igue : utilisation d’Anagéne en ligne

& Anagéne

La nouvelle version du logiciel ‘Anagéne en ligne’ permet de réaliser des TP de génétique
dans des domaines aussi variés que la synthése protéique, les comparaisons
moléculaires d’ADN et de protéines, les constructions d’arbres phylogénétiques, les
digestions de '’ADN par des enzymes de restriction, les observations de molécules en 3D,
les Dotblots, etc.

L’application en ligne en cliquant sur le lien suivant :
https://anagene.reseau-canope.fr/#/home

Objectifs de la fiche :

Objectif 1 : se connecter sur une session

Objectif 2 : ouvrir une séquence issue de la banque de données

Objectif 3 : créer une séquence qui n’est pas dans la banque de données ; +++
Objectif 4 : comparer des séquences (ADN ou PROTEINE)

Objectif 5 : convertir des séquences d’ADN/ARNm en ADN/ARNm/protéine

Objectif 6 : construire une classification phylogénétique

Objectif 7 : digérer de ’ADN avec des enzymes de restriction et générer des
fragments de restriction
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https://anagene.reseau-canope.fr/#/home

. . . Cliquer dans la barre de
Objectif 1 : se connecter sur une session menu en haut sur «se
connecter »

ESSAI GRATUIT SCENARIOS PEDAGOGIQUES ABONNEMEN]

~ Renseigner :

votre identifiant

Vous devez vous identifiez pour accéder a I'application.

votre mot de passe

::::::::::

-----------

Connexion

Objectif 2 : ouvrir une séquence issue de la bangue de données

RECHERCHE DANS LA BANQUE DE SEQUENCES Pour ouvrir un fichier de
molécules, déja dans la
NIVEAUX CATEGORIES MOTS-CLES banque, VOous pouvez

consulter les onglets :

3 01 seconde

3 o2 Premiere s [J  Niveaux
3 03 Terminale § [1 Catégories
3 04 Terminale s Spécialité T Mots-clés

3 05 Archives

3 Découverte de la structure de I'ADN

Sélectionner toutes les
v g ADN séquences désirées en les
< cochant.

«| K& ADN Bactérie

Valider votre sélection en

ADN humain 2 cliguant sur « ajouter les
XXX séquences
v ADN Levure sélectionnées »

K

K§
v| K& ADNRat
+| & ADN virus herpes

(O Génes et alléles

3 Les mutations de I'ADN

Ajouter les 5 sequences sélectionnées

L. Guérin 2 Ecole Jeannine Manuel



Objectif 3 : créer une séquence qui n’est pas dans la banque de données

pY

NB : pour sauvegarder a la fin la séquence, il faut absolument étre en mode
administrateur cad professeur ; voir page suivante ©

Code génétique =) + AJOUTER UNE SEQUENCE ~

Ajouter via la banque de sequences

Créer une nouvelle séquence |

Renseigner les

. . informations demandées :
Ajouter une séquence

[0 Le nom de la molécule

NOMDELA | R . . :
SEQUENCE \bm de la ségquence <4 ‘

~_— @b I Le type de

_ . molécules, au choix !!!
TYPE: | ADN non transcrit v

TYPE ‘ ADN non transcrit

ADN non transcrit

ADN transcrit
QUENCE : ARN
oui e non Protéine

SEQUENCE [ SEQUENCE (BASES A T, GET C) \

SEQUENCE
CIRCULAIRE

£l

ESPECE

0 Coller la séquence
d’ADN ou de la protéine
l que vous avez téléchargée

au préalable sur UNIPROT
ou MAPVIEWER, par
exemple.

O L’espéce étudiée,
par exemple, 'lHomme.

0 Valider par
« enreaqistrer ».

Attention : si vous importez une séquence qui comporte des retours a la ligne, elle sera
refusée. Il faut alors un petit traitement pour supprimer ces renvois. Comment par copié
collé dans Word.

; "Anagéene -— -Fenétre -Edition; -CDS -DMD; -Type -1; -Dec - -0; -NM 004006.3 -Homo -
sapiens -dystrophin - (DMD), -transcript -variant -Dp427m; -, -mRNA -; |
q
ATGCTTTGGTGGGAAGRAAGTAGAGGACTGTTATGAAAGAGARGATGTTAT
ADAAAGARAACATTCACRAARAATGGGTRAAATGCACAATTTTCTAAGTTTGEGAAGCAT
GCATATTGAGRAACCTCTTCAGTGACCTACAGGATGGGAGGCGCCTCCTAGACCTCCT
TCGAAGGCCTGACAGGGCARAAARACTGCCAAAAGARARALAGGATCCACAAGAGTTCATT

CTTTIMT A M M MMM A TR AT TR M T T T MmMMmMmImyTS T T R T T M T MR T\Fﬂfk :l'l"{"'?\ mmma “"‘7\ MMAMMmT T o
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Puis activer la fonction « rechercher / remplacer » et dans le menu déroulant « recherche

avanceée.

