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подходов, используемых в М М мембрано-связанных пептидов и белков; 4) Педосгатки и ограничения существующих концепций и алгоритмов М М ; К основным направлениям применения методов М М мембрано-связанных пептидов и белков относятся: - детальный анализ пространственных структур мембранных белков, известных
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структуры оценка вероятного построение их качества а трехмерных также молекулярных динамического поведения, моделирование функционирования м е м б р а н н ы х пептидов и белков; использование опыта молекулярного моделирования глобулярных белков (например, эмпирические силовые поля с коррекцией на разницу в
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