Analiza Sekwencji
Przyrównanie 2 sekwencji nukleotydowych (pairwise aligment) – nucleotide BLAST
· Otworzyć w przeglądarce internetowej stronę NCBI → wybrać BLAST → wybrać nucleotide blast → kliknąć align two or more sequences  → wkleić sekwencje z pliku pairwise aligment   i kliknąć BLAST 

Przyrównanie wielokrotne (Multi-Aligment) – program ClustalW



Wyniki sekwencjonowania 16S rRNA bakterii

· Otworzyć program ClustalW. Następnie: File → Load Sequences → (załadować plik wszystkie_XX.fas) → Aligment (Do Complete Aligment → OK) → Save Sequences as.. → OK.

· Otworzyć program Tree View 32. Następnie: File  → Open (załadować plik wszystkie_XX.dnd) → Otwórz.
Analiza wyników sekwencjonowania
· Otworzyć program FinchTV → File → Open (załadować plik formatu abi  ATA72_516F16S lub ATA72_1492R16S). Obejrzeć wyniki sekwencjonowania.

Projektowanie starterów
· Otworzyć w przeglądarce internetowej  link http://bioinfo.ut.ee/primer3-0.4.0/
Wkleić sekwencję nukleotydową Human HBXIP. Kliknąć → Pick Primers.

Przeanalizować uzyskane wyniki
