Anageéne

By

Anagéne est un logiciel congu par le CNDP et INRP. Il est destiné a I'exploitation
pédagogique de données moléculaires : séquences de génes et de protéines.

L'éleve peut ainsi travailler sur des génes et des protéines en taille réelle et non sur des
séquences réduites a quelques nucléotides ou acides aminés.
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Démarrer avec le logiciel

e Version de démonstration a télécharger
e Commande CNDP

e Configuration requise

e Présentation

Ressources

e Banque de séquences
e Themes d'étude
e Documents illustratifs (textes, images, animations) ...

Traitements courants

e Options d'affichage

e Convertir les séquences

e Comparer les séquences.

e Action des enzymes de restriction.

Aller plus loin

e Créer ou supprimer un théme personnel

e Enrichir la banque de séquences :
o A partir de fichiers sélectionnés et compressés (.zip)
o A partir d'une banque de données.

e Enrichir la banque de documents


http://www.ac-orleans-tours.fr/svt/logiciels/anagene/html/options.htm
http://www.ac-orleans-tours.fr/svt/logiciels/anagene/html/convertir.htm
http://www.ac-orleans-tours.fr/svt/logiciels/anagene/html/comparer.htm
http://www.ac-orleans-tours.fr/svt/logiciels/anagene/html/enzyme.htm
http://www.ac-orleans-tours.fr/svt/logiciels/anagene/html/perso.htm

Démarrer avec le logiciel

e Version de démonstration a télécharger

Téléchargement de la version de démonstration

Note importante avant le téléchargement et I'installation :

Vous devrez télécharger le fichier ANAGEN.EXE
Pour réduire le temps de chargement, si vous savez que votre ordinateur contient déja le
fichier VBRUN300.DLL vous ne devrez charger que le fichier ANAGSSVB.EXE

Comment installer le logiciel ?

1. Créer un répertoire ANADEMO
2. Télécharger ANAGEN.EXE ou ANAGSSVB.EXE

Nom du . _ Temps de
fichier Description Taille|  chargement
a 14 400 bits/s
690 _ _
Anagen.exe  |Archive auto-extractible o  [Environ 15 minutes
Anagssvb.exe IArchive auto-extractible sans le fichier i§4 environ 10 minutes
vbrun300.dll

3. Un « double-clic » sur le fichier suffit a le décompacter
4. Supprimer ANAGEN.EXE ou ANAGSSVB.EXE
5. Enfin, double-cliquer sur le fichier nommé ANADEMO.EXE pour lancer la démonstration

Bienvenue dans Anagéne !

e Configuration requise

e Materiel minimum requis : PC écran couleur VGA,
e Windows 3.1 et suivants, 4Mo RAM, disque dur avec 6 Mo, souris.
e Fonctionne aussi en réseau selon licence accordée.


http://www.cndp.fr/svt/anagene/Anagen.exe
http://www.cndp.fr/svt/anagene/Anagssvb.exe

e Présentation

{1 CNDP Anagene

Fichier  Edition Trater Informstions Fenétre  Options  Alde

e EEE [$EEX

| |
Fermar toutes
Effacer
Copier Grand curseur
Couper Monsiqus
Imprimer Caacada
Enregisirar Code génétigue
Voir la classeur Information
Progmammes et documents Action anzymatiqua
Thémen d'étude Comparer lea séquences
Harque de séquencas Convertir lea aédquences

Ressources

e Banque de séquences

Accessible par le menu fichier

@ {LES CHAINES DE L'HEMOGLOEINE: @ LE GEME IT15 [CHOREE DE HUNTINGTOM)
E@ LE S¥STEME ABD DES GROUPES SANGUINS L& GLUCOSE 6 PHOSPHATE DESHYDROGEMASE
@ L& PHENYLALAMINE HYDROMYLASE [PHEMYLCE —-oeq g6pda-1.cod
@ L'ALPHA-AMTITRYPSIMNE —-ae2q gbpda-2.cod
@ LE GEME IT15 [CHOREE DE HUNTINGTOM) —-eq  gbpda-3.cod
E@ L& GLUCOSE 6 PHOSPHATE DESHYDROGENASE —-weq gbpda.cod
@ LE SYSTEME HLA —-2eq gbpdb.cod
E LE CMH DU CHIMPANZE —-eq  gbpdm.cod
@ LES HORMOMES HYPOPHwSAIRES ET PLACEMTE —eq gbpdseat.cod
E@ LE GEME DE L& TYROSINASE EEI LE S¥STEME HLA
E@ LES GEMES DES PIGMEMTS RETIMIENS iLE CMH DU CHIMPANZE:
«eq chlaal08 cod
«eq chlaal2b.cod
«eq chlabl.cod
seq chlab2 cod




o Sélectionner les séquences a charger par un clic

o Valider la sélection pour afficher les séquences a I'écran.

