
L. Guérin  Ecole Active Bilingue Jeannine Manuel. 

Fiche  technique : utilisation d’Anagène (logiciel d’étude des données moléculaires). 
 
 
Objectifs de la fiche : 
 
1. Ouvrir des séquences (ADN ou protéine). 
2. Changer de règle de numérotation & faire apparaî tre les triplets. 
3. Obtenir des informations relatives à des séquenc es. 
4. Comparer des séquences entre elles. 
5. Convertir des séquences de nucléotides (ADN) en ARN et protéine. 
6. Couper l’ADN avec des enzymes de restriction. 
 

 
Barre de menu d’Anagène. 
 
 
 
 
Objectif 1 : ouvrir des séquences (ADN et protéine)  
 
3 possibilités au choix pour ouvrir des séquences : 
 

1. Cliquer sur « banque de séquences » , puis suivre le chemin indiqué par le professeur. 
 

2. Cliquer sur « thème d’étude » , puis choisir le thème étudié indiqué par le professeur. 
 
 
3. Cliquer sur « fichier », « ouvrir », la fenêtre suivante s’ouvre : 

 

 
 
 

1. Les fichiers d’Anagène sont placés 
dans le dossier « sauvegarde » 
contenu dans « Anagène » : double-
cliquer sur « sauve » pour ouvrir à 
gauche l’ensemble des fichiers 
Anagène de la forme « .edi » 

 
2. Choisir dans la liste le fichier indiqué. 
 

����    Pour récupérer un fichier via le 
serveur, sélectionner dans « lecteurs » , le 
chemin indiqué par le professeur. 
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Objectif 2 : Changer de règle de numérotation & fai re apparaître les triplets. 
 
 

 
 
 
 

 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

La règle au dessus, indique le 
numéro  des nucléotides. Ici, le 
nucléotides n° 10 est un nucléotide 
à guanine. 
 

����    Pour changer la règle de 
numérotation, il suffit de cliquer sur 
cette règle, elle change alors 
d’aspect pour passer en 
numérotation des triplets. 
 

Pour faire apparaître les nucléotides 
en triplets, il faut tout d’abord 
sélectionner les 3 premiers 
nucléotides, ici « ATG ». 
 

Puis après avoir sélectionné les 3 
premiers nucléotides, cliquer sur 
l’icône « grand curseur ». 
 

Les 2 flèches d’ascenseur en bas, 
permettent de parcourir la molécule 
et d’identifier chaque numéro. 
 



L. Guérin  Ecole Active Bilingue Jeannine Manuel. 

Objectif 3 : obtenir des informations relatives à d es séquences. 
 
1er cas, séquences d’ADN : 
 
Dans cet exemple, les 3 versions (allèliques) du gène codant pour le groupe sanguin sont ouvertes. 
 

 
 

 
 

Cliquer sur l’icône d’information  pour afficher la fenêtre ci-dessous : 
 

 

����    vérifier que la règle de 
numérotation est bien en mode 
« décimal », sinon double clic sur la 
règle. 
 

Mettre en surbrillance la séquence 
désirée en cliquant dessus : elle 
apparaît alors en blanc ! 

Nom de la séquence 
 
Nombre de nucléotides 
 
 
% relatif des 4 nucléotides 
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2nd cas, séquences protéiques : 
 
Dans cet exemple, 4 protéines constituant de l’hémoglobine sont ouvertes. 
 

 
 
 
 

 
 

Cliquer sur l’icône d’information  pour afficher la fenêtre ci-dessous : 
 

 
 
 
 

����    vérifier que la règle de 
numérotation est bien en mode 
« codon », sinon double clic sur la 
règle. 
 
L’histidine, noté « His » est bien le 
3ème acide aminé de cette protéine. 

Mettre en surbrillance la séquence 
désirée en cliquant dessus : elle 
apparaît alors en blanc ! 

