1. Pomoci programu CHROMAS (http://www.technelysium.com.au/) oteviete a upravte
elektroforetogramy 2 sekvenci (soubory 3a.abi, 3b.abi, které jsou k dispozici ke
stazeni v zadani uloh). Proved’te export do formatu FASTA

2. Pomoci programu BLAST pro 2 sekvence stanovte homologii dvou vyse ziskanych
sekvenci, vyhledejte prekryvajici se oblast a pokuste se spojit obé sekvence do jediné
souvislé sekvence, kterou ulozte ve formatu fasta.

3. Pomoci programt BLAST srovnejte sekvence s databazemi za ucelem jejich
podrobngjsi identifikace. Vysledky srovnani zpracujte napt. formou tabulky, ktera
bude obsahovat nasledujici udaje:

Accession No.
podobné
sekvence

Nazev podobné sekvence

Hodnota E

% podobnosti

pouzita varianta
Blastu
(blastn/blastx/
tblastx)




