Fiche Méthode n°36 — Comparer des séquences avec un logiciel (Genigen ou Anagéne)

4  Méthode
Ouvrlr et afficher les séquences. Sélectionner les séquences a tralter / déplacer des séquences.
» Cliquer sur Fichier/Ajouter ~ Cocher sur le coté gauche les séquences que I'on souhaite traiter.
des séquences et sélectionner Il est possible de cholsir la séquence de référence (le plus souvent,
les sequences voulues. la séquence saine/sauvage), notamment quand plusieurs séquences

sont comparées. Par convention, c'est la premiére de la liste.
- Pour déplacer une séquence, Il faut la cocher, puis la déplacer avec
- les fleches situées @ gauche.

Comparer des séquences. CAS N°2 : comparaison avec alignement
CAS N°1 : comparaison sans alignement Dans ce cas, les séquences sont alignées de maniére a
Dans ce cas, la comparaison s'effectue deux & deux faire correspondre les portions Identiques et permet ainsi
du premier au dernier nucléotide. d‘éviter les décalages liés a d'éventuelles mutations.
» Cliquer sur Affichage/Comparaison. » Cliquer sur Action/Alignement.
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Comprendre les symboles.

L'absence d'étoile indique que les séquences comparées ne sont pas identiques.
Le tiret bas indique que la séquence ne posséde pas ce nucléotide (delétion).
Le trait d'union indique que la séquence est identique a celle de référence.
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4 |ndicateurs de réussite

P Les deux séquences d’ADN avec la fonctionnalité de comparaison avec ou sans alignement du logiciel sont comparées.
P Les similitudes et les différences entre les séquences comparees sont identifiées.



