Biologia: Vector NTI

Krotki opis ustugi

Ustuga jest przeznaczona dla biologédw prowadzacych badania nad kolistymi DNA, w tym dla tych, ktérzy w swoich badaniach wykorzystujg

plazmidy. Oprogramowanie Vector NTI Express jest zintegrowanym, wielofunkcyjnym pakietem aplikacji do analizy sekwencji DNA, RNA i biatek. Jest
uznawany za jedno z najlepszych tego typu narzedzi dostgpnych obecnie na rynku, ktére zapewnia dobrg integracje, zarzgdzanie danymi i
skalowalno$¢ Oproécz tego oprogramowanie Vector NTI Express posiada bardzo intuicyjny interfejs uzytkownika. Do najwazniejszych modutéw

aplikacyjnych naleza:

® Vector NTI z lokalng bazg danych - podstawowe narzedzie do analizy, adnotaciji i ilustracji czasteczek DNA/RNA/biatek. Szczegdlnie
przydatne w procesie planowania jak i dokumentacji konstruktéw stosowanych w inzynierii genetycznej. Program w sposéb fatwy i
przejrzysty utatwia réwniez zarzgdzanie posiadanymi oligonukleotydami, enzymami, markerami wielko$ci DNA lub danymi dotyczacymi
analiz bioinformatycznych.

® ContigExpress - aplikacja do analizy jakosciowej wynikéw sekwencjonowania DNA, usuwanie sekwencji wektora, sktadanie kilku sekwencji
DNA w contig, wykrywanie w sekwencji polimorfizmoéw i mutaciji.

® BioAnnotator - narzedzie do analiz fizykochemicznych sekwencji DNA i biatek jak réwniez do mapowania i adnotacji sekwencji biatek przy
wykorzystaniu motywoéw odnalezionych w bazach danych m.in. Pfam, Prosite.

® AlignX - przyréwnywanie globalne sekwencji DNA lub sekwencji biatkowych oraz tworzenie kladogramow i identyfikacja powtérzen.
® GenomBench - wizualizacja i analiza obszernych fragmentéw genomowego DNA pochodzacych z serweréw DAS.

Ponadto oprogramowanie umozliwia analize wynikéw standardowego sekwencjonowania DNA jak i pochodzacych z nowych technologii
sekwencjonowania (NGS) takich platform jak lon Torrent PGM™, SOLID® i lllumina® HiSeq®

Aktywowanie ustugi
Aby skorzysta¢ z ustugi Vector NTI, nalezy mie¢ aktywne konto w infrastrukturze PLGrid.

Do ustugi Vector NTI moze uzyska¢ dostep kazdy uzytkownik PLGrid, ktdry jest uzytkownikiem ustugi Grid Dziedzinowy Biologia oraz ustugi
chmurowej Obliczenia Kampusowe Platon. W celu uzyskania dostepu do tych ustug nalezy wej$¢ na strone http://portal.plgrid.pl a nastepnie
zalogowac sie podajac swdj identyfikator plgrid (np. plgkowalski) i hasto do portalu, po czym wybra¢ zaktadke ,Ustugi”.

Kolejnym krokiem jest przejscie do Katalogu Ustug, poprzez przycisk ,Zarzadzaj Ustugami” i wpisanie w polu Szukaj Obliczenia Kampusowe —
PLATON i klikniecie ,Aplikuj”.
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Po kliknieciu ukaze sie formularz. W formularzu nalezy z listy rozwijanej wybra¢ instytucje z jaka uzytkownik jest afiliowany oraz wpisa¢ dwukrotnie
hasto do ustugi. Po wypetnieniu formularza nalezy klikna¢ przycisk ,zarejestruy’.

Katalog ustug (] 0
Fejestracja obecnego konta w usiudze Obliczenia Kampusowe - PLATON.

Wybor osrodka:
Instytut Chemii Bioorganicznej PAN Poznanskie Centrum Superkomputerowo-Sieciowe v
Podaj nowe haslo, za pomoca ktorego bedziesz sig logowal do uslugi:

Haslo: ssssssssns Q.

