Etude de la structure d’un anticorps

- Sur une page web, aller sur libmeol.org.
- dans fichier taper : anticorps, puis sélectionner : modéle théorique d’un anticorps complet
- Avec les différentes fonctions du site vous devez :

1) décrire la forme de I’anticorps

2) d’identifier le nombre de chaines qui le compose et de réaliser un schéma simple

3) d’indiquer de combien d’acides aminées est composé chaque chaine.

4) sur la fin des séquences des deux premiéres chaines identifier le nature des derniers
éléments.

- Sur une nouvelle fenétre web, refaites les mémes manipulations en choisissant dans le fichier :
immunoglobuline humaine GP120 compléte.

5) Identifier ou sont les différences entre les chaines , en les faisant apparaitre avec des
sphéres une couleur choisie.
6) Réaliser un tableau de comparaison entre les deux anticorps
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