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1. Genomsequenzierung

Für welche der folgenden Arten wurde ein Genom bereits sequenziert? Wie gross sind die
Genome? Wieviele Gene sind bekannt?

• HIV

• Pelagibacter ubique

• Arbidopsis thaliana

• Acanthamoeba polyphaga mimivirus

• Hund

• Mensch

• Mais

2. NCBI Datenbank

Wie viele verschiedene Spezies werden in der NCBI Datenbank genannt? Wie teilt sich diese
Zahl auf Viren, Bakterien, Archaeen und Eukaryoten auf?

3. Shotgun Sequencing und Assembly

Was versteht man unter Shotgun Sequencing und was versteht man unter Assembly?