Potwierdz haslo: ssssssssss

Zarejestruj

Powrot do listy usiug

Po prawidtowym wypetnieniu i wystaniu formularza ukaze si¢ komunikat o pomysinym dokonaniu zlecenia rejestracji i zostanie ponownie wyswietlony
katalog ustug.

Katalog ustug e

© Zlecenie rejestracji zostato pomysinie dokonane.

Nastepnie w katalogu ustug nalezy znalez¢ kategorig ,Platforma Dziedzinowa — Biologia”, rozwina¢ i zaaplikowa¢ analogicznie jak w przypadku ustug
chmurowych. Akceptacja uzytkownika nastepuje automatycznie. Gdy obie rejestracje sie powioda, ustugi na liscie w katalogu zyskajg status ,aktywny”.

Pierwsze kroki

By skorzysta¢ z nowo uzyskanej ustugi nalezy wej$¢ na strong: https://pcss.cloud.pionier.net.pl/ i zalogowa¢ sig przy uzyciu swojej nazwy
uzytkownika PLGrid i hasta ustawionego podczas rejestracji do ustugi Platon. Vector NTI jest oprogramowaniem, ktére w PLGrid uruchamiane jest na
maszynie wirtualnej, tak wigc po zalogowaniu nalezy z menu , Strefa uzytkownika” znajdujacego sig¢ po lewej stronie wybra¢ ,Maszyny wirtualne’.
Ukaze sig strona zawierajgca liste maszyn wirtualnych uzytkownika i opcje dodania nowej maszyny wirtualnej (na gérze tuz pod nagtéwkiem).

* MOJE MASZYNY WIRTUALNE

I ) utwérz maszyne wirtualna

Lista maszyn wirtualnych

Lp. Nazwa System operacyjny Rozmiar Utworzenie Akcja

Brak maszyn wirtualnych

By utworzy¢ nowa maszyne wirtualna, nalezy klikna¢ na ,utwdrz maszyne wirtualng’. Ukaze sig formularz zatytutowany ,dodawanie maszyny
wirtualnej’. W formularzu tym nalezy nada¢ maszynie wirtualnej nazwe, wybraé system operacyjny z listy rozwijanej oraz opisa¢ tworzong maszyne.
Nazwa moze by¢ dowolna, system operacyjny, jaki nalezy wybrac to ,Vector NTI Express 1.1.2 maszyna wirtualna”. W opisie mozna umiesci¢
informacje na temat tego, do czego nasza maszyna, in statu nascendi, bedzie uzywana. Po wypetnieniu wszystkich pol nalezy klikna¢ przycisk ,zapisz


https://pcss.cloud.pionier.net.pl/

! DODAWANIE MASZYNY WIRTUALNE])

Wopisz wymagane dane

Nazwa: VNTI Filutowska

System operacyjny: Vector NT| Express v.1.1.2 maszyna wirtualna

WNTI dla projektu doktorskiego pt. Analiza pordwnawcza i
profilowanie sekwencyjne pozachromosomowego kolistego DNA (eccDNA) w
jadrach ludzkich komdrek nowotworowych i ich prawidtowych
odpowiednikdéw celem oznaczenia zmiennosci liczby kopii gendw
kodujgcych mikro RNA istotne w procesach nowotworzenia.

Opis:

4o powrot

Po zapisaniu zmian pojawi sie potwierdzenie dodania maszyny wirtualnej a sama maszyna znajdzie sie na liscie maszyn wirtualnych uzytkownika.