W d9-ol-

Insertion

ity
\:. =)
o =3 Copie
Coller . .
- j Reproduire la mise en forme

Mise en page

Courier Mew ~ 11

Références

A A
G 7 8 ~ake x, X'

Presse-papiers Pl Palice
Mavigation * X |;|| | FEE 1 ]
Rechercher un documen 2~ ) |

9 | oo [ = Options...
s | oo | =]

&4 Recherche avancée..,

Dans l'option « spécial », sélectionner alors le caractére a remplacer, en I'occurrence ici

« Marque de paragraphe ».

ae . N ; S— - ——
Coller _;;_“ i I G 5 - abs x, X - : Margue de paragraphe by
N B Tabulation
Presse-papiers Fl Police -
Tout caractére =
Navigation * X EU I 1 K E . [
] S Tout chiffre
Rechercher un document 2 - ~ Rechercher et rempl Toute lettre
5 | @0 = Y - -
== r Rechercher  Rem Signe *

Vous pouvez rechercher du
texte dans votre document
en le tapant dans la zone de
recherche ci-dessus.

Cliquez sur le bouton Loupe
pour afficher des =F
commandes permettant de
rechercher des objets tels =
que des graphigques, des
tableaux, des équations ou n
des commentaires.

Rechercher : 4

<< Moins
Options de recherdh

Rechercher ;| T¢

[ respecter la g
Mat entier
[J utiliser les cari

§ Caractére de section

T Caractére de paragraphe
Saut de colonne

Tiret cadratin

Tiret demi-cadratin

Appel de note de fin
Champ

Appel de note de bas de page
Graphisme

Saut de ligne manuel

Saut de page manuel
Trait d'union insécable
Espace insécable

Trait d'unign conditionnel

Saut de section

Rechercher

Format -

TopoLe

Puis choisir « remplacer par », rien, puisque vous souhaitez faire disparaitre ce retour a la
ligne. Enfin « remplacer tout » pour effecteur automatiquement et en une seule fois tous
les changements contenus dans le texte.

L. Guérin
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GCATATIGAGAACCTCI'I'CAGTGACCTACAGGATGGGAGGCGCC T CCTAGACCTC

Rechercher et remplacer ? ™ A

I 1
Rechercher Remplacer  Atteindre T
I
Rechercher : ~p e A
ray]
iy
Remplacer par : w
T
(T,
<< Moinz Remplacer Remplacer tout Annuler 7
| ]
Options de recherche
Rechercher ; |Tous ~ G

Comme vous pouvez les constater, tous les retours a la ligne ont désormais disparu !
Vous pouvez désormais les copier coller dans Anagene.

1

BTGCTTTGGTGGGAAGAAGTAGAGGACTGTTATGAAAGAGAAGATGTTCAAAAGAAAACATTCACAAAATG
GGTAAATGCACAATTTTCTAAGTTTGGGAAGCAGCATATTGAGAACCTCTTCAGTGACCTACAGGATGGGA
GGCGCCTCCTAGACCTCCTCGAAGGCCTGACAGGGCAAARACTGCCAAAAGARARANGGATCCACAAGAGTT
CATGCCCTGAACAATGTCAACAAGGCACTGCGGGTTTTGCAGAACAATAATGTTGATTTAGTGAATATT GG
AAGTACTGACATCGTAGATGGAAATCATAARCTGACTCTTGGTTTGATTTGGAATATAATCCTCCACTGGC
AGGTCAAAAATGTAATGAAARATATCATGGCTGGATTGCAACAAACCAACAGTGAAAAGATTCTCCTGAGC
TGGGTCCGACAATCAACTCGTAATTATCCACAGGTTAATGTAATCAACTTCACCACCAGCTGGTCTGATGG
CCTGGCTTTGAATGCTCTCATCCATAGTCATAGGCCAGACCTATTTGACTGGAATAGTGTGGTTTGCCAGC
AGTCAGCCACACAACGACTGGAACATGCATTCAACATCGCCAGATATCAATTAGGCATAGAGAAACTACTC
GATCCTGAAGATGTTGATACCACCTATCCAGATAAGAAGTCCATCTTAATGTACATCACATCACTCTTCCA
AGTTTTGCCTCAACAAGTGAGCATTGAAGCCATCCAGGAAGTGGAAATGTTGCCAAGGCCACCTAAAGTGA

En tant qu’administrateur et non plus éléve, il est possible d’enregistrer dans la base
personnelle de nouvelles séquences.

