Подсказки

1) Программу Putty вы можете найти с помощью стандартных средств поиска Windows. Пароль и login для доступа на kodomo те же, что и для входа в Ваш домен. 

2) Для начала работы с программой fiber запустите команду fiber –h.  Выберите  параметры и опции необходимые для построения Ваших структур. Для ввода последовательности используйте клавиатуру. Напоминаю, Вы должны построить структуру для повторенной 4 раза последовательности gatc.

3) Удобно определить точные границы витка, если ваша структура расположена вертикально, рекомендуем искать периодически повторяющиеся остатки сахара. Вид таблицы в файле analysis.doc.

4) Удобно запускать процесс анализа комплементарных пар с помощью системной функции pipe, передающей выходные данные одного процесса на вход другому процессу. В этом случае Ваша команда может быть записана в одну строчку: 

find_pair ХХХХ.pdb stdout | analyze , 

где ХХХХ.pdb - это исследуемая структура. Основные результаты анализа находятся в файле XXXX.out. Данные из таблиц обработайте средствами Excel и Word. Надпишите таблицы. Удобно преобразовывать текстовые данные из буфера обмена в таблицы, используя пункт меню Excel «текст по столбцам».

5) Запустите программу pdb2img с флагом –h. Выберите параметры и опции для построения блочного отображения оснований ДНК. Полученные вами посткрипт-файлы (*.ps) переведите в формат pdf с помощью утилиты Unix’a  ps2pdf (ps2pdf x.ps x.pdf). Откройте результат в Windows и скопируйте изображение в файл analysis.doc. 

Для того, чтобы повернуть молекулу, воспользуйтесь утилитой rotate_mol  

 (rotate_mol -b xxxx.pdb хххх_rot.pdb)
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