¥ MOJE MASZYNY WIRTUALNE
(& Pomysinie dodano maszyne wirtualng

Po utworzeniu maszyny wirtualnej nalezy utworzyé rezerwacje, ktéra umozliwi nam korzystanie z aplikacji na tej maszynie. By to uczynic¢, nalezy
klikna¢ ikonke kalendarza znajdujaca sie w kolumnie ,Akcja” w tabelce bedacej spisem maszyn wirtualnych uzytkownika. Warto wspomnie¢, ze po
najechaniu myszg na dowolng ikone w tej kolumnie pojawi sie podpowiedz dotyczaca funkcji tej ikony. Po kliknieciu ikony kalendarza pojawi sie
terminarz, kazda kratka w tym terminarzu symbolizuje jedng godzine. Standardowo wyswietlany jest dzien biezacy oraz 14 kolejnych. Wigcej niz
godzine mozna zaznaczy¢ przy uzyciu klawiszy shift lub ctrl albo przytrzymujac lewy klawisz myszy i przeciggajac.



2 KALENDARZ: ETAP PIERWSZY: VECTOR NTI EXPRESS V.1.1.2 MASZYNA WIRTUALNA
Dane do rezerwacji

Biezace informacje: -

Rozwin tabele

Zaznacz kiedy chcesz korzystac z aplikacji lub maszyny wirtualnej.

czys’c' --------ﬂﬂ gil 00 1400 73200 1300 400 §g00 700 (700 4g00 (gO0 500 2400 --
1205 I
L 1 1 1 1 1 |1 | | |

20.05 Sr
21.05Cz
22.05 Pt
23.05 So

25.05 Pn
26.05 Wt
27.05 5r
28.05Cz
29.05 Pt
30.05 So

01.06 Fn

Legenda:
Mozliwosci dokonania ciagtej rezerwacji w godzinnym kwancie
Brak mozliwosci dokonania ciagtej rezerwacji w godzinnym kwancie
2k mozliwosci dokonania rezerwacji

Po kliknieciu na ,rozwin tabelg” (link ten znajduje sie powyzej tabeli, po prawej stronie) mozna uzyska¢ informacje dotyczace tworzenia rezerwacii,
takie jak ich maksymalna ich liczba czy czas trwania. Za$ ponizej tabeli znajduje sie legenda wyjasniajgca poszczegodlne oznaczenia. Po uzyskaniu
wszystkich potrzebnych informacji i okresu rezerwacji nalezy klikna¢ przycisk ,dalej’ znajdujacy sie ponizej tabeli. Ukaze sie graficzne podsumowanie
tworzonej rezerwacji zawierajgce podstawowe informacje o niej, réwniez zawiera ono legende z objasnieniami.

2 KALENDARZ: ETAP DRUGI: VECTOR NTI EXPRESS V.1.1.2 MASZYNA WIRTUALNA
Rezerwacja 1/1

8:00-17:00

19.05.2015 7:30 19.05.2015 17:3C
Czas rezerwacji od: 19.05.2015 8:00 do: 19.05.2015 17:00

Legenda:
e rzedziat czasowy okreslajacy czas rezerwacji
Taryfa dzienna
liTaryfa nocna
Ik dostepnych zasobdw w przedziale czasowym
Dostepny czas na dokonanie rezerwacji jest mniejszy niz czas minimalnej rezerwacji

Po upewnieniu sie ze wprowadzone dane sg wtasciwe nalezy klikng¢ przycisk ,Dalej’. Ukaze sie tabelka z podsumowaniem wszystkich
zaplanowanych rezerwacji. Jesli zmienimy zdanie co do ktérej$ z tworzonych rezerwacji mozemy odznaczy¢ pole w kolumnie ,Zapis” - co skutkuje nie
zapisaniem danej rezerwacji. Po sprawdzeniu poprawnosci wprowadzonych danych nalezy klikna¢ przycisk ,Zapisz”.



L WYBRANE REZERWAC]E: VECTOR NTI EXPRESS V.1.1.2 MASZYNA WIRTUALNA

Lp. Poczatek Koniec Zapis
1 19.05.2015 8:00 19.05.2015 17:00 L

anuiui W zapisz |

Po zapisaniu wybranych rezerwacji uzytkownik zostanie przekierowany na strone umozliwiajaca kontrole i przegladanie wszystkich dotychczasowych
rezerwagiji.

