Les références empruntées aux logiciels dans les manuels scolaires 
 

 

Corpus analysé : manuels scolaires édités en vue de la mise en œuvre des nouveaux programmes : éditions 2000 (programme de Seconde) – éditions 2001 (programmes de Première) et édition 2003 (programme de Terminale). 

 

 

Logiciel : Rastop 

 

	 
	Typologie des représentations du logiciel dans le manuel 

 
	Propositions précises d’exploitation pédagogique du logiciel ? 

 

	
	Document obtenu par capture d’écran 

 
	 

NEANT 

 

 

	Commentaire sur les représentations 

 
	Représentations très fréquentes pour les parties du programme s’appuyant sur la biologie moléculaire, mais la référence au logiciel n’est pas systématiquement  précisée. 

 
	

	Exemples 

 

 
	En Terminale S – « Enseignement obligatoire » 

 

Hatier TS p.15 : représentation spatiale de la molécule d’hémoglobine. Référence au logiciel non précisée 

 

Hatier TS p.132 : reconstitution de la structure tridimensionnelle d’un anticorps. Référence au logiciel non précisée 

 

Hatier TS p.133 : représentation spatiale de la complémentarité entre l’anticorps et l’antigène. Référence au logiciel non précisée 

 

 
Didier TS p.43 : comparaison moléculaire de l’hémoglobine de quatre espèces. Référence au logiciel non précisée 

 

 
Belin TS p.137 : modèle de la protéine SRY liée à l’ADN. Référence au logiciel non précisée 

 

Belin TS p.244 : modèle moléculaire de la structure d’un anticorps. Référence au logiciel non précisée 

 

Belin TS p.245 : modélisation de la structure tridimensionnelle du complexe anticorps-antigène Référence au logiciel non précisée 

 

	 

Exemples 

 

 

 

 

 
	En Première S 

 

Hatier 1S p.12-13 : représentations spatiales de la molécule d’hémoglobine, d’une chaîne bêta, de la valine, de l’histidine, et de l’hémoglobine drépanocytaire. Référence explicite au logiciel Rasmol. 

 

Hatier 1S p.15 : représentations spatiales de la molécule de phénylalanine hydroxylase. Référence au logiciel non précisée 

 

Hatier 1S p. 34 : modèle moléculaire du complexe enzyme-substrat (lysozyme). Référence au logiciel non précisée 

 

Hatier 1S p.213 : représentation de la molécule d’ADN. Référence explicite au logiciel Rasmol. 

 

 

Nathan 1S p.16-17 : structure tridimensionnelle d’une molécule d’hémoglobine HbA, de la chaîne bêta normale et de la chaîne bêta d’un variant thalassémique. Référence au logiciel non précisée 

 

Nathan 1S  p. 19 : modélisation de la PAH. Référence explicite au logiciel Rasmol. 

 

Nathan 1S p.30 : modèle moléculaire de la catalase. Référence explicite au logiciel Rasmol. 

 

Nathan 1S p.32-33 : structure tridimensionnelle du lysozyme et du complexe lysozyme-substrat. Référence explicite au logiciel Rasmol. 

 

Nathan 1S p.39 : structure tridimensionnelle de l’amylase pancréatique et du complexe amylase-substrat. 

 

Nathan 1S p. 55 : configuration spatiale d’un ARNt. Référence au logiciel non précisée 

 

 

Didier 1S p.126-127 : structure spatiale de l’hémoglobine HbA et agrégat entre deux molécules HbS. Référence au logiciel non précisée 

 

Didier 1S p. 138 : ribonucléase et son substrat. Référence au logiciel non précisée 

 

Didier 1S p. 145 : carboxypeptidase seule ou avec son substrat. Référence au logiciel non précisée 

 

Didier 1S p.165 : liaison ARNt/enzyme de fixation. Référence au logiciel non précisée 

 

 

Belin 1S p.158-159 : structure de l’hémoglobine humaine normale, de la chaîne bêta normale, et de deux des acides aminés de la chaîne bêta. Référence explicite au logiciel Rasmol. 

