and Sue Povey

HUGO Gene Nomenclature Committee

http://www.genenames.org/guidelines.html, page consultée le 24/01/10

2. Quand on se réfère, dans une publication, à l'information d'ordre génotypique (le gène) le symbole doit être écrit en majuscules italiques (par exemple : HBA1 pour le gène codant pour l'hémoglobine A1) ; alors que lorsqu'on se réfère aux informations d'ordre phénotypique (la protéine), le symbole s'écrit en majuscules (par exemple : HBA1)

 Principes de nomenclature pour les gènes humains Auteur(s) : F. Wojcik, Laboratoire Saint-Philibert, rue du Grand-But, BP 249, 59462 Lomme 
Annales de Biologie Clinique. Volume 60, Numéro 3, 347-50, Mai - Juin 2002, Pratique quotidienne 
http://www.john-libbey-eurotext.fr/fr/revues/bio-rech/abc/e-docs/00/00/CA/A1/article.phtml, page consultée le 24/01/10
Gènes murins

3. gene symbol should:[…]

- use only Roman letters and Arabic numbers. 

- begin with an uppercase letter (not a number), followed by all lowercase letters / numbers […]

- be italicized in published articles. Because they may be difficult to read, depending on the browser, gene symbols are frequently not italicized when posted to a web page […]

Protein symbols use all uppercase letters. 

Guidelines for Nomenclature of Genes, Genetic Markers, Alleles, and Mutations in Mouse and Rat  Revised: March, 2009 

International Committee on Standardized Genetic Nomenclature for Mice

Rat Genome and Nomenclature Committee 

Mouse Genome Informatics (MGI) the international database resource for the laboratory mouse
http://www.informatics.jax.org/nomen/gene.shtml, page consultée le 24/01/10

Interférences 

4. Biphasic Myopathic Phenotype of Mouse DUX, an ORF within Conserved FSHD-Related Repeats

Darko Bosnakovski1,2,4, Randy S. Daughters3, Zhaohui Xu4, Jonathan M. W. Slack3, Michael Kyba1,3,4

 HYPERLINK "http://www.plosone.org/article/info:doi%2F10.1371%2Fjournal.pone.0007003" \l "cor1" *1 Lillehei Heart Institute and Department of Pediatrics, University of Minnesota, Minneapolis, Minnesota, United States of America, 2 Faculty of Technology and Technical Science, University St. Kliment Ohridski, Veles, Republic of Macedonia, 3 Stem Cell Institute, University of Minnesota, Minneapolis, Minnesota, United States of America, 4 Department of Developmental Biology, University of Texas Southwestern Medical Center, Dallas, Texas, United States of America

National center for Biotechnology Information, United States national Library of Medicine, National Institute s of Health

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/19756142, page consultée le 18/03/10
Souris glabres 
5. The carboxylic ester hydrolase activity was compared in athymic nude mouse skin and hairless mouse skin with respect to hydrolytic ability,[…]. The ester hydrolase activity was three times higher in athymic mouse skin relative to hairless variety. […]Carbonic anhydrases and arylesterases contributed to the ester hydrolyzing activity of the athymic and normal hairless mice skins, respectively. 
Carboxylic Ester Hydrolase Activity in Hairless and Athymic Nude Mouse Skin

Mridul K. Ghosh1 and Ashim K. Mitra1   
Department of Industrial and Physical Pharmacy, School of Pharmacy and Pharmacal Sciences, Purdue University, West Lafayette, Indiana, 47907
http://www.springerlink.com/content/rl5x106k26321122/,  page consultée le 25/01/10
6. Mice and rats homozygous for mutations at the nude {nu) locus exhibit the pleiotropic phenotypes of hairlessness and athymia. A recent positional cloning study Identified, as a nude gene, a novel fork head transcription factor, Hfh11 (also called whn), that is expressed in skin and thymus, and is mutated In nude rodents. To obtain the direct biological proof that this gene is responsible for the nude phenotype, we microinjected a cosmid clone containing the wild-type Hfh11 genomic locus into fertilized nude eggs. Two Independent founder lines of transgenic mice were generated that corrected the hairless phenotype, but not the thymic defect. This partial rescue demonstrates that Hfh11 is the gene responsible for the hairless defect in the nude mouse.[...]

