ANAGENE

Le logiciel anagéne permet d’afficher des séquences nucléotidiques d’ADN. Il lit les
fichiers qui ont pour extension .edi. Il permet de comparer des séquences nucléotidiques.

Objectif : Organiser son travail avec le logiciel anagéne

Pour travailler en autonomie, suivre les conseils :

1°re étape : savoir comparer avec anagéne des séquences de nucléotides

1) Apres avoir ouvert le fichier .edi, vous obtenez a I’écran :

Les 5 séquences nucléotidiques qui s’affichent correspondent a 5 alleles d’'un méme gene. Ces alléles sont
\ nommeés 1219.adn, 1267.adn etc. (les mettre dans I'ordre indiqué ci-dessous a I'aide de I'ascenseur vertical)
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i1219.adn «| »lD ATGCCTTCACTCTCCGAAGCCTATAGAGCACACCCCGTGCACGTTAACCACAAGCACCCTG
1?5an «| »i0 ATGCCTTCACTCTCCGAAGCCTATAGAGCACACCCCGTGCACGTTAACCACAAGCACCCTG
1258.63“\ «| >0 ATGCCTTCACTCTCCGAAGCCTATAGAGCACACCCCGTGCRACGTTAACCACAAGCACCCTG
7765 adn \ «|»l0 ATGCCTTCACTCTCCGAAGCCTATAGAGCACACCCCGTGCRACGTTAACCACAAGCACCCTG
7766 . adn ‘\sﬂ ATGCCTTCACTCTCCGAAGCCTATAGAGCACACCCCGTGCACGTTAACCACAAGCACCCTG
- Seélection : 0/5 lignes < <]

\

2) Sélectionner a I’aide de la souris la premiére séquence puis cliquer sur I'icone « i ». Une nouvelle fenétre

s’affiche :

7765.adn

Séquence d'ADN g

1124 bases <%

<=

Composition, en % du nombre total de bases :

C 25,3 G 19,8 &
A 28,0 T 27,7 0
CG / AT = 9,88

bases inconnues : 0,0 %

Commentaires :

Nom de I'alléle (1219.adn pour commencer)
Nature de la séquence (type de molécule)
Nombre de bases = nombre de nucléotides

% des différents nucléotides

En sélectionnant successivement les
séquences, vous obtiendrez le nombre de
nucléotides de chaque allele.

3) Survotre cahier, construire un tableau indiquant pour chaque alléle le nombre de nucléotides :

N°al

ele

Nombre de nucléotides

1219.adn

1125

= Notez vos observations et vos déductions sur votre cahier.

4) Sélectionner les 5 séquences car on souhaite maintenant savoir si ces séquences de nucléotides sont

identiques. Sélectionner ensuite dans la barre des menus « Traiter », une nouvelle fenétre s’affiche :

@ CNDP-INRP Anagéne

Eptions Fenétre Aide

Sélectionner alors « Comparer les séquences »

/ Puis « Alignement avec discontinuité » puis OK

Options de comparaison l

Type de comparaison :

Comparaison simple

} |

II Alignement avec discontinuité I

Annuler

Fichier Edition = Traiter
LS Convertir les séquences... AIsc
Comparer les séquences... F8

H Affichage de: Action enzymatique... F9
Al Graphique de ressemblance... F4 frovge
|> 7765.adn <0 ]RTGC[:TTCHBTBTCCGRRGCCTHTRGR
| 1219.adn «| |0 1RTGCCTTGHBTCTCCGHRGCCTRTRGR
| 1267.adn <0 IRTGCCTTCRBTCTCCGQRGCCTR’I’GGG
| 7766.adn <0 ]FITGCBTTCRBTCTBCGRRGCCTQTRGR
l 1268.adn <0 |nTcccncnmcmccnncccmmﬁn
:] Sélection : 5/5 lignes

< l

Alignement par paires accéléré
[attention : moins précis]




Aprées quelques secondes, une nouvelle fenétre s’affiche :
La 1% séquence sert de référence ; les traits indiquent que les séquences suivantes sont identiques a la séquence

\ de référence ; les numéros indiquent la place du nucléotide dans la séquence
%4 Comparaisdg_avec alignement ]
5 B 10 20 30 40 50 60
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» | Traitement \E Aligngment multiple de séquences d'ADHN
Identités D\_
1219.adn »{0 ATGCC CACTCTCCGAAGCCTATAGAGCACACCCCGTGCACGTTAACCACAAGCACCCTGATTTCAAC
1267.adn g @ |f—_——
1268.adn o f-—_ e
7765 .adn 00 }——————————— e
7766.adn dyjo -
- Sélection : 0/7 lignes <] . 4 |
bl ——

Déplacer I'ascenseur horizontal vers la droite a I'aide de la souris
En déplacant I'ascenseur, vous obtenez par exemple :

