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Цель
Изучить компьютерные программы для анализа нуклеотидных и 
аминокислотных последовательностей с целью повышения
эффективности молекулярно-биологических исследований.

Задачи

1.Ознакомиться с функциональными возможностями программы SnapGene для визуализации и 

аннотирования ДНК-клонирования.

2.Рассмотреть программу GeneRunner и её применение для анализа нуклеотидных

последовательностей.

3.Изучить возможности Vector NTI 11 для работы с последовательностями и проектирования

векторов.

4.Оценить функционал CLC Sequence Viewer 8 для многократного выравнивания

последовательностей и анализа данных.
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SnapGENE – клонируй умнее и быстрее

- это самый простой способ планирования, 
визуализирования и документирования ваших 
повседневных процедур молекулярной биологии.















































Ангиотензин-превращающий фермент 2 (ACE2) является клеточным рецептором для тяжелого острого 
респираторного синдрома - коронавируса (SARS-CoV) и нового коронавируса (SARS-CoV-2), который вызывает 
серьезную эпидемию коронавирусной болезни 2019 (COVID-19).

















































































































1) Найдите последовательность и скажите NCBI 
Reference Sequence id NUMBER: для
Mycobacterium virus D29 - gp10 гена.

2) Найдите домен данного белка и укажите его 
первую и последнюю аминокислоты.