 

Belin 1S p.173 : modèle moléculaire de la carboxypeptidase avec son substrat. Référence explicite au logiciel Rasmol. 

 

Belin 1S p. 185 : modèle moléculaire de la carboxypeptidase associée à un inhibiteur. Référence explicite au logiciel Rasmol. 

 

Belin 1S p. 185 et 187 : modèle moléculaire de la carboxypeptidase sans son substrat puis avec son substrat. Référence explicite au logiciel Rasmol. 

 

Belin 1S p.186 : modèle moléculaire du site actif de la trypsine. Référence explicite au logiciel Rasmol. 

 

Belin 1S p. 216 : modèle de fixation de l’homéodomaine antennapedia sur l’ADN. Référence au logiciel non précisée 

 

Belin 1S p.217 : modèle de fixation d’une protéine de stress (glucocorticoïde) sur l’ADN. Référence au logiciel non précisée 

 

Bordas : à faire 

 

 

	
	En première L, ES 

 

Bordas 1ES p.32 : représentation  spatiale d’une molécule d’héroïne. Référence au logiciel non précisée 

 

Bordas  p.49 : modèle de la molécule d’ADN. Référence au logiciel non précisée 

 

Bordas 1ES p.51, 61, 70 : représentation  spatiale de deux molécules d’hémoglobine S. Référence au logiciel non précisée 

 

Bordas 1ES p.62 : représentation spatiale des 4 nucléotides d’ADN. Référence au logiciel « RASMOL »  explicite 

 

Bordas 1ES p.65 : représentation  spatiale d’une molécule de met-enképhaline. Référence au logiciel non précisée  

 

 
Bordas  p.289: modèle de la molécule d’ADN. Référence au logiciel non explicite 

 

Bordas  p.294, 296 : modèle de la molécule d’hémoglobine. Référence au logiciel non précisée 

 

 

Bordas 1ES p.32 : représentation  spatiale d’une molécule d’enképhaline, et d’une molécule de morphine. Référence au logiciel non précisée   

 

Bordas 1ES p.53 : représentation  spatiale de la protéine CFTR. Référence au logiciel non précisée 

 

Bordas 1ES p.53 : représentation  spatiale du collagène. Référence au logiciel non précisée 

 

Bordas 1ES p.129 : représentation  spatiale d’une molécule de RU 486 et de progestérone. Référence au logiciel non précisée . 
 

	
	En Seconde 

 

Bordas ancienne édition p.212, 213, 219 : modèle de la molécule d’ADN. Référence au logiciel non précisée 

 

Bordas ancienne édition p.225 : représentation spatiale des 4 nucléotides d’ADN. Référence au logiciel « RASMOL »  précisée 

 

Bordas ancienne édition p.244 : représentation spatiale d’une protéine régulatrice ( homéodomaine) fixée sur un fragment d’ADN. Référence au logiciel « RASMOL »  précisée 

 

Bordas nouvelle édition p.214, 215, 227 : modélisation d’un fragment de la molécule d’ADN. Référence au logiciel non précisée 

 

 

Nathan p.69, 124: modèle de la molécule d’ADN. Référence au logiciel non précisée 

 

 

Belin ancienne édition  recherche à faire au CDI 

 

Belin nouvelle édition, p.228 : modèle de la molécule d’ADN. Référence au logiciel non précisée 

 

Belin nouvelle édition, p.229 : représentation spatiale des 4 nucléotides d’ADN. Référence au logiciel non précisée 

 

Belin nouvelle édition, p.230 : structure tridimensionnelle de l’hémoglobine 

 

Belin nouvelle édition, p.230 : structure tridimensionnelle du collagène 

 

 

Hachette, p. 221, 246 : modèle de la molécule d’ADN. Référence au logiciel non précisée 

 

 

Bréal, p.107 : modélisation de la molécule du prion. Référence au logiciel non précisée 

 

Bréal, p.126 : modélisation de la molécule d’ADN. Référence au logiciel non précisée 

 

 
Didier, recherche à faire au CDI 

 

 

 

	Exemple dans le cas de l’utilisation d’un substitut du logiciel 

 
	 

Didier TS p.31 : Modélisation de deux protéines différentes par le logiciel Chime 

 


 

 

Logiciel : Anagène 

 

	 
	Typologie des représentations du logiciel dans le manuel 

 

	
	Document obtenu par capture d’écran 

 
	Propositions précises d’exploitation pédagogique du logiciel 

 

	Commentaire sur les représentations 

 
	Représentations très fréquentes pour les parties du programme s’appuyant sur des séquences nucléotidiques ou polypeptidiques, mais la référence au logiciel n’est pas systématiquement  précisée. 

