
TP 1 : Lecture et Visualisation de Séquences d’ADN: Logiciel Séquence 
Scanner 

 
L’intérêt de l’étude de la bioinformatique 

 L’identification 

 La taxonomie 

 L’Evolution 

Les étapes de l’identification moléculaire : 

Extraction, PCR, Electrophorèse, Séquençage et Analyse Bioinformatique 

 Le choix du gène ARNr16S pour l’identification moléculaire 

 La stabilité des extrémités du gène permet la synthèse d’amorces universelles. 

 La grande base de données disponible sur internet utile pour la comparaison. 

 C’est un gène universel présent chez tous les êtres vivants. 

 Il contient des régions stables à vitesse d’évolution faible et des régions instables à vitesse 

d’évolution élevée. 

Les alternatives du gène ARNr16S dans l’identification moléculaire ? 

 Gène tuf 

 Gènes codants pour: Enzyme, toxine, récepteur, hormone. 

Le rôle du logiciel Séquence Scanner 

Le logiciel Séquence Scanner (Applied Biosystems) permet de lire et visualiser les fichiers 

AB du séquenceur, sa manipulation s’effectue selon les étapes suivantes : 

 



 

 Ouvrir le logiciel Séquence Scanner. 

 
 

 Cliquer sur Import Traces (en haut à gauche) pour chercher 
les fichiers AB sur votre PC. 

 
 

 
 

 Sélectionner un fichier AB et cliquer sur Add Selected Traces (en 
bas) pour 

        l’introduire dans le logiciel, ensuite cliquer sur OK. 



 
 Le fichier AB est prêt pour lecture. Cliquer deux fois successivement pour 

l’ouvrir. 
 
 

 
 

 Vous obtenez le spectrogramme. 

 



 

 Cliquer sur Sequence pour visualiser les détails de votre ADN. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

TP 2 : Recherche d’Alignement des séquences du gène ARNr16S sur NCBI 
 

Etapes du travail 
 

 Ouverture du lien NCBI sur internet par l’utilisation du moteur de recherche 
      Google 
 Choix du programme BLAST 
 Choix de l’outil nucleotide BLASTn 
 Insertion de la séquence ADN ou le Numéro d’Accès sur Gene Bank    
     et activation de l’outil BLAST 
 Lecture de la liste des résultats de l’Alignement 
 Lecture du détail des résultats de l’Alignement 
 Récolte des informations sur l’individu par le numéro d’accès sur     
   Gene Bank : Auteur, affiliation, publication, séquence, etc. 

 
1. Ouverture du lien NCBI sur internet par l’utilisation du moteur de 

recherche Google 
 



 
 

2. Choix du programme BLAST 

 
 

3. Choix de l’outil nucleotide BLASTn 



 
4. Insertion de la séquence ADN ou le Numéro d’Accès sur Gene 

Bank et activation de l’outil BLAST 
 

 

5. Lecture de la liste des résultats de l’Alignement 
 

 
6. Lecture du détail des résultats de l’Alignement 

 



 
7. Récolte des informations sur l’individu par le numéro 

d’accès sur Gene Bank : Auteur, affiliation, publication, séquence, 
etc. 

 

 

 

TP 3 : Introduction à l’Analyse Phylogénétique : Logiciel MEGA6 
 

Le logiciel MEGA 06 est utilisé dans l’analyse phylogénétique, il permet de réaliser : 
 

 L’alignement multiple. 

 La matrice des distances. 

 L’arbre phylogénétique. 

L’intérêt de la comparaison des séquences d’ADN dans l’Alignement Multiple 

-Régions stables : comparaison des espèces éloignées. 

-Régions instables : comparaison des espèces proches. 

 



La manipulation de ce logiciel s’opère selon les étapes suivantes : 
1. Alignement multiple : Alignment Explorer 

 

 
 

 Ouvrir le programme Alignment Explorer et cliquer sur Edit/Build 
Alignment. 

 
 

 
 

 Cliquer sur OK pour confirmer la création d'un nouveau alignement. 
 



 
 Confirmer votre substrat d'analyse : ADN ou Protéine. 

 

 
 

 Le programme Alignment Explorer est ouvert, agrandir la fenêtre. 

 
 Cliquer sur Edit_Insert Blank Sequence. 

 



 
 
 
 

 Introduire le nom de l'espèce et son numéro d'accès sur Gene Bank. 

 
 Sélectionner et copier votre séquence à analyser (préparée au préalable). 

 
 

 

 Cliquer sur Edit_Paste pour insérer la séquence dans l'endroit précisé. 



 
 Faire de même pour insérer les autres séquences. 

 
 

 

 Sélectionner toutes les séquences : Edit_Select All. 

 
 

 Activer l'alignement : Alignment_Align by ClustalW. 



 
 

 
 

 Confirmer l'activation de l’alignement : OK. 

 
 

 L'apparition des GAP confirme la réalisation de l'alignement. 
 
 

 



 

 Sauvegarder l'alignement sous format MEGA : Data_Export 
Alignment_MEGA Format. 

 

 

 Nommer le fichier MEGA et enregistrer. 
 

 
 

 Enfin, ouvrir le fichier MEGA et visualiser votre alignement. 
 

2. La matrice de distances : Marix Ditances Explorer 

 



 

 Activer le programme Matrix Distance Explorer et choisir 

l'action Compute Pairwise Distance. 
 

 
 

 Confirmer l'utilisation des données actives : Yes. 

 
 

 Cliquer sur Compute pour lancer la matrice de distances. 
 
 

 
 

 Enfin, vous obtenez la matrice de distances. 



 

3. La topologie de l'arbre phylogénétique 

 
 

 Activer le programme Tree Explorer et sélectionner la 
méthode de construction de l'arbre NJ ou autres. 

 
 

 

 Lancer la construction avec le test bootstrap. 

 



 
 

 Enfin, vous avez l’arbre phylogénétique 