Comparaison avec alignement

690 700 710 720 730 740 750 760 770 780 790 800 810 820

R R RN R E T R Ry R T RN E T PR R R PSR PR RN Er T PERRY AR R FE TS PSR PRREE P T PRRRE CRE R PRRR) CRER R
Traitement « |0
|dentités |0 233 % "
1219.adn oo rer TCARCATTTTTAACCATCCTATCTCARAACGACATAAGCGGGTTACAGGTTAACCGCGAGGGTTCTGGGTGGATCACGGTTCCACCGCTCCAAGGAGGTCTGETCGTCARCGTGGGCGACCTCTTTCA
1267.adn IBE A
1268.adn o - ‘ T
7765.adn [0 N /
7766.adn IBE T-

Sélection - 077 lignes kil \ P

Ces modifications de la séquences nucélotidique d’un géne sont appelées mutations génétiques : ces mutations
sont donc a I'origine des alléles d’un géne

5) Construire alors un tableau de comparaison a compléter des différents alléles du géne étudié :

Type de mutation Par rapport a I’alléle de référence 1219.adn

et emplacement

Allele 1267.adn Un nucléotide a adénine remplace un nucléotide a guanine n°685
Allele 1268.adn Un nucléotide a thymine remplace un nucléotide a adénine n°267, .......
Allele 7765.adn Un nucléotide a ......

Allele 7766.adn Un nucléotide a ......

Sur votre cahier, expliquez alors en quoi cet exemple montre qu’il existe une biodiversité génétique chez le chéne.

Poursuivre votre travail avec anageéne : pour cela relire la fiche que vous avez complétée a propos de la
relation gene — protéine.

7°) Une protéine est composée d’une succession de petites molécules appelées

9°) Complétez

Protéine

hanyisane Asgmine froune Arginine
"

Frotne Tyromnn Asgenin soinme




2°™Me étape : traduire les séquences nucléotidiques en séquences d’acides aminés a I’aide
d’Anagéne (niveau difficile)

6) Sélectionner a nouveau les 5 séquences nucléotidiques, puis dans la barre des menus,
sélectionner « Traiter » puis « Convertir les séquences ». Vous obtenez a I'écran :

Options de conversion d'une séquence nucléique COCher Cette case (e”e permet dlafﬁcher Ies 5
séguences en acides aminés (donc 5 protéines)

Séquence(s) a afficher:

Brin non transcrit de IADN
Brin transcrit de [ADN

ARN messager

Séquence peptidique v dans la fenékr_g
Affichage/édition

| Puis sélectionner « Séquence peptidique » puis
« OK »

... traduction simple
... traduction au premier ATG

.. traduction des phases ouvertes

Position des phases ouvertes de lecture

Le logiciel va alors traduire la séquence de
nucléotides en séquences en acides aminés

Vous obtenez alors :

% Affichage des séquences

1 10 20 30 40 50
- s Bl s Kianascsal o) Basaanal Lasascesdl Hscosanasal Nasasans Kssasasa s
1213.adn 4|0 ATGCCTTCACTCTCCGAAGCCTATAGAGCACACCCCGTGCACGTTAACCACAA
1267.adn |0 ATGCCTTCACTCTCCGAAGCCTATAGAGCACACCCCGTGCACGTTAACCACAA
1268.adn «|»|0 ATGCCTTCACTCTCCGAAGCCTATAGAGCACACCCCGTGCACGTTAACCACAA
7765.adn 4| »|0 ATGCCTTCACTCTCCGAAGCCTATAGAGCACACCCCGTGCACGTTAACCACAA
» |776E.adn «| |0 ATGCCTTCACTCTCCGAAGCCTATAGAGCACACCCCGTGCACGTTAACCACAA
Pro-1219.adn «| |0 MetPwgSerLeuSerGluAlaTyrArgAlaHisProValHisValAsnHisLy
Pro-1267.adn <[ |0 MetProSerteuSerGlufAlaTyrArgAlaHisProValHisValAsnHisLy
Pro-1268.adn 4| |0 MetP luAlaTyrArgAlaHisProValHisVUalAsnHisLy
/ Pro-7765.adn «| |0 MetProSerL aTyrArgAlaHisProValHisValAsnHisLy
Pro-7766.adn <0 MetProSerLeuSer rgAlaHisProValHisVUalAsnHisLy
/ v | Sélection: 0/10 lignes <
— o~
Pro-1219 correspond a la traduction de I'allele 1219.adn Met, Pro, Ser etc : abréviations des acides

aminés

Votre hypothése de travail est : les mutations génétiques du géne entrainent des modifications de la
séquence en acides aminés des protéines correspondantes.
Vous devez vérifier cette hypothése en utilisant les fonctionnalités d’Anagéne.

Vous allez maintenant réinvestir ce que vous avez appris sur les fonctionnalités du logiciel pour :
a- Comparer les 5 séquences d’acides aminés
b- Indiquer si vous observez effectivement des modifications en donnant deux exemples
c- L’hypotheése est-elle validée dans cette étude ?
d- En sachant que la fonctionnalité d’une protéine dépend de sa séquence en acides aminés, que
peut-on émettre comme nouvelle hypotheése sur la synthése de la gibbérelline ? (il faut relire
I'intitulé de la fiche Séance 2 !!1)




