Clon Manager v7.1

Tutorial

Universidad
Nacional ingenie

L - gia Celular y
de {JUIII]H}H Molecuar

Laboratorio de
Ingenieria Genéticay




Clon Manager - Tutorial

Abrir e| programa a partir deI iCOﬂO uSECentraI » SECentral.Ink

Para abrir un archivo compatible dirigirse a la barra de menu y seguir la siguiente ruta,
Ruta:
File.
Open (luego buscar el archivo deseado). Tener en cuenta que solo son
compatibles los archivos con extension “.txt”, “.cIm” o “.cm5”
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En la pantalla principal usted tiene dos menu. Uno sobre la parte superior y otro sobre
la parte inferior de la pantalla.

El menu inferior le permite visualizar su molécula como:

- un gréafico (Map),

- ver la lista de enzimas que la cortan (RMap)

- la secuencia nucleotidica y aminoacidoca de sus orfs (Sequence),

- las caracteristicas en cuanto a orfs, promotores, genes, (Features)

El menu superior tiene las opciones para modificar, agregar, ligar, cortar disefiar
primers sobre sus moléculas.

Buscar sitios de corte de Enzimas de restriccion
Ruta:

Clone
Find enzyme sites: Ingresar el nombre de la enzima. Si son mas de
una separar, cada una con una coma. Al aceptar aparecera un cuadro
gue le pedira
Add site ( agregar el sitio en la molécula)
Cut enz (si quiere cortar su molécula con las enzimas elegidas)
Cut site (si quiere cortar la molécula solo en ese sitio)
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Cortar su molécula con enzimas de restriccion
Ruta:
Clone
Cut Ingresar el nombre de la enzima. Si son mas de una separar, cada
una con una coma. . Al aceptar aparecera un cuadro que le pedira el
nombre de la molécula digerida.

Modificar extremos
Ruta:

Clone
Modify. Ends: Sobre una molécula lineal usted podra modificar los
extremos, ya sea realizando un fill in, una exonucledlisis 5°-3" 0 3’-5" 0
mediante un fill in parcial

Ligar dos moléculas
Ruta:

Clone
Ligate: Visualizara el siguiente cuadro
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Usted podra escoger las moléculas a ligar, clickeando sobre el simbolo a su
derecha (recuadrado en rojo). Una vez escogidas las moléculas clickear el boton de
Ligate (menu inferior de la pantalla activa)

Buscar un marco abierto de lectura
Ruta
Operations
Orf search: Visualizara el siguiente cuadro
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Usted debera escoger el codon de inicio, el tamafio minimo del orf que busca, y
la cantidad de orf que desea que encuentre como minimo.
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Elegir el orf deseado y clickear “Enter gene”. posteriormente debera asignarle
un nombre.



Visualizar la secuencia aminoacidica de un orf
Sobre el menu inferior de la pantalla principal

Ruta

B seLanteal

Sequence: Visualizara el siguiente cuadro
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Apretar el botén sobre el extremo superior izquierdo (recuadro en rojo).
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Elegir el formato de visualizacion que desea (ADN doble cadena, traduccion de
los tres marcos de lectura)

Editar

la secuencia nucleotidica

Sobre el menu inferior de la pantalla principal

Ruta

Sequence: Visualizara el cuadro mostrado anteriormente
Apretar el boton sobre el extremo superior derecho (Bot6n editar recuadro
punteado en amarillo).
Modificar la secuencia y luego aceptar la modificacion clickeando el boton de
tilde (en verde) ubicado al lado del boton de editar



