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La souris placée sur les icônes indique leur fonction ; par exemple :





1 choisir un fichier





2  supprimer les lignes sélectionnées





3  convertir la séquence





4  comparer les séquences sélectionnées





5  informations sur la molécule





6  code génétique





7  encadrer ce qui est sélectionné





8  sélectionner les séquences         avant de les traiter





Permet ensuite de comparer les séquences obtenues





Cliquer pour changer d’échelle
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Déplacer les lignes les unes par rapport aux autres








