UTILISATION DU LOGICIEL GENIEGEN

Les menus Numérotation des éléments d’'une séquence | Ajouter une séquence
Base sous le curseur : 10 La numérotation s'adapte « Fichier/Ajouter » pour ne pas

o GENie 2Enétique

Fichier Edition| REEEN [nformations MEEEEGERE Bloc-note  Aide v b ,_| v b al:ltomathuement au type de perd re les sequences precedentes
[ Charger des séquences | || Transcription Code génétique £ ATGGCCGTCRATGGCGCCC Sequence
E",Ajouter des séquences Traduction * | |Symboles utilisés ETATAACCATHTIATACTACC
Entrée d'une séquence :qlli-lu;::;l;l;nt g Fenétre de dessin LT ATGGCCGTCRATGGCGCCC
= Ervegistrer sous. .. Enzymes de restriction Fenétre d'action enzymatique Sélectionner une Séq uencg | Trai t_er une Séq uen c_e
Recherche | affichage | # w C Cocher les séquences a sélectionner. Menu « Action ». On peut aligner
Guitter Transcription inverse v ig: 2: ¥ w N Utiliser les fleches pour faire remonter ou les séquences, les convertir
Copier e v H descendre les séquences sélectionnées. (transcrire, traduire...), ou faire
Supprimer les séquences cochées Protéine Information sur les Séq uences ‘ g%lurlgselse(;nszg(;?;:]geesrestrlctlon.
Annotation » Zomparaison - ' - " n S > ) o
‘ ’ « Informatlons » permet de d'avoir des mformayons sélectionnées sont traitées.
Dessiner la séquence ID“: declfch'?f sur les séquences (% de bases, longueur de la sequence)
oulb Ccocher
Afficher le décalage

Comparer des séquences
La comparaison des séquences ne peut se faire que sur des séquences de méme nature. Les fleches haut-bas permettent de placer en haut la séquence de
référence. S'il y a des discontinuités, le menu « Action/Alignement » permet d'éliminer les décalages résultant de mutations.

Comparaison simple Reclasser les séguences traitées aprés un alighement

Avec « affichage / comparaison », aucun alignement Une fois les séquences alignées elles s’affichent dans le désordre. « Reclasser » permet de les

n'est effectué. replacer dans I'ordre d’affichage de la sélection.

Informations sur la ou les séquence(s) sélectionnée(s) apres un alignement Ligne de comparaison apres un alignement

Calcul des... - . . . N N e Base sous le curseur - 1

& diliérenses Utiliser le menu «informations » qui donne accés a un tableau de| Identification

C ressenbbrces | comparaison. Les informations qui s'affichent ne concernent que les oo |;'|'*"l'*'*'*'| ot

R sequences cochees. On peut choisir d'afficher les ressemblances ou les | o5 gtoiles signalent les positions ot les éléments des
C pourcsntages différences et de les exprimer en nombre ou en pourcentage. séquences cochées sont identiques.

Action des enzymes de restriction

reC;![It‘(iqcl:[Ii?)';].Sir Menu « Action/Enzymes de e l ifos | Tableaul Ia'e;s];ﬁ%rp]gelre:ts permettent de choisir Enzyme : [ ~| Séquence _||35|:r[:.5 v|
- Si nécessaire, Charger le fichier d’'enzymes - la carte de restriction (schéma) Les boites a onglets permettent de choisir
fourni par «Fichier/charger» sélectionner le type - des informations sur les fragments coupés la sequence et | elrzyme.
sequaid-anagéne pour voir les fichiers .zym - un tableau du nombre de coupure suivant la séquence et La tou_che <Tab> = permet de passer
- Cocher toutes les cases de choix. (Ou Choisir les | I'enzyme d'un site de coupure au suivant dans la
types d'enzymes demandées. Cliquer sur « OK » - La « Fenétre d’action enzymatique » peut étre reaffichée si  S€quence.

besoin par le menu « documents ».

ATTENTION : pour comparer, la séquence de référence est toujours celle qui est placée en premier.




