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  Біологічні послідовності — це 

первинна структура біологічних 

макромолекул. 

 

  До біологічних макромолекул 

належать зокрема білки та ДНК / РНК. 

 



Галузі застосування: 

Медицина 

Харчова промисловість  

Сільське  
господарство 

Фармацевтика 

Біоенергетика 



Об’єктами яких є: 



  Вимоги щодо складання формули та опису 
винаходу: 

 
 Відповідно до п. 11.3.1 Правил  складання у формулу 

винаходу, яка характеризує індивідуальну хімічну 
сполуку з визначеною структурою, включають її 
структурну формулу. 
 

 Відповідно до п. 11.3.2 Правил  складання для об’єктів 
генетичної інженерії до формули винаходу включають 
їх визначені амінокислотні та нуклеотидні 
послідовності. 

 
 Відповідно до п. 11.2.3 Правил складання 

амінокислотні та нуклеотидні послідовності 
індивідуальної хімічної сполуки, що є об’єктом 
генетичної інженерії, які зазначають в формулі 
винаходу, мають бути представленими та розкритими 
в описі винаходу. 



Стандарт ВОІВ ST.25 

Цілями зазначеного 

стандарту є:  

• дозволити заявнику складати перелік послідовностей в уніфікованій 
формі в заявці на винахід, який був би прийнятним як для  
міжнародних, так і для національних або регіональних процедур;  

• підвищити достовірність і якість представлення послідовностей для 
спрощення їх поширення серед заявників, широкого загалу та експертів,  

• полегшити пошук даних про послідовності 

• полегшити обмін даними про послідовності в електронній формі, а 
також введення відповідних даних в комп’ютеризовані бази даних  



  Одна з самих широко використовуваних комп’ютерних 
програм для множинного вирівнювання (порівняння) 
нуклеотидних і амінокислотних послідовностей.  

     

   CLUSTAL забезпечує можливість: 

• Парного вирівнювання послідовностей, що аналізуються  

• Побудови їх філогенетичного дерева (guidetree) та  

• Множинного вирівнювання послідовностей.  

   

  Параметри програми визначають її роботу на трьох 
етапах побудови вирівнювання. 

CLUSTAL OMEGA (Cluster alignment ) 

http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo 



1. Поліпептид Х, що містить 
SEQ ID NO: 1 та його 
варіанти, що мають 90 % 
ідентичності. 

2. Поліпептид Х за п.1, що 
містить SEQ ID NOs: 2 або 3. 

Приклад застосування CLUSTAL OMEGA  



http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo 

>IMGA|Medtr6g025160.1 
MNDTGMINFAFVCLLNGDRTINASVLGCWKLYLECGAALSLSAKMRFAYRPFQDIF 
 >IMGA|Medtr6g023700.1 
MASLGSMNIVTLTFCVIILTTCNHQAHASSRVFLNKKNDKSPIQGLCASSVTIHGFK 



Результати порівняння №1 



Результати порівняння №2 



  Програми для пошуку 

послідовностей 

 

  ALIGN, AMAS, BLAST, BLAT, 

CLUSTAL, DiAlign, FASTA, HI, HMMER, 

MAP, MGA, OWEN, PipMarker, 

MultiPipMarker, REGISTRY та інші. 

 



http://www.stn-international.com/stn_biosequence_searching_mfs.html  

REGISTRY 



 

 

Найбільш точними безкоштовними є 

програми:  
   

       

   BLAST  

http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi та  

 

   FASTA 

 http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/fasta 



BLAST 
                   (Basic Local Alignment Search Tool ) 

  

 

 Основний засіб пошуку, заснований на локальних 
вирівнюваннях. 

   

  BLAST – це інструмент, який дозволяє швидко знайти 
подібні послідовності до шуканих послідовностей білків або 
нуклеїнових кислот і забезпечує можливість: 

 

     * Передбачення функції білка 

     * Передбачення просторової структури білка 

     * Передбачення доменної структури  

     * Ідентифікація гомологів (схожих білків) в інших організмах 

http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi  



пошук нуклеотидних послідовностей по нуклеотидним базам 
 
 
пошук амінокислотних послідовностей по амінокислотним базам 
 
 
пошук трансльованих нуклеотидних послідовностей по амінокислотним базам 
 
пошук амінокислотних послідовностей по базах трансльованих нуклеотидів 
 
пошук трансльованих нуклеотидних послідовностей по базах трансльованих 
нуклеотидів 



Спосіб визначення ДНК культури 
бактерії E. coli  у харчових продуктах 
методом ПЛР, який відрізняється тим, 

що для визначення ДНК культури 
бактерії E. coli  застосовують пару 

олігонуклеотидних праймерів до гену 
recN DNA repair protein: 

прямий праймер recN F: 5´-
CAGGCTGAAGATTTATAAACG-3´ та 

зворотній праймер recN 
R:GGGCCCTTTAATTTAAAGGGCC-3´ для 
ампліфікації 529 bp фрагмента ДНК 

культури бактерії E. coli. 

CAGGCTGAAGATTTATAAACG 





FASTA 

  FASTA це програма для пошуку нуклеотидних або білкових 
послідовностей у вибраних базах даних.  

   

  Можливості FASTA: 

• Знаходить регіони локальної або глобальної подібностей між 
білками або ДНК-послідовностями.  

• Порівнює послідовність білка з іншою білковою послідовністю або з 
цілою білковою базою даних, або послідовність ДНК з іншою 
послідовністю ДНК або з ДНК-бібліотекою. 

 

 Як програма BLAST, так і програма FASTA може бути використаною 
для виведення функціональних і еволюційних взаємовідносин між 
послідовностями. 

 http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/fasta 



>IMGA|Pedtr256965.1 
MNDTGMINFAFVCLLNGDRTINASVLGCWKLYLECGAALSLSAKMRFAYRPFQDIF 







Дякую за увагу  