Espace de traitement des séquences [0 @ - 1 Eric MARTEL

lec oloco

Liste de mes séquences Mes séquences

blop ~oraad

+ Ajouter une séquence &, Importer une séquence Scénarios pédagogigues |

Actualisation de la banque

NOM TYPE ES|
| Retour a 'application

Denisovien Epas sUquence ADN transcrit Hda Déconnexion
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Objectif 4 : comparer des séquences (ADN ou PROTEINE)

Convertir Comparer Action enzymatique

[0 Cocher les séquences

a comparer
INTITULE = CATEGORIE * 3D 945 950 955
AN NON 00 Cliquer sur la fonction
V| Pde2 all levure b TRANSCRIT « comparer »
ADN NON
=7 de?2 all levurer... TRANSCRIT

ALIGNEMENT DES SEQUENCES Faire défiler la
comparaison pour
rechercher les différences
qui sont facilement
repérables par :

INTITULE

AdeZ2 all levure b...

Ade? all levure r... [J Lacouleur

Histogramme de [0 L’histogramme de

conservation conservation
Dans cet exemple, un
changement (=
substitution) en position
103 avec un T a la place
d'un G

260 265

111 Attention !!! Dans cet
autre exemple, la
différence entre les 3
séquences est plus lourde.
En effet, il manque pour la
ligne 3 (=délétion) en
position 261, un nucléotide
a « G », facilement
repérables par :

[J Lacouleur & le tiret

[0 L’histogramme de
conservation

Afin d’obtenir une comparaison dans son ensemble et en particulier le % de différences
entre les séquences, cliquer sur « voir le bilan » et une fenétre s’affiche avec tous les
renseignements.

Comparaison Résultatn®l v x Code génétique & Voir le bilan
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Bilan complet de la comparaison

Séquence de référence[: Ade2 all levure blanche v ]

Séquence
longueur : 1716 bases (1716 aprés comparaison)

Ade2 all levure rouge

Séquence
longueur : 1716 bases (1716

levure blanche,
soit 99.9% d'identité
soit 0.1% de différence

Vous pouvez choisir LA SEQUENCE
qui sert de référence.

Le bilan chiffré s’affiche en bas avec en
particulier :

[0 Le nombre de différence dans

cette comparaison

[0 Le méme résultat mais exprimé

en % de différences

Dans cet exemple, 1 seule différence
sur 1716 positions ce qui représente
0,1% de différence.

M ATTNETION I DANS LE CAS DES PROTEINES NE VOUS TROMPEZ PAS

D'’ECHELLE DE NUMEROTATION !!!

eun
s b

INTITULE : : 5 0
. v )
Ade2 all levur... et eVl Ser  Arg
Ade2 all levur... Met Wavll Ser  Arg  Thr
0
n Pl 3 -
INTITULE s g 15 il
Fy 4 *D
Ade2 all levur... Met Wl Ser A Thr Val Gy
Ade2 all levur... Met Al Ser A Thr Val Gy

La comparaison de protéine doit
OBLIGATOIREMENT étre
accompagnée d’'un changement de
numeérotation d’échelle

‘Asp’ n'est pas le 5°™ acide aminé
eme

mais bien le 27,

Pour changer d’échelle, il suffit de
cliquer sur cette derniére.

L. Guérin 7
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Objectif 5 : convertir des séquences d’ADN/ARNmM en ADN/ARNm/protéine

Il Attention !!l Avant d’effectuer cette
opération, vous devez clairement savoir
Convertir Action enzymatique si votre séquence de nucléotides a
convertir est au choix :

INTITULE *

0 Un ADN brin transcrit

0 Un ADN brin non transcrit
bid ) Un ARNm

Sélectionner votre séquence, puis
cliquer sur « Convertir ».