o Répéter cette procédure pour ajouter de nouvelles sequences dans la fenétre
d'affichage. L'ensemble affiché peut constituer un theme personnel enregistreé et donc
directement réutilisable.

e Themes d'étude

Le logiciel présente différents themes fournis contenant chacun plusieurs séquences.

q
Q EXPRESSION DE LINFORMATION GENETIQUE 0K
RELATIONS GENOTYPE - PHENOTYPE
h Annuler
0 {Phénotype drépanacytaire:
Q Phénotypes thalassémigues
Phénotype groupes sanquins B0
Phénatype phénylcétonuioue @l Themes
fournis
Q POLYMORPHISME DES GENES
Q FAMILLES MULTIGENIQUES 5
Thémes
Q GENOTYPES ET PREVISIONS EN GENETIQUE HUMAINE personnels
35 Affichage des séquences b
0 10 20 30 40 50

[ b e hene e e e e e Bosed T
Hb A nucléique |<] ATGGTGCACCTGACTCCTGAGGAGAAGTCTGCCGTTACTGCCCTGTGGGGL
Hb S nucléique |<]|}> OATGGTGCACCTGACTCCTGTGGAGAAGTCTGCCGTTACTGCCCTGTGGGGE
Hb A protéique Sj! O[MetVUalHisLeuThrProGluGluLysSerAlaValThrAlaLeuTrpGly
Hb S protéique |<[}> OMetValHisLeuThrProValGluLysSerAlaValThrAlaLeuTrpGly

w| Sélection: 0/4 lignes 4| I

v|»]
=)

e On ne peut sélectionner qu'un seul theme a la fois mais on peut en ouvrir plusieurs
successivement, les séquences s'ajoutent alors a I'écran.
e On peut aussi créer ses themes personnels



http://www.ac-orleans-tours.fr/svt/logiciels/anagene/images/image14.jpg

e Documents illustratifs (textes, images, animations) ...
e Le logiciel présente une série de documents (textes, images et vidéo) regroupés par

thémes et qui peuvent étre affichés avec les séquences.
. Ouvrir fichier / programmes et documents

Programmes el documents

4 DOCUMENTS GENERALX = oK
L Désignation des AA avec une lettre ou trois lettres
P LHEMOGLOBINE HUMAINE NORMALE

LHEMOGLOBINE HUMAINE DREFANOCYTAIRE

— = Cle de répartilion de la diépanocytose

S=HOb:ervtion mcroscopique de sang drépanocytaicl 0 Danimere:
BN C culation capillaire. sang nomal of drépanocytaire 4

— O HXdelahanchenmmaleetdrepamcytaue @

“Annuler

Documents
ge‘nonneh

— = lectrophorese d'Hb normale et drépanocytaire o
— o Electiophorése de FADN normal et drépanocytaire:

— =] EhalneB de I'Hb drépanocytaire

L—i1=) Téhaméves de I'Hb drépamcytalte
lﬁ POLYMORPHISME DE LALPHAANTITFIYPSINE

— ) Tableau de fréquence des alléles de AT

— 0 Arbre avec sujets alteints de déficit en AT .2

CNDP-INRP Anagéne [usage réservé a I'acquéreur)

‘Fichier. Edifion. (ralizr  Informations. Fenéire Upione Aide

BN U0 UO0N UO0 U BE0
Alfichage des séquences - \’m A_DJ}.I

0 10 20 30 40 50

lllllllllllllllIAAAAllAAAIAIIA'AAAAIAAAIllllAllAll'A

JHB‘A‘nncl'éiime |<liBs lﬂﬂTGGTGCHBBTGRCT[!BTGﬂGGﬂGHRBTBTGBBGTTRBTGBCCTGTGGGGC
_IHbS nucléique DATGGTGCACCTGACTCCTGTGEAGARGTCTGCCGTTACTGCCCTGTGEGEE
_IHbApro!énque ' % E‘ MetUalHisLeuThrProGluGluLysSerAlaValThrAlaleuTrpGly

: Sique O[MetValHisLeuThrProValGluLysSerAlalalThrAlaLeuTrpGly

IR Fréquence faible

I Fréquence élevée




Il est possible d'ouvrir des fichiers images (.bmp, .wmf, .rle), des fichiers textes .txt, des
fichiers vidéo (.avi, .mov, .vid) de son choix, stockés dans ou hors d'Anagéne.

