1. Gå til hjemmesiden til EBI
2. Bruk SRS, finn aminosyresekvensen til det humane genet PRNPIP

3. Søk (i SRS) etter humane proteiner som ligner PRNPIP (rundt 10, håper jeg)

4. Bruk CLUSTALW (fra SRS) til å lage en flersekvenssammenstilling av sekvensene fra punkt 3.

5. Få flersekvenssammenstillingen ut i en fil, enten ved å velge save eller (kanskje bedre) View Options/ClystalWAli/Printer friendly, klikk Apply

6. Bruk Klipp og lim til å klippe ut sammenstillingen fra siden som kommer opp og lim resultatet inn i programmet ReadSeq (finnes på EBI). Velg output format = Pearson|fasta|fa.

7. Klipp ut den resulterende filen, start BioEdit, velg File/New from clipboard
