


RNA analysis
下图中是一个tRNA分子预测二级结构后的结
果。此结构的图标可藉由手动旋转Stem的部
分，并可进行编辑。而碱基配对的可能性可
借着不同的颜色变化清楚呈现出来。

CLC Main Workbench在RNA分析方面，提供
使用者清楚且完整的功能。使用者可借着许
多最佳化的算法以及参数运算预测出RNA的
二级结构，而其它许多来自实验的资料也可
以 很 轻 易 的 加 入 运 算 当 中 。 在 Main 
Workbench中，使用者可以借着图形化且功
能化的接口来了解并处理RNA二级结构的信
息。此外，使用者可以同时处理线性、平面
及2D呈现的RNA序列与结构。二级结构在热
力学与统计上的各项数据也可以很方便的存
取与编辑，如此一来在发表这些结果时就更
加容易。

Protein biochemistry
我们在CLC Main Workbench中可以观察PDB
及mmCIF两种格式的3D立体结构图。此外，
3D立体结构图可以藉由BLAST同源搜寻直接
由Protein DataBank下载。而立体结构图具有
多种的呈现方式，欲发表成果时，即可依照需
求使用多种颜色来呈现蛋白质的立体结构。

Alignment
CLC Main Workbench与大多数的alignment软
件不同，可在多条比对序列中直接标示单一
序列的批注。这可以轻易地辨识alignment结
果序列上有那些特定domain具有保守性。

Alignment的结果具有图示化的sequence logo
，可以显示序列中高保守性的区域，此结果
也可以长条图表示。

此外，也可将Alignment的结果进行Pairwise
Comparison及绘制演化树形图等进一步的分
析。



Cloning
CLC Main Workbench图表化的操作模式，可
大幅增进Cloning实验的效率，也便于进行各
种vector的设计与编辑。有别于其它软件工
具，CLC Main Workbench可以让使用者更有
效率地掌控整个cloning的流程。

CLC Main Workbench可帮助使用者轻松地选
出合适的限制酵素，并可以图示显示insert与
vector切点相接的状况，减少实验的误差。
另外尚可模拟电泳图的结果，以预估限制酵
素作用后或cloning后产物的大小。

BLAST/DB search
CLC Main Workbench可将DNA和蛋白质序列
直接与NCBI数据库或存取在此软件中的数据
进行BLAST，并以图形化的方式呈现BLAST
的结果，而使用者则可轻松地将BLAST后的
序列下载储存，并进一步进行注记或分析。

此外，也可将序列直接与NCBI上的SNP数据
库进行BLAST，结果可显示成Alignment的模
式并自动标示出已知的位点，亦可以表格的
方式显示BLAST的结果。所获得的序列皆可
储存并进一步进行分析与注记。






