
Costruire una 
mappa di restrizione 

del DNA del Fago Lambda 

Obiettivo Utilizzare software bioinformatici per identificare numero e 
dimensione dei frammenti generati dal taglio del DNA del Fago Lambda 

con gli enzimi di restrizione BamHI e EcoRI, fatti agire singolarmente.  

Autore Irene Martina Maina, Fondazione Diasorin



Materiali e reagenti

· Computer

Strumenti Sicurezza
Nessuno

Tempo
Circa 1 ora e 30 minuti

Nessuno



Procedimento

1.	 Collegarsi al sito NCBI Nucleotide (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
nuccore/?term=) per cercare la sequenza completa del DNA del Fago Lambda 
nel database di GenBank®: scrivere nella banda di ricerca “Phage Lambda” e 
cliccare su “Search” (riquadro rosso).

2.	 Appare una schermata in cui sono elencate varie sequenze del DNA del 
Fago Lambda con diverse caratteristiche: scegliere l’opzione 1 denominata 
“Enterobacteria phage lambda, complete genome” (riquadro rosso). 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/?term=
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/?term=


3.	 Nella schermata successiva sono riassunte alcune caratteristiche della 
sequenza del DNA del Fago Lambda, come la lunghezza in paia di basi 
(48.502 pb), la conformazione del DNA (lineare) e l’ospite da cui il DNA 
è stato estratto (Escherichia coli). A seguire è riportata una lunga serie di 
referenze con indicazione di autore, titolo e rivista scientifica dell’articolo su 
cui è stato pubblicato lo studio associato al genoma cercato.

Alla fine della lista di referenze scientifiche, sono presentati i geni che 
costituiscono il DNA del Fago Lambda e le proteine che questi geni codificano. 
Nell’immagine sotto riportata come esempio si evince che i nucleotidi in 
posizione 191…736 (pb) costituiscono il gene denominato “nu1” e che la 
CDS, ovvero la sequenza codificante di questo gene (inizio a 191 pb e fine 
a 736 pb) porta le informazioni per la proteina “terminase small subunit”. 
Nell’ultimo riquadro rosso è evidenziata la sequenza amminoacidica della 
proteina corrispondente.



La pagina continua con un lungo elenco di geni, fino a quando si giunge alla 
sequenza nucleotidica del DNA del Fago Lambda. Ulteriori dettagli sulle 
informazioni riportate in questa pagina sono reperibili nelle note.

4.	 Per ottenere la sequenza del DNA del Fago Lambda in formato FASTA, 
tornare all’inizio della pagina e cliccare su “FASTA” (riquadro rosso). Maggiori 
informazioni sul formato FASTA sono disponibili nelle note.



5.	 Copiare la sequenza completa del DNA del Fago Lambda, a partire dalla riga 
identificata dalla freccia rossa. 

6.	 Collegarsi al sito NEBcutter (https://nc3.neb.com/NEBcutter/), sviluppato 
da New England BioLabs, per identificare i siti di taglio degli enzimi di 
restrizione BamHI e EcoRI sulla sequenza del DNA del Fago Lambda.

https://nc3.neb.com/NEBcutter/


7.	 Incollare nell’apposito riquadro la sequenza FASTA del DNA del Fago Lambda, 
precedentemente copiata.    

8.	 Impostare le preferenze desiderate, cliccando su “Additional Preferences 
(enzymes, oligos, etc)” (freccia dell’immagine al punto 7): viene caricata 
una schermata in cui è possibile inserire gli enzimi di restrizione di interesse 
e le loro sequenze di taglio. Nell’immagine sotto riportata, è stato chiesto al 
programma di trovare nel DNA del Fago Lambda i siti di taglio degli enzimi 
BamHI e EcoRI, riportando a tal proposito la sequenza da loro riconosciuta. 
Aiutarsi con i simboli dei punti interrogativi per conoscere come scrivere 
la sequenza di taglio e la tipologia dell’enzima di restrizione. Salvare le 
preferenze, cliccando sul riquadro arancione (freccia).



9.	 Tornati alla pagina principale, non spuntare l’indicazione “circular”, dal 
momento che il DNA del Fago Lambda è lineare, inserire un nome al progetto 
(opzionale) e cliccare su “submit” (freccia).



