A la découverte des informations relatives au génome d’une espéce (Homo sapiens)
Fiche technique

Aller sur le site https://www.ncbi.nim.nih.gov/genome/gdv/
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La fenétre ci-dessous apparail. Nous pouvons connaitre :
* le carvotype d'un Homo sapiens
* le nombre de nucléotide sur les chromosomes

Genome Data Viewer La longueur du chromosome 7 est indiqué - 159 345 973
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sy Nombre de chromosome pour Homo sapiens (Attention,
1 seul chromosome de chaque paire est représente).
Sélectionner le chromosome 7.




Fiche technique d'utilisation de l'outil NCBI et BLAST Svitlyceedevienne com

o Cet outil permet de connaitre de découvrir un géne en particulier.
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Sur la page qui s'ouvre, une multitude d'informations s'affiche, compréhensible par des post-doc. Lire les particularités de ce géne . Puis cliquer sur
NCBI reference sequences.
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Cet onglet apparait. Cliquer sur FASTA. Votre séquences complétes du géne TA S2R38 apparait. Copier la séquence.
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Ouvrir I'outil BLAST pour construire une phylogénie : https://blast.ncbi.nim.nih.gov/Blast.cgi

Choisir nucléotide
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Cette fenétre s'ouvre - o
Copier coller votre séquence nucléotidique du géne TA S2ZR38
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Cette fenétre apparait : toutes les séquences chez toutes les espéces qui sont proches de la séquence recherchée sont affichées, Le pourcentage de
ressemblance est indiqué dans cette colonne. Cliquer sur « Distance tree of results » pour afficher I'arbre phylogénétique correspondant.
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L’arbre affiché traduit la parenté entre les especes pour le géne TA S2R38. Pour modifier I'affichage, cliquer sur « tools », « Layout », « slanted
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