Istotng rzeczg jest to ze login i hasto uzywane do podtaczenia sie do maszyny wirtualnej sg inne niz do konta w PLGrid czy w Platonie. Aby uzyskac¢
dane konieczne do zalogowania sie do maszyny wirtualnej, na ktérej bedzie uruchomiony program Vector NTI nalezy klikng¢ na ikone klucza
znajdujacq sie w kolumnie "Akcje". Dane do logowania zostang wyswietlone nad tabelka.

*  MOJE REZERWACJE

I Sortowanie: Datarozpoczecia ¥ Posnaco v Filtrowanie: | --Wszystkie- v | Typ: --Wszystkie-- v
Zarezerwowane aplikacje i maszyny wirtualne
Lp. Nazwa zasobu Poczatek Koniec Status Akcja
VNTI Filutowska M _
1 Vector NTI Express v.1.1.2 maszyna 2015-05-18 12:30 2015-05-18 19:00 Uruchomiona > a8 @ X
wirtualna
VNTI Filutowska 4 _
2 Vector NTI Express v.1.1.2 maszyna 2015-05-19 08:00 2015-05-19 17:00 Nowa _/@ X
wirtualna

Uwaga! Instrukcje uruchomienia aplikacji i maszyn wirtualnych znajduja sie w dziale FAQ

Gdy nadejdzie czas rozpoczecia rezerwacji zyska ona status ,,Uruchomiona”, a kolumnie ,Akcja’ pojawig sie nowe ikony, w tym ikona
przedstawiajaca monitor komputerowy. Klikniecie tej ikony umozliwi nam $ciagniecie pliku typu ,remote desktop (zdalny pulpit)’ (rozszerzenie rdp).
Plik ten zawiera dane potrzebne lokalnemu systemowi operacyjnemu uzytkownika do potgczenia z maszyna wirtualna. Plik ten nalezy zapisa¢ na
dysku lokalnym w dowolnym katalogu np. na pulpicie. Do logowania uzywamy danych uzyskanych po kliknieciu ikony klucza.

Po kliknigciu na plik start.rdp ukaze sig okno, w ktérym nalezy zaakceptowa¢ wydawce potaczenia zdalnego, mozna zaznaczy¢ opcje "nie pytaj
ponownie o pofgczenia z tym komputerem" przy nastepnym potaczeniu, po czym nalezy klikna¢ przycisk "Podigcz".

-

[ B Podtaczanie pulpitu zdalnego @
r Mie moina zidentyfikowac wydawcy tego pelgczenia zdalnegoe. Czy mimo to
chcesz nawigzad polaczenie?

To polaczenie zdalne moze uszkodzic komputer lokalny lub zdalmy. Nie naledy nawigzywad
polaczenia, jesl nie wiadomo, skad pochodzi, lub nie bylo wozesnie] uzywane.

*{é Wydawca: Miemany wydawca

L Typ: Podlgczanie pulpitu zdalnego
Komputer zdalmy: 10.16.15.1
Serwer bramy: rd pecas.cloud pionier net pl

Mie pytaj ponownie o polgczenia z tym komputerem

(= Szczegohy Podlacz Anulugj
[ J |

Nastepnie pojawi sie okno logowania do domeny, nalezy wybra¢ "inne poswiadczenia" po czym wpisaé login i hasto do maszyny wirtualnej (te same,
ktore uzytkownik otrzymat po kliknieciu ikony klucza na liscie rezerwacji). Po wpisaniu danych do logowania mozna zaznaczy¢ opcje "zapamietaj
moje poswiadczenia", nastepnie nalezy zatwierdzi¢ klikajac "ok".



