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) Ouvrir Anagene, puis dans « fichier » cliquez sur « ouvrir » puis choisir le répertoire, puis le dossier dans

lequel sont déposés les fichiers en .edi : vous ouvrirez successivement amylase.edi, glucagon.edi puis
insuline.edi

2) Apreés avoir ouvert les 3 fichiers .edi a partir du logiciel, vous obtenez a I'écran :
Des séquences nucléotidiques s’affichent. Elles correspondent aux trois genes a étudier

x\p (les mettre dans 'ordre indiqué ci-dessous a 'aide de I'ascenseur vertical si ce n’est pas comme indiqué)
3) Sélectionner |

remiére séquence amylase.adn en cliquant sur la case, son nom apparait alors sur fond blanc
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[Yamylase.adn «| {0 TTCACCATTGGGTTCTGCTGGGCTCAGTATTCCTCAAATACH
glucagon. adn <0 GAGCAAAGTGAGTGGGAGAGGGAAGTCATTTGTAACAAAAACTCATTI
insuline. adn <« 0 GATGCGCCTCCTGCCCCTGCTGGCGCTGCTGGCCCTCTGGGGACCTGACCC!

w| Sélection: 1/3 lignes

4) Cliquer sur l'icdne « i ». Une nouvelle fenétre s’affiche :

IMprmer | Lopier Annul N
e Nom du géne (amylase.adn)

anylase.adn
Séquence 0'AN g Nature de la séquence (type de molécule)
1567 bases Nombre de bases = nombre de nucléotides
Conposition, en % du nombre total de bases :
c 17,1 G 24,2 0, . 7 7 .
L - % des différents nucléotides
CG / AT = 0,70 , . .

En sélectionnant successivement les
bases inconnues : 0,0 % s .

séquences, vous obtiendrez le nombre de

nucléotides de chaque gene.
5) Sur votre cahier, construire un tableau indiguant pour chaque géne le nombre de nucléotides :

Géne Nombre de nucléotides

= Puis notez vos observations

6) Sélectionner les 3 séquences car on souhaite savoir si ces séquences de nucléotides sont trés différentes.
Sélectionner alors dans la barre des menus « Traiter », une nouvelle fenétre s’affiche :

—= - Sélectionner alors « Comparer les séquences »
" Puis « Alignement avec discontinuité » puis OK

@ CNDP-INRP Anage
Fichier Edition Traiter Options Fenétre Aide

@ é Convertir les séqueni;/ Options de comparaison l
P — Comparer les séquences... F8
% Affichage de: Action enzymatique... Fo Type de comparaison :
A’ Graphique de ressemblance... F4“ AJ : Comparaison simple LJ A_ |
I— amylase.adn «\ |0 ATGAAGCTCTTTTGGTTGCTTT || Alignement avec discontinuité I annues
I alucagon.adn «| |0 GCATAGAATGCAGATGAGCAAA
| » insuline.adn < |0 ATGGCCCTGTGGATGCGCCTCC

Alignement par paires acceléré
_VJ Sélection : 3/3 lignes 4 [attention : moins précis)




Aprées quelques secondes, une nouvelle fenétre s’affiche :

La 1% séquence sert de référence ; les numéros indiquent la place du nucléotide dans la séquence
les petits traits indiquent que les séquences suivantes sont identiques a la séquence de référence ;
les traits longs indiquent qu’il n’y a pas de nucléotides
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» \Traitement

#jentités

amylase.adn

RTGQ‘IGCTCTTTTGGTTGCT'I
GAAATCCAGATCATTCTCAGCTTCCCAGGC-GA-C-AC-CA--GATCC

alucagon.adn

insuline.adn

w|  Sélection: 0/5 lignes _j__] B —]

Déplacer I'ascenseur horizontal vers la droite a I'aide de la souris pour voir I'ensemble

=> Noter vos observations sur le cahier

2°me gtape : traduire les séquences nucléotidiques en séquences d’acides aminés a I'aide
d’Anagéne (revoir vidéo si nécessaire)
1) Sélectionner a nouveau les 3 séquences nucléotidiques dans la 1% fenétre, puis dans la barre des
menus, sélectionner « Traiter » puis Convertir les séquences

y4 pa
@ CNDP-INRP Anagéne /

Fichier Edition = Traiter Options Fené Aide

% é Convertir les séquences.., F7

T
Comparer les séquences... F8 Vous obtenez a I'écran
e !
SRR Action enzymatique... F9
Al Graphique de ressemblance... F4 i

Options de conversion d'une séquence nucléique

Cocher cette case (elle permet d’afficher les 3
séquences en acides aminés (donc 3 protéines)
dans la 1% fenétre

Séquence(s) & afficher:
Brin non transcrit de IADN
Brin transcrit de [ADN

ARN messager

Placer le résultat
Séquence peptidique 2 dans la fenetr_g
Affichage/édition

Puis sélectionner « Séquence peptidique » puis
« OK »

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

.. traduction au premier ATG

... traduction des phases ouvertes

Position des phases ouvertes de lecture

Vous obtenez alors :
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mylase.adn «|»|0 ATGAAGCTCTTTTGGTTGCTTTTCACCATTGGGTTCTGCTGGGCTCAGTATT
glucagon.adn ‘\\» 0 GCATACAATGCAGATGAGCAAAGTGAGTGGGAGAGGGAAGTCATTTGTAACA
insuline. adn <« » '8\ ATGGCCCTGTGGATGCGCCTCCTGCCCCTGCTGGCGCTGCTGGCCCTCTGGE
ro-amylase. adn «| »i0 tLysLeuPheTrpLeulLeuPheThrIleGlyPheCysTrpAlaGlnTyrs
Préglucagon.adn «|»j0 Al rAsnAlaAspGluGlnSerGluTrpGluArgGluVallleCysAsnlL
Prg-insuline. adn <« »|0 TrpHMetArgLeulLeuProlLeulLeuAlale uAlaleuTrpG

v Sélection : 0/6 lignes < \l ' V ‘\

Pro-amylase correspond a la traduction du gene amylase.adn Met, Glu, Ser etcrabréviations des
acides aminés

Vous allez maintenant réinvestir ce que vous avez appris sur les fonctionnalités du logiciel

pour comparer les 3 protéines et mettre en relation avec les séquences de nucléotides des génes