ADN NON

all levure b TRANSCRIT

Parameétres de conversion

Selon que votre séquence a convertir
est un ADN brin transcrit, non transcrit
ou un ARNm, choisir [loption
pertinente :

[ Je veux convertir : .&4 non transcrit

En:
brin transcrit de 'ADN

® ARN messager \ (J  Brin transcrit
o ARNm

peptidique =+ Afficher lesfoptions e
\_ J | Peptidique = PROTEINE

( N

\ Puis lancer en cliquant sur « démarrer

la conversion’

\ J
INTITULE CATEGORIE 3D
ADN NON
Ade? all levure b.... TRANSCRIT C [ ) )
La conversion apparait alors en
Ade2 all levur... ARN celuc dessous de la séquence initiale.
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Objectif 6 : Construire une classification phylogénétique

Cette option d’Anagéne, permet de créer une classification phylogénétique afin de
répondre a la question évolutive suivante : « qui est plus poche de qui ? » et non plus
« qui descend de qui ? ». Dans cette classification phylogénétique, des molécules (ADN
ou protéines) sont comparées entre elles. Chaque position de la molécule étudiée (un
acide aminé s'il s’agit d’'une protéine ; un nucléotide s’il s’agit d’'une protéine) est regardée
pour des especes différentes.

7 Un changement est comptabilisé comme une différence.

1 Plus le % de différences est faible entre 2 especes et plus ces espéces sont proches
au regard de I'évolution.

ALIGNEMENT DES SEQUENCES ARBRE PHYLOGENETIQUE

L'alignement par paires montre que :
= Ops bleu-SW alouate et Ops bleu-SW gprille ont 8.3 % de differences

« Ops bleu-SW alouate et Ops bleu-SW hpmme ont 8.0 % de differences

= Ops bleu-SW alouate et Ops bleu-SW nfacaque ont 6.9 % de différences
+ Ops bleu-SW gorille et Ops bleu-SW hofaime ont 0.3 % de différences

= Ops bleu-SW gorille et Ops bleu-SW mdcaque ont 5.7 % [férences
» Ops bleu-SW homme et Ops bleu-S\W nfacaque c\ts 4 % de AN

Il faut au préalable avoir comparé plusieurs
séquences d'une méme molécule chez
plusieurs espéeces en suivant I'objectif 4.

Cliquer sur l'onglet « arbre phylogénétique » qui
permet d’afficher :

@ REMPLISSAGE 2 ) RAPPROCHEME! 3) U T_OUTES les comparaisons en % de
difféerences
Matrice des distances 0 Lamatrice de comparaison a compléter.
Remplissez la matrice avec les valeurs cl-dessus /
Ops bleu-SW alouate Ops bleu-YW gorille Ops bleu-SW homme /Ops bleu-SW macaque
Ops bleu-SW alouate Non renseigné Mon renseigné
Ops bleu-SW gerille Non renseigné MNon renseigné

Ops bleu-SW homme Non renseigné

Ops bleu-SWW macaque

Etape 1 : compléter la matxice des distances

Matrice des distances

Remplissez la matrice avec les valeurs ci-dessus

Ops bleu-SW alouate Ops bleu-SW gorille Ops bleu-SW homme Ops bleu-SW macaque
Ops bleu-SW alouate 8.3 \ 8 6.9
Ops bleu-SW gorille 0.3 57
Ops bleu-SW homme T 5.4

COps bleu-SW macaque

Valider la matrice

A l'aide des valeurs de comparaisons 2 a 2 des
especes, compléter la matrice des distances.

Valider la matrice
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Etape 2 : Rapprocher les 2 espéces qui partagent le moins de différences

Matrice des distances

Faites un rapprochement en sélectionnant le pourcentage de différence le plus faible

Ops bleu-SW alouate

Ops bleu-SW alouate
Ops bleu-SW gorille
Ops bleu-SW homme
Ops bleu-SW macaque

+ Rapprochement entre Ops bleu-SW gorille et Ops bleu-SW homme

Valider le rapprochement

Matrice des distances
Faites un rapprochement en sélectionnant le pourcentage de difiérence le plus faible

Ops bleu-SW alouate Rapprochement n*1

Ops bleu-SW alouate 82%
Rapprochement n®1 v
Ops bleu-S\W macaque

Ops bleu-SW gorille

8.3%

Ops bleu-SW homme Ops bleu-SW macaque

£ 6.9%
v 0.3% 5.7%

K 5.4%

[0 Rechercher dans la matrice le % de
différences le plus faible entre 2 espéces.
D’un point de vue biologique et évolutif, cela
signifie qu’elles sont proches et qu’elles
partagent un Dernier Ancétre Commun
‘récent’ (= DAC).