Zabezpieczenia systemu Windows @

Wprowadz poswiadczenia

Te poswiadczenia beda uzywane podczas faczenia sie z komputerem
1016151,

plgfilutowska
(| |p|at|:|n |
| |--|||--- |
e

Doemena: platon

[V]iZapamieta) moje poswiadczenia

| ok || Anuly

Po zalogowaniu ukaze sie ekran z kwadratowymi ikonami, wsréd nich, w prawym gérnym rogu, ikony "Vector NTI" i "Vector NTI Data Migration",
nalezy wybraé pierwsza z nich. Po kliknigciu na te ikone pojawi sie okno zawierajace zdalny pulpit Windows. Na pulpicie tym znajduje sie ikona
programu "Vector NTI Express", po kliknieciu na nig ukaze sie okno gtéwne programu Vector NTI. Ewentualne ostrzezenia zapory systemu Windows
mozna zignorowac klikajac "Anuluj'. Programéw na pulpicie zdalnym uzywa sie doktadnie tak samo jak programéw na pulpicie lokalnym czyli na
systemie Windows znajdujacym sie na dysku uzytkownika.
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[ Local Database = - .
£ DNA/RNA Molecules Name Length Form Storage Type Original Author Created Local/Foreig

£ Protein Molecules ADCYT 6196 Linear Basic MNCEI Entrez 1996-01-01 12:00:00 Local
] Enzymes Adeno2 35937 Linear Basic NCBI Entrez 1996-01-01 12:00:00 Local
[ Oligos ADRAIA 2306 Linear Basic NCBI Entrez 1996-01-01 12:00:00 Local
1 Gel Markers BaculoDirect\Linear\DNA 139370 Linear Basic Invitrogen 1996-01-01 12:00:00 Local
[ Workgroup Shared Database BaculoDirect\Linear\DN... 5770 Linear Basic Invitrogen 1996-01-01 12:00:00 Local
BaculoDirect\Linear\DN... 138370 Circular Basic Invitrogen 1996-01-01 12:00:00 Local
BLOCK-iT-PollI-miR-lacZ-... 5759 Circular Basic Invitrogen 1996-01-01 12:00:00 Local
BLOCK-iT-Polll-miR-LMN... 5759 Circular Basic Invitrogen 1996-01-01 12:00:00 Local
BLOCK-iT-Polll-miR-Tuc-V. 5759 Circular Basic Invitrogen 1996-01-01 12:00:00 Local
BPV1 7945 Circular Basic NCBI Entrez 1996-01-01 12:00:00 Local
BRAF 2510 Linear Basic NCBI Entrez 1996-01-01 12:00:00 Local
CDK2 2226 Linear Basic NCBI Entrez 1996-01-01 12:00:00 Local
ColEl 6646 Circular Basic NCBI Entrez 1996-01-01 12:00:00 Local
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498 DNA/RNA Maolecules

Zaawansowane uzycie

Ponizej znajdujq sie przyktady rezultatéw uzyskanych za pomoca kazdego z najwazniejszych narzedzi programu Vector NTI Express.

Vector NTI z lokalng bazg danych

Podstawowe narzedzie do analizy, adnotaciji i ilustracji czasteczek DNA/RNA/biatek. Szczegdlinie przydatne w procesie planowania jak i dokumentacji

konstruktéw stosowanych w inzynierii genetycznej. Program w sposéb tatwy i przejrzysty utatwia réwniez zarzadzanie posiadanymi
oligonukleotydami, enzymami, markerami wielkosci DNA lub danymi dotyczacymi analiz bioinformatycznych.
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If] rfc.1_verB -
(C]General Description
(Z]5tandard Fields
=3 Author
Sharan Wilhawsky
EMAIL: sharon. Wilhowsky@invitrogen.com
# Comments
[0 ] Annotations
(=3 CDS (2 total)
={iCm(R)
Start: 233 End: 919
Original Lacation Description:
239,919
= ccdB
Start: 1239 End: 1544
Original Location Description:
1239..1544
[=/{_3 Primer {2 total)
= Primer 1
Start: 165 End: 187
Recommended reverse primer

Original Location Description:
185..187
=S Primer 2 -

BamHI(203)
Primer 1
attR1

EeoRI (453 Cm{REVe0I (754)

