A) Pracujte se sekvencí získanou po sekvenaci přiloženou v Moodle.

1. Sekvenci otevřete.
2. Zjistěte, zda je tato sekvence kontaminovaná vektorem.
3. Sekvenci od případné kontaminace očištěte a přepište do FASTA formátu.
4. Jak dlouhý je nejdelší čtecí rámec v očištěné sekvenci? 
5. Co by vzniklý přepsaný protein mohl kódovat?

B) Najděte lidskou proteinovou sekvenci s názvem  TRY1
1. Jaký je přístupový kód a funkce tohoto proteinu?
2. Kde je tento protein v buňce lokalizován a v jakých tkáních je příslušný gen nejvíce exprimován?
Pro kvantitativní stanovení příslušného genu byly navrženy tyto primery:
F: CCCCAATACGACAGGAAGACT
R: TTACTGCACGTGAGGAGAG

-zhodnoťte, zda jsou z hlediska “kvantitativního PCR” v pořádku:
Zkontrolujte: 
3. délku vznikajícího produktu a pozice (porovnáním s příslušnou sekvencí)
4. (ne)přítomnost sekundárních struktur
5. Specifitu zadaných primerů