Rescue of the hairless phenotype in nude mice by transgenic insertion of the wild-type Hfh11 genomic locus

Hisanori Kurooka, Julia A. Segre1*2, Yukiko Hirano, Jennifer L. Nemhauser1, Hiroyuki Nishimura, Kozo Yoneda, Eric S. Lander12 and Tasuku Honjo Department of Medical Chemistry, Faculty of Medicine, Kyoto University, Yoshida, Sakyo-ku, Kyoto 606, Japan

1Whitehead Institute for Biomedical Research, 9 Cambridge Center, Cambridge, MA 02142, USA

2Department of Biology, Massachusetts Institute of Technology, 9 Cambridge Center, Cambridge,

MA 02139, USA

Internatinal Immunology, OXFORD JOURNALS

http://intimm.oxfordjournals.org/cgi/reprint/8/6/961.pdf,  page consultée le 25/01/10
7. Nude mice are not hairless. A morphological study.

In the present study, the morphological aspect of the skin and the hairs of athymic, macroscopically nude mice (NMRI, nu/nu) was investigated by descriptive light- and electron-microscopical methods and compared with the appearance of the skin and the hairs in normally haired mice (NMRI). These morphological studies revealed that athymic, macroscopically nude mice are not at all hairless, but have about the same number of hair bulbs, embedded in the hypodermis, as normally haired animals. 

Köpf-Maier P, Mboneko VF, Merker HJ.

Institut für Anatomie, Freie Universität Berlin.

Copyright © 1990 S. Karger AG, Basel

Acta Anat (Basel). 1990;139(2):178-90.

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/228824, page consultée  le 25/01/10
8 A section of a sequenced piece of DNA that begins with an initiation (methionine ATG) codon and ends with a nonsense codon. ORFs all have the potential to encode a protein or polypeptide, however many may not actually do so. 

Holmgren Lab, Department of biochemistry, molecular biology and cell biology, Northwestern University, http://biochemistry.northwestern.edu/holmgre/Glossary/definitions/Def-O/open_reading_frame.html, page consultée le 18/03/10
Annexe 2 : les avatars de l’anglais
Faux amis
TO SUPPRESS (1/57)

Phosphorescence or Time-Resolved Fluorescence

Phosphorescence is a fluorescence phenomenon in which, for quantum-mechanical reasons, the excited state of a fluorophore cannot easily return to the ground state by emission of a photon. Emission does occur, but on a much longer timescale than is normal for fluorescence. Because of this long lifetime, the presence of even small amounts of quenching agents such as O 2 is sufficient to suppress observation of any signal from naturally phosphorescent biological compounds […]

SUPPRESSIVE (1/8)

Heteroplasmons and Mosaicism

A cell contains numerous copies of organelle DNA molecules, up to several thousand, and these need not be identical (heteroplasmon). Organelle genomes are notoriously unstable and suffer frequent point mutations and large rearrangements. Heteroplasmons can be produced by these spontaneous changes or by cell fusion. Contrary to the usual behavior of heterozygotes, the relative proportion of two variants in a heteroplasmon is not fixed, giving rise to mosaicism in cell clones. In some cases, one of the variants imposes itself because of its faster reproduction. Thus, most petite mutants of the yeast Saccharomyces cerevisiae, lacking aerobic metabolism, carry changes in their mitochondrial DNA. Some of these are called suppressive, because mutant mitochondria displace wild-type mitochondria in heteroplasmons. Wild-type mitochondria, on the other hand, impose their phenotype when mixed with mitochondria that carry petite mutations called neutral.

ADEQUATE (2/37)

The maximum likelihood method. This method relies on solving, at least approximately, the Luria–Delbrück distribution and then generating the most likely value of m for the experimentally determined x i values. Although this is the most accurate method of estimating m, it has been shunned in the past because of the difficulties in calculation. However, a reasonably adequate way of obtaining m is to solve Eq. (50) of Lea and Coulson (6) by iteration […]

Operons in Caenorhabditis

[…]The different gene sequences within an operon are separated by cleavage and individual splicing to yield separate mRNAs. The most upstream gene is generally spliced to SL1 but in some cases is not spliced, presumably because it has its own adequate leader sequence. The genes further downstream are commonly spliced to SL2 or SL3, but sometimes to SL1 or one or other of at least seven less abundant SLs […]

EVENTUALLY (2/111)

 Function and Reversibility of Protein Modifications

[…]Molecular chaperones, proteins that assist in the folding/unfolding process, are essential to complete these transfers, although they themselves do not introduce any modifications directly. Transport of proteins out of the cytoplasm into other organelles, vesicles, or eventually to the extracellular milieu, is a vectorial process, requiring essentially irreversible covalent changes.