Nom de la séquence 
 
Nombre d’acides aminés 
 
 
% relatif des acides aminés 
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Objectif 4 : comparer des séquences entre elles. 
 

 ����    Nous ne traiterons ici que la comparaison de séquences d’ADN (le traitement est identique 
pour les protéines). Dans tous les cas, la séquence la plus longue sera OBLIGATOIREMENT placée en 
première ligne pour la cohérence des résultats ! 
 
 Sélectionner toutes les séquences à traiter (en cliquant dessus pour les mettre en surbrillance), puis 

cliquer sur l’icône de comparaison des séquences , la fenêtre ci-dessous apparaît : 
 

 
 
 

 
 
 

 
 
 

 
 
 

���� Si les séquences n’ont pas la 
même longueur alors sélectionner 
l’option « alignement avec 
discontinuité ». 

 
Puis cliquer sur OK, la fenêtre de résultats 
s’affiche alors. 

L’étoile indique que les nucléotides ici des 
3 séquences sont identiques : il s’agit ici 
du nucléotide « Adénine » en 1er 
nucléotide des 3 séquences. 
 
 
Le tiret indique que le nucléotide est 
identique à celui de la séquence de 
référence (en première ligne). 

L’absence d’étoile indique ici que les nucléotides des 3 séquences 
ne sont pas identiques ! 

� � � � Ici la 2ème séquence possède une « Guanine » à la place 
de « Cytosine ». 
 

L’absence d’étoile indique que les nucléotides des 3 séquences ne 
sont pas identiques ! 

� � � � Sur la 3me séquence on voit un tiret en dessous, ce qui 
signifie que la « Guanine » est absente sur cette séquence. 
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Vous pouvez connaître le % de différences (ou de similitudes) entre 2 séquences, pour cela : 
 

 
 

� � � � La séquence de référence (LA 
PLUS LONGUE ) est en 1ère ligne. 
Cliquer sur la séquence à étudier (elle 
apparaît alors en surbrillance) puis sur l’icône 

information , la fenêtre ci-contre 
apparaît. 
 
% d’identité entre les 2 séquences ! 
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Objectif 5 : convertir des séquences de nucléotides  (ADN) en ARN et protéine. 
 

Dans cet exemple, les 3 versions (allèliques) du gène codant pour le groupe sanguin sont ouvertes. 
Nous allons les convertir en protéine. 
 
 

Sélectionner les séquences que vous voulez convertir (pour les mettre en surbrillance), puis cliquer 

sur l’icône de conversion , la fenêtre ci-dessous s’affiche. 
 

 
 
 

 
Résultats de la conversion en protéines. 
 

Sélectionner l’option qui vous convient : 
ARMm, peptique = protéine 
 
NB : pour la conversion peptidique, choisir la 
« traduction simple ». 
 
La fenêtre de conversion s’affiche. 
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Objectif 6 : couper l’ADN avec des enzymes de restr iction. 
 

Dans cet exemple, les 3 versions (allèliques) du gène codant pour le groupe sanguin sont ouvertes.  
 

 
Sélectionner les séquences que vous voulez couper (pour les mettre en surbrillance), puis cliquer sur 

l’icône de coupure , la fenêtre ci-dessous s’affiche. 
 

 
 

 
 

 
 
 

1. Sélectionner l’enzyme de restriction dans 
la liste proposée et les options 
« graphique » et « tableau ». 

 
2. Cliquer sur « Ajouter » pour faire 

apparaître à droite. 
 
3. Cliquer sur « OK », la fenêtre de 

résultats s’affiche.  

La fenêtre de résultats vous indique le 
nombre de coupure réalisée par l’enzyme de 
restriction sur la séquencé traitée (ici 12). 

L’autre fenêtre de résultats représente la 
molécule d’ADN ayant subi la coupure par 
l’enzyme. 
 
Permet de se déplacer le long de la 
molécule. 
 
Sites coupés par l’enzyme en rouge (= site 
de restriction). 


