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Document 2 : convention d'écriture des bases azotée

Base ou type de base Code à une lettre

Adénine A

Thymine T

Guanine G

Cytosine C

Inosine I

Uracile U

Purine (A ou G) R

Faible liaison (2 liaisons H) A ou T W

Fonction cétone (T ou G) K

Pas une Adénine B

Pas une thymine V

Pyrimidine (T ou C) Y

Forte liaison (3 liaisons H) G ou C S

Fonction amine (A ou C) M

Pas une cytosine D

Pas une guanine H

Quelconque N

Document 3 : le code génétique
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Fiche Technique 1     : Protein Data Base

lien vers PDB → http://www.rcsb.org/pdb/home/home.do

Le moteur de recherche de PDB permet de trouver une protéine en fonction de différents critères : 

- les molécules qui se lient à cette protéine (le substrat d'une enzyme par exemple) ;

- le nom de la protéines ;

- l'organisme d'où la protéine vient ;

- sa structure primaire (enchainement d'acides aminés) ; etc.

Une fois la protéine trouvée,  cliquer sur son nom afin d'avoir accès à toutes les informations la

concernant.

Les onglets ci-dessus permettent de la visualiser en 3 dimensions, d'obtenir sa séquence en acides

aminés, etc.
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Fiche technique 2     : le logiciel Sequence Manipulation Suite

lien vers SMS → http://www.bioinformatics.org/sms2/

Fonctionnalités de SMS

nom fonction

1 to 3
Permet de convertir une chaine d'acides aminés de la nomenclature à 1 
lettre à la nomenclature à 3 lettres.

Reverse translate
Réalise une transcription inverse. A partir d'une chaine d'acides aminés, 
retrouve les séquences nucléotidiques correspondantes.

Restriction summary
Restriction digest

Identifient, dans une séquence nucléotidique, les sites de coupure des 
principales enzymes de restriction utilisées en biologie moléculaire.
Summary → Indique les position des sites de coupure.
Digest → Indique la séquence et la taille des segments de nucléotides 
obtenus.

Remarque : à chaque fois, les séquences doivent être saisies au format FASTA
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Fiche technique 3     : la fonction blast

lien vers un logiciel en ligne de blast → http://www.pseudomonas.com/doBlastAlignment.do

blast : basic local alignment tool. Ce programme aligne et compare la séquence qu'on lui donne

avec celles de toutes les séquences (ncléotides, acides aminés) connues chez les organismes vivants.

Sélectionner la nature de la séquence que l'on veut comparer

Sélectionner le programme de BLAST. Cela revient à déterminer :

- le type de séquence que l'on va saisir (nucléotides, acides aminés).

- la conversion éventuelle de cette séquence.

-  le  type  de  séquences  (nucléotides,  acides  aminés)  avec  lesquelles  la  séquence  saisie  va  être

comparée.

Coller la séquence dans la zone ci-dessous puis cliquer sur le bouton "submit".
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Pour obtenir la séquence nucléotidique identifiée :

Cliquer sur "Download this track", cocher "FASTA" puis cliquer sur "Download track data across

region NC_0175...".
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