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Mode d’emploi du logiciel Anagène
Ce mode d’emploi n’est pas une liste d’opérations à réaliser dans l’ordre et obligatoirement. C’est simplement un outil qui vous aide à réaliser ce que vous avez par avance décidé de faire.
	Ce que vous 

cherchez à faire
	Utilisation d’Anagène 

	Sélectionner 

les séquences à traiter
	Cliquer sur le bouton de sélection (à gauche du nom de fichier). La séquence sélectionnée s’inscrit sur fond blanc.

	Déplacer une séquence dans la fenêtre :

Affichage des séquences
	1. Sélectionner la séquence à déplacer

2. Actionner le bouton [image: image1.emf]

 ou [image: image2.emf]

 

	Comparer deux ou plusieurs séquences

d’ADN sélectionnées
	1. Placer la séquence de référence sur la première ligne de la fenêtre Affichage des séquences.

2. Sélectionner au moins deux séquences dans la fenêtre Affichage des séquences.

3. Traiter / Comparer les séquences / Alignement avec discontinuités / OK.
Le résultat apparaît dans la fenêtre Comparaison avec alignement.
( indique une identité pour toutes les chaînes étudiées, 
– signifie une identité avec la chaîne de référence
–  – indique qu’un nucléotide (celui du milieu) est manquant.
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Avoir des informations sur la dernière séquence sélectionnée   .     .
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	Grand curseur permet d’encadrer en rouge et sur toutes les lignes la zone sélectionnée dans l’une quelconque des fenêtres (pratique pour se repérer).
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