Annuler

dd

I

Informations

Nom du fichier : Répertoire :
[ txt | rogra~1\anagene\sauve
drep4883.txt = e\
entenzym. txt ~1
thalB372.txt BB";:’::;M
thal9520.txt
£3 box
(3 cancer
Types de fichiers : Lecteurs :
Textes ~| | noGiciErs) |
Tous les fichiers
Séquences

Traitements
Textes
Images

Animations
Programmes
Thémes d'étude

Traitements courants

o Options d'affichage

*|»]

Hb A nucléique

Sélectionner une séquence Hb A proléique

Sélection : 172 lig

e Cliquer devant le nom
de la séquence pour y
amener la fleche rouge
de sélection

e Cliquer alors sur la
fleche, le nom de la
séquence sélectionnée
s'affiche sur fond blanc

—_— éche”e

0

I,,,,!,,,,I,,gradgée_en ,
Changer d'échelle r?ucleotldes Cliquer sur l'échelle pour
échelle basculer d'un type a l'autre
Jmp ey Graduéeen
ac.aminés
e Cliquer sur 1 ou 2
fois pour avoir un petit
T — ou un grand curseur.
Choisir la taille du curseur SAGELIAST! »  SElectionner une zone
LH15Thr'I (codon(s) ou

ac.aminé(s) puis cliquer

sur




Décaler une séquence pour

i+ |Cliquer sur les boutons [

faire apparaitre des Hb A nucléique [<5] 2 | ATGpour créer un décalage positif
similitudes ou négatif.
- Sélectionner une séquence et
4 4 Thal | .
Deéplacer une séquence ~ha2, cliquer sur E pour la remonter
(idem pour la descente)
Thad

Effacer une séquence

la sélectionner et faire suppr au
clavier

Afficher le code génétique

=

o Convertir les séquences

. menu traiter/convertir

e Afhchage des zequences

1] 10
|||||!|||||||||!|||||||||!|||||||||!|||||||||!|||||||||

alpha_adn |‘|h-| l]|[.‘.HTHHH[:[.‘.[:TGG[:G[:G[:T[:G[:GG[:[:[:GGEHETTETGGTEEEEHEHGHETEHGHGI

Sélection : 141 lignes 1

20

30 40 50

Options de conversion d'une séquence nucléigue I

— Sequences a afficher :
[~ Brin non kranzcnt de I'ADN
[# Brin transcrit de I"ADN
¥ ARN meszager
# Peplidique

Annuler |

FE Résultat
dans la fenétre
Affichage/édition

¥ Traduction simple

— Options pour la séquence peptidique :

" Positions des phases ouvertes de lecture

£7 Traduction des phases ouvertes de lecture

g Affichage des séquences

1}

Sélection : 041 lignes

K]

& Conwversion
0

=

» | Traitement

<]
BrT-alpha.adn <]
<]

Arn-alpha. adn
Pro-alpha.adn <]
w|  Sélection: 0/4 lignes ‘l |

Nl

10

10

30 40 50

) IIIII!IIIIIIIII!IIIIIIIII!IIIIIIIII!IIIIIIIII!IIIIIIIII
alpha_adn |‘|}I I]|[:HTHHH[![:[!TGG[!G[:G[:T[:G[:GG[![![:GG[!HBTTETGGTEEEEHEHGHETEHGHG
L

30 40 50

N I B e e L e N
Conuersion de alpha.adn
OGTATTTGGGACCECGCGAGCGCCGEGCCGTGAAGACCAGGGGTGTCTGAGTCTE
O[CAVAAACCCUGGCGCGCUCGCGGCCCEGLACUUCUGGUCCCCACAGACUCAGAG
OHisLysProTrphArgAlafrgGlyProflaleuleuValProThrAspSerGlu




Pour comparer des séquences il faut impérativement afficher les résultats dans la fenétre
supérieure. Pour cela cocher la case ci-dessous..

0 10 20 30 40 50 [}
|||||!|||||||||!|||||||||!|||||||||!|||||||||!|||||||||!||||I

alpha_adn |‘|}| I]|[:I-‘|TI-‘|FIREEBTGGBGBGET[!GEGGBEBGGEHETTETGGTEEEBHBHGHBTBRGHGHGHHBE
4

Sélection : 1/7 hignes

Options de converzion d'une séquence nucléigue

— Séquences a afficher :
oK I

[ Brin non transcrit de FADN
[¥ Brin transcrit de I'ADN SRS |

[# ARN meszager

¥ Peptidique & Résultat

dans la fenétre D
Affichage/édition _C(_)Cher
ICI

— Options pour la séquence peptidique :