BamHI(go5)

rfc.1 verB
1714 bp

Amal(13=21)
Mual(1g=1)
mal{izzs)
ApalI{ig5z)
ccdB
Primer 2
Pt (1578)
attR2

AATATCAATA TATTAAATTA

GATTTTGCAT AALAAACAGA

1 TCABACRAG
TLGTTTGTTC

TTTGTACAAL
AAACATGTTT

AMAGCTGAAC
TTTCGACTTG

GAGABACGTA
CTCTTTGCAT

ALATGATATA
TTTACTATAT

TTATAGTTAT

ATARTTTLAT

CTALAACGTL

TTTTTTGTCT

CTACATAATA
GATGTATTAT

CTGTAAAACH
GACATTTTGT

CAACATATCC
GTTGTATAGG

AGTCCTATGG
TCAGGATACC

GCGGCCGCAT
CECCGGUGTA

TAGGCACCCC
ATCCGTGGGS

AGGCTTTACA
TCCGAAATGT

CTTTATGCTT
GAAATACGAML

CCGGCTCGTA
GGCCGAGCAT

TALTGTGTGG
ATTACACACC

ATTTTGAGTT

BamHI

GGATCCGTC
TCCTAGSCAG

GAGATTTTCA
CTCTARRAGT

GGAGCTLLGG
CCTCGATTCC

AAGCTRAAAT
TTCGATTTTA

GGAGLRRRRA
CCTCTTTTTT

ATCACTGGAT
TAGTGACCTA

ATACCACCGT
TATGGTGGCA

TGATATATCC
ACTATATAGG

CAATGGCATC
GTTACCGTAG

TAAARCTCA————
200 bp

GTAARGRACH
CATTTCTTGT

301 TTTGAGGCL
ARACTCCGT

ContigExpress

TTTCAGTCAG
BAAGTCAGTC

TTGCTCRATG
AACGAGTTAC

TACCTATAAC
ATGGATATTG

CAGACCGTTC
GTCTGGCLAG

AGCTGGATAT
TCGACCTATA

TACGGCCTTT
ATGCCGGAAAL

TTALAGRCCG
AATTTCTGGC

[

TALRGRAALL
ATTTCTTTTT

TAAGCRCLLG
ATTCGTGTTC

} 1bp

Aplikacja do analizy jakosciowej wynikéw sekwencjonowania DNA, usuwanie sekwencji wektora, sktadanie kilku sekwencji DNA w kontig, wykrywanie
w sekwencji polimorfizméw i mutacji.
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OME3R: 2423 » 3108

TWIOT1R: 2423 » 3102

OMEBR: 2343 » 3057

ONESR: 1824 « 2545 (complementary)

OMNETEF: 1733 « 2333 (complementary)

OMET1R: 1601 » 2300

ONE10F: 1362 « 2051 (complementary)

ONETSF: 1140 « 1705 (complementary)

ONE17R: 1 » 737

! 500 J000

3500

Info pane  Graph pane | Alignment pane

Ready

BioAnnotator

Narzedzie do analiz fizykochemicznych sekwencji DNA i biatek jak réwniez do mapowania i adnotacji sekwencji biatek przy wykorzystaniu motywéw
odnalezionych w bazach danych m.in. Pfam, Prosite.
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Przyréwnywanie globalne sekwencji DNA lub sekwencji biatkowych oraz tworzenie kladograméw i identyfikacja powtorzen.
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L Hydrophobicity indices at ph 3.4 determined by HFLC
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GATCATTATATCT:
——ATGGOCCGAATT

