Подсказки:

1) б) Используйте программу find_pair пакета 3dna для определения спиральных участков. Для того, чтобы анализировать структуру в Rasmol, создайте скрипт 1aqo.def, в котором определены спиральные участки под именем hel, исполните его, выделите  спиральные участки и покрасьте красным.  
Пример скрипта:
     define hel1 5-15,  20-30
     .....
    define hel3 1-2,  36-37
    define hel hel1, hel2, hel3
в) Последовательность содержится в полной записи PDB. Для получения последовательности также можно зайти на сайт  PDB, вызвать запись 1aqo =>  Sequence details и сохранить последовательность в файле 1aqo.fasta. Изобразить вторичную структуру в Word .

2) Подсоединитесь с помощью Putty к pvm  в один из account'ов embnetNN (NN=1,2,..,23).
Рекомендуемые параметры для einverted:

Gap penalty = 3

Minimum score threshold = 5

Match score = 3

Mismatch score = -3

3) Подсоединитесь с помощью Putty к kodomo. Параметры mfold задаются так: 
mfold SEQ=ХХХ.seq
В файл отчёта  внести графические изображения вторичных структур, предложенных mfold. 
=============================================

Сайт, посвященный структуре РНК:

http://www.sdsc.edu/~gribskov/bimm140/lectures/2003_apr28-30.pdf
Ссылки по используемому программному обеспечению:
http://www.bioinfo.rpi.edu/~zukerm/export/mfold-3.0-manual.pdf
http://www.hgmp.mrc.ac.uk/Software/EMBOSS/Apps/einverted.html
Mfold on-line:

http://www.bioinfo.rpi.edu/applications/mfold/old/rna/form1.cgi