£7 Positions des phases ouvertes de lecture

£ Traduction des phases ouvertes de lecture

iz Affichage desz séquences

1] 10 20 30 40 50
IIIII!IIIIIIIII!IIIIIIIII!IIIIIIIII!IIIIIIIII!IIIIIIIII!IIII

alpha_adn ‘|b OCATAAACCCTGGCGCGCTCGCGRCCCGEGCACTTCTGEGTCCCCACAGACTCAGAGAGAAL
BrT-alpha.adn -‘|b OGTATTTGGGACCGCGCGAGCGCCGGLGCCGTGAAGACCAGGGGTGTCTGAGTCTCTCTTG
Arn-alpha. adn ‘lb DCAUARACCCUGGCGCGCUCGCGGCCCGGCACUUCUGGUCCCCACAGACUCAGAGAGAAL
Pro-alpha.adn [« OHisLysProTrpArgAlafArgGlyPronlaleuleuValProThrAspSerGluArgTh

= Sélection: 0/4 lignes *| |

k-
L3

o Comparer les séquences.
Dans la fenétre d'affichage, sélectionner les séquences a comparer.

.Menu/traiter/comparer les séquences
o Comparaison simple

On fait apparaitre les identités ( - ) et les différences par rapport a la premiére sequence qui
sert de référence.

4 Affichage des séquences

0 10 20 30
IIIII!IIIIIIIII!IIIIIIIII!IIIIIIIII!II
Allele A <l DATGECCGAGGTRTTGCGGACGCTGGCCGEAAAACCAR
Allele B P % DATGECCGAGGTRTTGCGGACGCTGGCCGEAAAACCAR
Allele O P % DATGECCGAGGTRTTGCGGACGCTGGCCGEAAAACCAR
w| Sélection: 2/3 lignes <| | A
_ 501 510 520 530
. IIII!IIIIIIIII!IIIIIIIII!IIIIIIIII!III
» [Traitement P % 1]
Allele A P % DCAGCTGTCAGTGCTGGAGETECGCGCCTACAAGCGET
5 oy
Allele B P % o--- (6 -
w| Sélection: 073 lignes LI




o Comparaison apres alignement avec discontinuité

Comparaison simple

™ RN U
Allele A 3 DATGGCCGAGGTGTTGCGGACE
Allele B =3 DATGGCCGAGGTEGTTGCGGACE
Allele O 3 DATGGCCGAGGTGTTGCGGACE

bt Sélection : 043 lignes LI_I

I 240 250 260
KRR SN AR RN RN NRRE
Traitement o 0
Allele A =3 DAAGGATGTCCTCGTGGTGACCCCT
Allele O 3 et AC---T-
] Sélection : 0/3 lighes il

Une délétion fait apparaitre de nombreuses différences
entre les séquences. On peut recaler les séquences en

utilisant le bouton ]ﬂ_tl
3§ Afhichage dez séguences

_ 0 10 20
k] IR RRUR IR R
Allele A vl DATGGCCGAGGTETTGCGGACG
Allele B <= DATGGCCGAGGTGTTGCGGACG
Allele O S DATGGCCGAGGTGTTGCGGACG
= Selection : 043 lignes ll_l
_ 240 250 26
b IR R I R
¢ | Traitement Sl 0
Allele A [ DAAGGATGTCCTCGTGGTGACGE
Allele O a3 |: i G-A-GATGT-CTCGT-GT——-
¥ Sélection : 043 lignes ll

Le nucléotide est rajouté en début de sequence ce qui

- e 1 ichage des séquences
& Affichage des séquences Ll |
_ 0 10 20

Comparaison apres alignement
avec discontinuité

_ 0 10
- Joouofjoooofjoooofjoooa
Allele A <l DATGGCCGAGGTGTTGCGGA!
Allele B <l OATGGCCGAGGTGTTGCGGAI
Allele O = DATGGCCGAGGTGTTGCGGAI
| ¥ Sélection: 0/3 lignes ﬂ_l
% Comparaison avec alignement
_ 24 25
- | I B IR R
» | Traitement 1]
(Identités 1[92 36 36 36 36 3636 36 36 36 363 6 3 I K
Allele A UARGGATGTCCTCGTGGTGAI
Allzle O L 9
= Sélection : 0/4 lignes LI

La délétion apparait sous forme
d'un tiret _

décale la partie identique !

o Action des enzymes de restriction.

