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Primer3 

1. W bazie GenBank odszukaj rekord o numerze dostępu AB209485. Wyświetl rekord w 

formacie FASTA. Skopiuj zawartość rekordu i wklej do okna edycyjnego programu 

Primer3. 

2. W opcjach programu wybierz ludzką bibliotekę sekwencji powtarzalnych. 

3. Wprowadź nazwę sekwencji w polu „Sequence Id” 

4. Przy domyślnych ustawieniach programu, zatwierdź zadanie. 

5. Zinterpretuj arkusz wynikowy, podając dla każdego startera: pozycję nt na końcu 5’ 

startera, długość, temperaturę topnienia, zawartość nukleotydów GC (%), wartość 

wewnętrznej komplementarności startera, wartość wewnętrznej komplementarności 

startera na końcu 3’, podobieństwo do wyspecyfikowanej biblioteki sekwencji 

powtarzalnych, sekwencję obu starterów, długość analizowanej sekwencji i produktu. 

 

  