10.	 Il programma elabora la richiesta e, cliccando su “Enzyme List” (evidenziato 
in arancione), viene riportato il numero dei siti di taglio (indicati come “Cuts” 
nell’immagine) che i due enzimi di restrizione riconoscono nella sequenza 
del DNA del Fago Lamba: 5 per la digestione operata da BamHI e 5 da EcoRI.    

11.	 Cliccando sulle frecce, posizionate vicino ai nomi degli enzimi di restrizione, 
vengono mostrate le posizioni (riquadri rossi) in cui BamHI e EcoRI agiscono 
tagliando il DNA del Fago Lambda. 



12.	 Sulla base delle informazioni ottenute è possibile costruire la mappa di 
restrizione degli enzimi BamHI e EcoRI, identificando numero e dimensioni 
dei frammenti che si generano dalla loro azione sul DNA del Fago Lambda. 
Nell’immagine sottostante il DNA del Fago Lambda è indicato come una 
linea colorata: nella parte superiore della linea sono evidenziate le posizioni 
di taglio dell’enzima di restrizione in esame, mentre in quella inferiore la 
lunghezza dei frammenti generati. 

I dati ricavati dalla ricostruzione delle mappe di restrizione possono essere 
riassunti nelle tabelle sottostanti:

DNA FAGO LAMBDA DIGERITO CON 
BamHI

NUMERO FRAMMENTI DIMENSIONE 
FRAMMENTI

1 5.505 pb

2 16.841 pb 

3 5.626 pb 

4 6.527 pb 

5 7.233 pb

6 6.770 pb

DNA FAGO LAMBDA DIGERITO CON 
EcoRI

NUMERO FRAMMENTI DIMENSIONE 
FRAMMENTI

1 21.226 pb

2 4.878 pb  

3 5.643 pb

4 7.421 pb

5 5.804 pb 

6 3.530 pb 



13.	 Testare in laboratorio le informazioni ricavate dall’analisi bioinformatica, 
facendo digerire in vitro il DNA del Fago Lambda con gli enzimi BamHI e 
EcoRI e visualizzando i frammenti ottenuti con corsa elettroforetica su gel 
d’agarosio, come spiegato nel protocollo “Digestione enzimatica del DNA 
del Fago Lambda” (sezione: Biotecnologie)”. 

Note

•	 GenBank® (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/) è uno dei più importanti database di raccolta di sequenze 
nucleotidiche e delle specifiche sequenze amminoacidiche tradotte. Dal 1982, anno della sua costituzione, 
questo database è cresciuto senza sosta arrivando a contare 4.7 miliardi di sequenze nel 2025. Ciò è reso 
possibile grazie al fatto che i laboratori di ricerca e i centri di sequenziamento dei genomi possono inviare e 
richiedere l ’ inserimento nel database di nuove sequenze di DNA identificate. 

•	 GenBank® è uno dei tanti database sviluppati, amministrati e resi disponibili dal National Center for Biotecnology 
Information (NCBI; https://www.ncbi.nlm.nih.gov/), fondato dal governo degli Stati Uniti d’America nel 1988 
con lo scopo di raccogliere e fornire gratuitamente a tutta la comunità scientifica mondiale informazioni 
biotecnologiche, biomediche, biomolecolari e bioinformatiche.

•	 Per approfondire ulteriormente le informazioni riportate nella pagina di GenBank® dedicata al DNA del 
Fago Lambda, i l sito NCBI mette a disposizione dell ’utente una versione navigabile (link: https://www.ncbi.
nlm.nih.gov/genbank/samplerecord/#DefinitionB), in cui grazie a collegamenti ipertestuali interni è possibile 
approfondire le definizioni e i codici di GenBank® (ad esempio, cosa significa CDS).

•	 Le sequenze di DNA possono essere scaricate dai database in vari formati: quello maggiormente util izzato 
è il FASTA, che ha il vantaggio di fornire la sequenza come testo. I l formato FASTA è strutturato in maniera 
molto semplice, in quanto si identifica da una linea di intestazione, che inizia con il simbolo “>”, seguito dalle 
informazioni più rilevanti relative alla sequenza (come il nome del gene e l ’organismo da cui è stato isolato) e 
da un numero variabile di righe successive contenenti la sequenza nucleotidica di interesse.

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
https://www.ncbi