 
	Plutôt rare pour l’ensemble des manuels ; fréquente chez certains éditeurs 

 

	 

Exemples 

 
	En Terminale S – « Enseignement obligatoire » 

 

 

Didier TS p.70 : comparaison de trois gènes (GH, HLP, HPRL)  Référence au logiciel non précisée 

 

 

Belin p.60 : allèles du gène des groupes sanguins du système ABO. Référence explicite au logiciel. 

 

 

En Terminale S – « spécialité SVT » 

 

Didier p.141 : coupure de l’ADN du phage lambda par les enzymes de restriction EcoRI et HindIII. Référence explicite au logiciel 

 

 

En Première S 

 

Belin p. 211 : comparaison des chaînes nucléotidiques et polypeptidiques de différentes hémoglobines. Référence au logiciel non précisée 

 

En première ES 

 

Bordas 1ES p.55 : Comparaison de cinq fragments initiaux de gène, séquence d’ADN et séquence protéique. 

 

 

En Seconde 

 

Bordas, nouvelle édition p.217 : Début de séquence de 5 gènes. Référence explicite au logiciel  

 

Bordas, nouvelle édition p.242 : Début de séquence de 5 gènes du développement. Référence explicite au logiciel. 
 
	Didier TS p.60-61 : démarche guidée et protocole pour l’étude du polymorphisme du gène codant pour la chaîne bêta de l’hémoglobine 

 

Didier TS p.62-63 : démarche guidée et protocole pour l’étude des conséquences phénotypiques des mutations (exemple du gène codant pour la tyrosinase 

 

	 

Exemples dans le cas de l’utilisation d’un substitut du logiciel 

 
	 

Didier TS p.30 : comparaison de la séquence de deux protéines homologues à l’aide du logiciel Fasta 

 

 

Nathan p.55 : séquences « codantes » de l’ADN du gène et de la chaîne polypeptidique responsables du groupe sanguin O – logiciel SEQAID 

 
	 

Néant 

 


 

 

Logiciel : Phylogène 

 

	 
	Typologie des représentations du logiciel dans le manuel 

 

	
	Document obtenu par capture d’écran 

 
	Propositions précises d’exploitation pédagogique du logiciel 

 

	Commentaire sur les représentations 

 
	Représentations peu fréquentes ;  la référence au logiciel n’est pas évidente ni systématiquement  précisée. 

 
	Plutôt rare pour l’ensemble des manuels ; fréquente chez certains éditeurs 

 

	 

 

 

Exemples 

 
	En Terminale S – « Enseignement obligatoire » 

 

 

Didier TS p.70 : Matrice des distances des chaînes d’acides aminés de 3 hormones protéiques   (Référence au logiciel non précisée) 

 

  

 

 

 
	Didier TS p. 68-69 : démarche guidée et protocole pour l’étude de la famille multigénique des gènes codant pour les globines. 

 

	 

 

Exemple dans le cas de l’utilisation d’un substitut du logiciel 

 
	En Terminale S – « Enseignement obligatoire » 

 

Belin p.27 : arbre obtenu par comparaison de la chaîne alpha de l’hémoglobine - logiciel Evolmol 

 

 

En première ES 

 

Bordas 1ES p.294 : Alignement des séquences d’acides aminés d’une partie de la molécule d’hémoglobine de différentes espèces de Vertébrés - Logiciel Evolmol 

 

Bordas 1ES p 295 : Matrice des distances et arbre phylogénétique de quelques Vertébrés - Logiciel Evolmol 
 
	Néant 

 


 

