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 :اه ییاناوت و اهتراهم
 
 

 :دیتپپ و نیئتورپ یحارط
Protein Modelling/Visualizing (Modeler, Nanome, Maestro, YASARA, Chimera, Discovery Studio, 

VMD, PyMol, …) 
Molecular Docking (Autodock, Vina, HADDOCK, ClusPro, MOE, Glide) 
Molecular Dynamic simulation (GROMACS, NAMD) 
 

 :یسیون همانرب
C ++  
Python 
Perl 
Matlab  
 
 

 :سیباتید
Microsoft SQL Server  
MySQL 
 

 :لماع متسیس
Linux 
MacOS 
Windows 
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