[J Valider le rapprochement; Une nouvelle
fenétre va s’ouvrir avec une matrice
recalculée et I'arbre correspondant.

Ops bleu-SW macaque

+ Rappi 1ent entre Rapproch n°1 et Ops bleu-SW macaque
Arbre phylogénétique
Ops bleu-SW gorille
0.14
Ops bleu-SW homme
0.14
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Recommencer les étapes 1 et 2 jusgu’a terminer la matrice et I’arbre

4 Etape précédente Etape n®3 -~
) REMPLISSAGE ——eeeee . (") RAPPROCHEMENT e @ ARBRE PHYLOGENETIQUE

Matrice des distances

Ops bleu-SW alouate Rapprochement n°2

Ops bleu-SW alouate Vv 75%

Rapprochement n®2

+ Rapprochement entre Ops bleu-SW alouate et Rapprochement n°2

Arbre phylogénétique

Ops bleu-SW alouate
3.76

@401}5 bleu-SW gorille
+ 265 D'MOps bleu-SW homme

0.97

Ops bleu-SW macaque
279

Un peu de biologie... apres tout ce traitement informatique, que signifie cet arbre ? La comparaison
moléculaire, ici la protéine ‘opsine’ bleur, chez les 4 especes de primates, alouate, gorille, homme, macaque,
permet de conclure que 'lhomme et le gorille sont trés proches génétiquement et qu’ils possédent une
Dernier Ancétre Commun (DAC) exclusif que ne partagent pas I'alouate et le macaque. En langage courant
le plus proche cousin du gorille n’est pas le macaque ou l'alouate comme le pensent 99.9% des frangais
mais bien 'lHomme. CQFD !

Alouate Macaque - nn Gorille

Arbre phylogénétigue de 4 primates, basé sur la comparaison moléculaire de la protéine opsine
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Objectif 7: digérer de ’ADN avec des enzymes de restriction et générer des
fragments de restriction

Les enzymes de restriction sont des ciseaux moléculaires capables couper 'ADN sur
lorsqu’elles vont lire une séquence de quelques nucléotides spécifique. Dans notre
exemple, nous utiliserons 'enzyme de restriction Hae Il qui coupe ’ADN lorsqu’elle lit la
séquence GGCC.

Schéma d’une enzyme de restriction

O Il faut au préalable avoir sélectionné une
séquence d’ADN.

€) Anagéne © Anagéne X  +

< O

S] reseau-canope.fr;

[0 Cliquer sur « action enzymatique ».

SEQUENCES ETUDIEES (1)

Séquences étudiées

Action enzymatique

co""j"-‘/
o —CATECONE

0 5 10 15 20 25 30
ettt ?EZ:&’;” -Cc-c.clc.c c.

Fatl (CATG,-1)
FspBI (CTAG,0)
(‘ﬁ (GCGC.*+1)
7| Haelll (GGCC.+1) <= [1 Cocher l'enzyme de restriction de votre
choix ; Ici Hae Il qui coupe la séquence
T GGCC
Hhal (GCGC,+2)
A e [1  Cliquer sur « démarrer I'action

— / enzymatique » pour couper 'ADN
Démarrer I'action enzymatique 1 enzyme sélectionnée
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Séquence :| ABO alléle O 01 référence - |Choix des enzymes:| Haelll (GGCC,+1) -~

CARTE DE RESTRICTION

aeHaelll

CATEGORIE

ADN NON
TRANSCRIT

ADN TRANSCRIT

CATEGORIE

ADN NON
TRANSCRIT

ADN TRANSCRIT

[ Tableau de I'action enzymatique

Nombre de coupures par enzyme

35

Séquences
ABO alléle O 01 référence

Enzymes
Haelll (GGCC,+1)
12

Dans la fenétre qui s’affiche, les sites de
restriction, c'est-a-dire  de  coupure,
apparaissent en violet. Le site de restriction
correspond bien au site spécifique de
'enzyme de restriction choisie GGCC

La position exacte de la coupure peut étre
déterminée par la régle de numérotation.
Dans cet exemple, la premiére coupure se
déroule aprés le 4°™ nucléotide ce qui veut
dire que le premier morceau d’ADN est
constitué de 4 pb.

Cliquer sur voir le «tableau de [action
enzymatiqgue » et la fenétre ci-contre
s’ouvre.

Dans cet exemple, I'enzyme de restriction
Hae lll, coupe la séquence d’ADN 12 fois,
ce qui signifie qu'il y aura 13 fragments de
restriction générés par l'action de cette
enzyme.
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