| CTETCATGGAGTATAGTEC-ALALATTATT- ~TCGTATGTTTAAGTCGCCGAGTCC ATTAAGC TAACATTGTTTT TC TTAC ATTAGGTTTAC TTC TTTATTTTTAGE TACCAAGTGCALC -
SC20635 CAGTTAGAGAAAT AAACCT-ATATATGCTGG-TTACTACGTGTGTATATTTAGC - TGC AR AGTTGAAGLATGCCC—GCAATATATC AGAACTTTGGT-——AAGTGA--AGCCCGTACCTT-——
HS11791 | 344 CAGTAATGGAATATCACCC-CAGGATAATAL-TGCTCACTTGTGCATTITTGECC-TGCARAGTAGATGAATTCAATGTATC TAGTCCTCAGTTITGT-———— TGGALACCTCCGGGAGAGTCCT---CTTGGRACAGGAG————~
AFD36316 26| TAGTGGAGGTGGCAGAGGA-GTACAAGCTGT-GTGECGACACCTTGTACCTGTC -~ TG TCAACTATATCGACCGC TICCTCTCCATCCACCCAGTCCAGCGCAGCAATCTGE AGCTGETTGG---—-CATCGETTGCATGTGGATCGCATCCALG -~
APCYCL | 632 TTETCCALSTGCACCTECG-CITCCACCTCC-TOCALGALACCCTGTTCCTCAC--CGTCC AGC TGATCGACAGATTTCTTGC TGAMCATTCGGTGTCGAALGGALAGETGEAGCTTGTIGGL————— GTGACGGCTATGTTCATTGCCAGC AL L~
DMCYCAL1 | 862| TGCTCAATGGCAAC LACALTGTGCCGCGTCC-GEECGEGAAAGTTGTAAGTACCGTTGCCGATTTCCCETACATCCAGTGCCTART TCCAATGC AGC TGCCTTTTTATATTTTTATGGTGETGGGATEGTCACACCACTGCG-ACCETGCGRATG-—
S67490 | 845| TGGTGGALATACATTCOAA-CTITTCITTTAA-TGCCCEALACCCTTTATTTGG - AGTCAATATAAT TGATCGATTC TTGTCGCGTOGTTCATGC TCTTTGTCTAAATTTC ALATTALCAGG——-—-CATTACTGCTCTTCTCATCGCTAGCALL——
HS12685 | 296 CAGTAATGGAATATCACCC-CAGGATAATAA-TGCTCACTTGTGCATTITTGGCC-TGCARAGTAGATGAATTCAATGTATC TAGTCCTCAGTITGT-———— TGGALACCTOCGGGAGAGTCCT-—-CTIGGACAGGAG————~ AAGGCA-
HS4741310 | 387 TCTTCTTAGTCTAACTEAGTTCTTTGGC TTTGACACAGAGACATTTTCTC TAGC-- TG TGAATTTACTGGAC AGATTCCTGTC TAAAATGAAGGTACAGCCCAAGCACETTGGETGTETIGGACTG-AGCTGETTTTATTTGGCTGTALALTCALTA

Consensus | 878[T GT A G & ACC T AT T TGCC G A T TAT T GC TGTCRA TT ATG AC & T TT AT C R TTG TG AL CTTC G TAG TG CTGC AT T G A CAh
A -
consensus positions: 17.3%  identity positions: 0.4% [H

Wizualizacja i analiza obszernych fragmentéw genomowego DNA pochodzacych z serweréw DAS.
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144,864,203  AGTTAAACAT GAAAAGCATG TTAAATAATT GTATGTTTGC TTATTTACAG CTGGCAGCCT GATAGGCAGA TTCCATTTCA TGATGTCAGA TTCCCACA
TCAATTTGTA CTTTTCGTAC AATTTATTAA CATACAAACG AATAAATGTC GACCGTCGGA CTATCCGTCT AAGGTAAAGT ACTACAGTCT AAGGGTC
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Gdzie szukac¢ dalszych informac;ji?

Szczegotowe informacje o uzytkowaniu infrastruktury PLGrid znajdujg sie w Podreczniku Uzytkownika.

Szczegodtowe informacje o uzytkowaniu ustugi Platon znajdujg sie pod adresem: https://pcss.cloud.pionier.net.pl/index.php?page=faq.
Szczegdtowa dokumentacja programu Vector NTI znajduje sie w tym pliku: VectorNTIExpressUG.pdf.

Informacje o ustugach dziedzinowych Biologia dostepne sa na stronie: http://biologia.plgrid.pl/.
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