In addition to the modifications that can occur on proteins during and after translocation, numerous covalent changes also occur on proteins that remain in the cytoplasm, or that are eventually transferred to the nucleoplasm. This group of reactions is designed primarily to induce the formation of active structures or to modulate or regulate these activities, and they involve almost exclusively the modification of amino acid side chains […]

Source: THE ENCYCLOPEDIA OF MOLECULAR BIOLOGY, 4-Volume Set, 

Chief editor:Thomas E. Creighton,  European Molecular Biology Laboratory London, England, John Wiley & Sons, Inc. New-York / cichester / Weinheim / Brisbane /Singapore / Toronto,1999



IMPORTANT

 […] In our experimental conditions, the AGE-modified BSA concentrations used appeared to be high, but the doses used in the treatment of cells (1, 2, and 4[image: image1.png]


mg/mL) represent the concentration of glycated protein not of AGEs products. By fluorescence, gel filtration chromatography, and SDS-PAGE assays, we have highlighted the formation of AGEs and the cross-linking of glycated BSA but we did not measure the level of AGEs compounds. On the other hand, fibroblasts can suffer in vivo directly from the effects of AGEs formed during the degradation of matrix proteins that have a long life and important amounts of these compounds can accumulate in time. […]

AGEs and Glucose Levels Modulate Type I and III Procollagen mRNA Synthesis in Dermal Fibroblasts Cells Culture

Serban Iren Andreea,1* Costache Marieta,2 and Dinischiotu Anca2
1Faculty of Veterinary Medicine, University of Agricultural Science and Veterinary Medicine, 105 Splaiul Independentei, 050097 Bucharest, Romania

2Molecular Biology Center, Faculty of Biology, University of Bucharest, 91–95 Splaiul Independentei, 050095 Bucharest, Romania

www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC2288745/, page consultée le 10/01/10.

NCBI= National Center for biotechnology Information

NLM= National Library of medicine

NIH= National Institutes of Medicine (Bethesda, Maryland)
Aberrations grammaticales
Virally

9. […]The proviral genome of A-MuLV encodes a single polypeptide chain that is a fusion product of the virally derived gag and cell-derived abl sequences […]

10[…] Trx is also a secreted cocytokine from both virally infected and normal cells […]

11. […]This is currently restricted by difficulties associated with controlling the location, timing, and levels of gene expression, the copy number and integration site of transgenes, and the host immune response to virally based vectors.[…]

ENCYCLOPEDIA OF MOLECULAR BIOLOGY, VOLUMES 1 - 4

Edited by Thomas E. Creighton , European' Molecular Biology Laboratory, London, England

A Wiley-lnterscience Publication, John Wiley & Sons, Inc.

New York / Chichester / Weinheim / Brisbane / Singapore / Toronto
� Prix Nobel de physiologie-médecine 1962 pour la découverte de la structure de l’ADN.


� Prix Nobel de physiologie-médecine 2009 pour la compréhension du rôle des télomères et la découverte de la télomérase.


� Voir les travaux du Professeur Allan Wilson, Biochemistry Laboratory, University of California, Berkeley, sur la comparaison du matériel génétique humain avec celui du chimpanzé ainsi que son hypothèse de «l’Eve  mitochondrienne», ceux du Professeur Douglas Wallace, Center for molecular and Mitochondrial Medicine and genetics, University of California, à Irvine, sur l’arbre généalogique des populations humaines ainsi que sur les peuplements préhistoriques de l’Amérique, enfin ceux de Brian Sykes, Professor of Human Genetics, University of Oxford, sur la généalogie des Européens, présentés dans son ouvrage « The Seven daughters of Eve » (cf. bibliographie).
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