Разметка и аннотация открытых рамок считывания (ОРС) с помощью программы Аrtemis
1 .   В имеющейся последовательности необходимо выделить ОРС: 
       Create         Mark open reading frames
Примечание: неправильно выполненную операцию можно отменить так:
Edit          Undo
2.   Перенести найденные потенциальные рамки считывания в файл с последовательностью
· Выделить все ОРС:
Select          All CDS Features
· Скопировать выделенные ОРС в файл с последовательностью 
Edit          Copy Selected Features To          …
· Удалить Епtrу, в котором содержатся только ОРС 
Entries          Remove An Entry          …
· Сохранить файл, в котором содержатся и ОРС, и последовательность 
File          Save An Entry          …
3.   Автоматически пронумеровать найденные ОРС: 
Select          All CDS Features

Edit          Automatically Create Gene Names
В данном случае лучше начать нумерацию с 1, нумеровать гены с шагом 1 и не ставить «с» после имен генов. Нужно, чтобы автоматически сгенерированные имена генов стали их номерами (т.е. были записаны в качестве Qualifier’а “/number”).
4.   Исправить начала генов: вручную «дотянуть» начало гена до ближайшего старт-кодона  (АТG, GТG, ТТG).
5.   Начать аннотацию генов с помощью ВlаstР и СОGnitor
· Для начала необходимо экспортировать последовательности потенциальных белков (т.н. "translation") в отдельный файл. Можно выделить все  ОРС и далее экспортировать их последовательности в отдельный файл.  
Write          Amino Acids Of Selected Features          …
Примечание: чтобы не запутаться потом в том, какая последовательность какой ОРС соответствует, нужно, чтобы автоматически сгенерированные имена генов были записаны в Qualifier “/number”, а не “/gene”.
· Далее последовательность потенциального белка можно будет взять из файла и запустить на ВlastР и СОGпitor
· Если поиск был результативным, нужно проаннотировать данную ОРС (СDS), приписав ей Qualifier’ы:
Edit           Edit Selected Features

Qualifier’ы:
/note="" - данный Qualifier автоматически проставляется в начале каждой аннотации, его надо удалить.
/number="<номер гена>" - автоматически присвоенный гену номер (см. пункт 3). С ним ничего делать не надо.
/gene="<тривиальное имя гена>" - если с помощью В1astР удалось найти белок, сходный с исследуемым на 100% или около того. В этом же случае рекомендуется внести два следующих Qualifier’а: 
/product="<сведения о белке>" - имя (и иногда еще и функция) белка - берутся
из аннотации найденного с помощью ВlastР белка .
/blast_score ="<сведения>" - сюда вносится имя белка (обязательно указать
организм, из которого этот белок), на который похож исследуемый белок. Также

нужно указать такие характеристики, как Identities, Positives и E-value (Expect).
/СОG="<СОG number>" - если удалось с помощью СОGпitor  установить принадлежность белка к определенному КОГу.
Примечание:   в отличие от предыдущих случаев, Qualifier’а "СОG" в программе не предусмотрено, поэтому его придется вбивать вручную в окне аннотации.
/translation="<последовательность белка в FASTA-формате>", взять ее из файла, в который она была экспортирована (см. начало пункта 5).
