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Schrijf leesbaar en overzichtelijk. Beantwoord de vraag logisch en gestructureerd. De aangegeven plaats dient als een richtlijn voor de lengte van het antwoord.
1) Gegeven een hypothetische PAM1 matrix: a) leid hieruit af hoe je een PAM2 matrix bouwt en leg aan de hand van de afleiding uit wat de betekenis is van een PAM2 matrix. b) Leg in deze context ook de betekenis uit van een PAM250
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2) gegeven een plot die het resultaat is van een FASTA search tegen een databank. 

a) Wat is een FASTA search.  

b) Interpreteer onderstaande plot (duid aan op de plot wat je beschrijft).
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3. Screenshot van de ensembl genome browser
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Geef aan wat je met de aangeduide functie “configure this page” kan doen
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