Ce traitement détermine le résultat de I'action de différentes enzymes de restriction sur des

séquences sélectionnées.


http://www.ac-orleans-tours.fr/svt/logiciels/anagene/html/options.htm
http://www.ac-orleans-tours.fr/svt/logiciels/anagene/html/options.htm
http://www.ac-orleans-tours.fr/svt/logiciels/anagene/html/options.htm
http://www.ac-orleans-tours.fr/svt/logiciels/anagene/html/options.htm
http://www.ac-orleans-tours.fr/svt/logiciels/anagene/html/options.htm

@Menu Traiter / Action enzymatique

e Sélectionner I'enzyme puis cliquer sur ajouter

FeYH EBRE AEE E=l
 Aifchoge des séauences — ]

4§ Affichage des séquences

0 10 20 30 40

] ':l:l L] !'l'l'l ! l'l‘l'l 1 !'l‘l'l 1 l'l‘l'l I !'l‘l'l 1 I'l‘l'l ! !'l'l'l ! I'l'
alpha_adn [fl>]  ocATARACCCTEECECECTCECEECCCEECACTTCTEETCCC
7] Sélection: 171 lgnes A

-Représentation: % d'identités : oK
¥ Graphique [~ Tableau Annuler
Sites :a4 bases A 55 Aouter sy |
Sites a b bases P, ao<’>‘o m
‘6 Alw Ef_facer : ;
—,.'5-. Avall R e—=
—,,6}. Bbv | Effacer tout %
_”'<!>'° Ddel Enzymes sélectionnées
_,«('); Eco RIl = our le traitement ‘
2% Fnu 2H - -
(e N :
—p’<:>‘o Fok 1 = Enregistrer |
[ alpha.adn ~| [Thal ~] % diidentités - 100]

Ll
I I

| 1

GCCGHCGEGCTGﬂCCﬁRCGBCG'I'GGCGCRCGTGGRCGRCRTGCCCHRCGEGCTGTCCGCCBTGRGCGRCCTGCRCGgGCHCRR

CGGCTGCGCGACTGGTTGCGGCACCGCGTGCACCTGECTGTACGGGTTEE CGHCRGGCG{;GRCTBGCTGGRBGTGC CGTGTT
iTTTT'E'TTTTTTTTT'iTTTTTTTTT'ETTTTTTTTT'ETTTTTTTTT'iTTTT'iTTTTiTTT"'Loqpe surla portior! de B8 T'iT {5y
370 380 390 400 410 420 séquence encadiée 450

Le cadre vert est une loupe que I'on déplace pour faire apparaitre la séquence sélectionnée avec les
enzymes de restriction.

i
Ce bouton permet d'afficher le nombre et la taille des fragments de restriction.

Deux modes de représentation de I'action enzymatique sont prévus : la visualisation sous la
forme d'un tableau (si on utilise plusieurs enzymes sur plusieurs séquences) ou d'un
graphique, les deux modes pouvant étre retenus simultanément.

Aller plus loin



o Créer ou supprimer un théme personnel

.Créer un theme

En plus des themes d'étude fournis, il est possible d'en créer de nouveaux adaptés a une
stratégie pédagogique personnelle ou a un public déterminé.

Un théme d'étude est constitué par I'enregistrement de toutes les fenétres présentes dans
I'espace de travail d'Anagéne, méme si elles sont réduites en icbnes : Sequences, images,
Vidéos .....

Exemple : création d'un dossier drépanocytose (= theme), pour une classe de premiére S
(=utilisateur).

1. Afficheral'écran:

e les séquences : Fichier/thémes d'étude/thémes fournis/relations génotype- phénotype:
phénotype drépanocytaire.

e Uneimage : Fichier/programmes et documents/hémoglobine humaine
drépanocytaire/observation microscopique de sang drépanocytaire.

g Affichage des séquences

QlRTGGTGCRCCTGRCTCCTG

Hb‘ _nuclélmre T&l>] O|ATGETGCACCTGACTCETE
, Hb‘.ipmlejque b ' :

i Z’ Sélection : 0/4 ﬁgﬂes



2. Enregistrer le théme :

e Fichier/enregistrer/ cliquer sur le bouton thémes d'étude puis OK

Ajouter utilisateur : 1lere S,
puis ajouter : Théeme
drépanocytose

Geénes dg dévelobbemént_f.

Ajouter un utilisateur

Thémes d'étude

On a ainsi créer dans
Anageéne /Sauve/ :

- Drpan738.thm le fichier
théme consultable par un
clic droit/ouvrir

- Edit3732.edi qui contient
I'ensemble des séquences
nucléiques et protéiques

- Obse7600.bmp qui est un
duplicata de I'image




Enrichir la banque de séquences :

A partir de fichiers sélectionnés et compressés (.zip)
A partir d'une banque de données.

Enrichir la banque de documents



