Sequencer x序列比对流程（比较2序列是否一致，确定引物在DNA上的位置等）

1. 如果是分析测序的质粒，需要测序引物序列，标准质粒序列，测序质粒结果三个text文件。如果是word文件，可以另存为text格式。里面有数字没关系。
2. 将三个文件拉入sequencher框。

3. 同时选中三个文件。

4. 点击assemble automatically键。如果能形成一个contig文件，则说明这些序列能相互互补，如果不能，说明差异较大。
5. 点击打开contig文件。点击base可以查看碱基差别，overview查一览图（看引物向），点击cutmap可以查酶切位点。

