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практически эквивалентна предсказанию белков, закодированных в данном фрагменте, и тем самым является предпосылкой применения всей батареи методов анализа первичных последовательностей белков (поиск гомологов, предсказание пространственной структуры, предсказание функции и т.д.). Кроме того, предварительный компьютерный анализ может сыграть существеннуто, а иногда и решающую роль в экснериментах но идентификации генов. Сложность же этой задачи...
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