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主要内容

EMBOSS简介

基本的显示和编辑命令

关于核酸和蛋白的命令

ALIGNMENT中的一些命令



一、EMBOSS简介

Emboss（The European Molecular Biology Open 
Software Suite）该软件包源于1988年开始开发的
EGCG系统，是一个开放源代码的序列分析软件包。
该软件包含160多个小型程序，涵盖序列比对、快
速数据库搜寻序列、蛋白质模序及结构域分析、表

达序列标签(EST)分析、核酸序列分析(例如CpG岛
的识别)等多个领域。

Emboss的主页在http://emboss.sourceforge.net/

http://emboss.sourceforge.net/


特点

综合性 自动识别互联网提取

高效性 同时对一组大规模的序列进行分析

兼容性 linux系统和Mac系统 、Windows系统

开放性 完全公开且免费



功能
1、序列比对

2、快速搜索数据库

3、蛋白质模块分析

4、核苷酸序列分析，包括寻找CpG岛，寻找重复

序列等。

5、小基因组的编码区分析，如寻找开放阅读框，

寻找EST等。

6、序列模式识别与翻译



EMBOSS软件包程序分类
Display
Edit
Information
Alignment
Feature tables
Protein
如Motif、Composition、2D-structure、 Mutation
Nuclear
如Motif、Composition、2D-structure、 Mutation、Translation、
Repeat、Primersearch等。



部分EMBOSS显示命令

showalign：Displays a multiple sequence alignment

showfeat：Show features of a sequence.

showseq：Display a sequence with features, translation etc..

infoseq ：Displays some simple information about sequences 

sixpack：Display a DNA sequence with 6-frame translation        
and ORFs

remap：Display sequence with restriction sites, translation etc.

显
示
命
令



例一、infoseq程序

infoseq的功能为显示序列的一些简单信息。

显示的信息包括有USA (Uniform Sequence 

Address，统一序列称谓)、序列名、登录号、类型

(核酸或蛋白质)、长度、G＋C含量和其它描述。



如:在infoseq中输入苹果红皮基因|AB279598.1|
回车后得到如下结果：

USA Name Accession Type Length GC% Description

118615:
AB279598.1 

AB279598.1 AB279598 N 859 40.28  Malus x 
domestica
MdMYBA

mRNA 
for myb

Transcription
factor, 

complete cds





部分EMBOSS编辑命令

biosed：Replace or delete sequence sections

descseq：Alter the name or description of a sequence

extractfeat：Extract features from a sequence

pasteseq：Insert one sequence into another

seqret：Reads and writes (returns) sequences

splitter：Split a sequence into (overlapping) smaller  
sequences

trimest：Trim poly-A tails off EST sequences

union：Reads sequence fragments and builds one sequence

编
辑
命
令



例二、Seqret程序

转换核酸或蛋白序列格式。

EMBL, FASTA, GCG, GDE, GENBANK, 
IG, NBRF, PIR, RAW and SWISSPROT
之间的转换，CLUSTAL, FASTA, MSF, 
NEXUS, PHYLIP and STOCKHOLM 比对
结果之间的转换。



apple 

red

skin







fuzznuc

dreg

fuzzpro
preg

helixturnhelix
patmatmotifs

fuzztraa

Motif

Composition

banana

sirna

wordcount

backtranseq
octanol
pepinfo

pepwindow

comseq

freak

nuclearprotein



功能：采用特定的蛋白质序列（如一个短的MOTIF）

寻找核苷酸序列上与之相匹配的序列。在寻找之前先

将核苷酸序列翻译成蛋白质序列。

例三、fuzztran程序



参数设置

参数 要求

［-sequence］ 可读的核苷酸序列

X：表示任意一个氨基酸均可以

[ALT]：该位上的氨基酸可为A,L,或T
{AM}：除了A或M, 其它氨基酸均可

X(2)：表示2个任意氨基酸

X(2,4)：表示2-4个任意氨基酸

如：[DE](2)HS{P}X(2,4)C
[-outfile] 输出文件名为*.fuzztran

[-pattern]









einverted

garnier
pepcoil
pepnet
tmap

2D-Structure

Mutation

msbar

shuffleseq



例四、msbar程序
功能：对一段核苷酸序列设置突变

参数 要求

［-sequence］ 可识别的序列

［-count］ 突变的次数，需为整数

［-point］
点突变类型
0: none  1:any of the following  2:insertions  3:deletions  4:changes
5:duplications  6:moves

［-block］
批量突变的类型
0: none  1:any of the following  2:insertions  3:deletions  4:changes
5:duplications  6:move

［-codon］
密码子突变，仅适用于核苷酸序列
0: none  1:any of the following  2:insertions  3:deletions  4:changes
5:duplications  6:move

[-outfile] 输出文件名为*.format











nuclear

translation repeat primersearch others

coderet
plotorf
transeq

quicktrandem
etandem

palindrome

getorf
showorf
restrict
silent
tfscan

eprimer3
primersearch

stssearch



例五、plotorf程序
功能：寻找核酸序列中的读码框。



正反方向所有6种读码框都以蓝框显示出来。显示的是启始

密码子和终止密码子之间的区域。不包含启始密码子的真核

生物基因序列。所以只有在处理原核序列或mRNA真核序列

时本程序才会真正有用。

程序可以处理的文件格式可以是任何核酸序列格式。

默认的启始密码子是：ATG。

默认的终止密码子是：TAA、TAG和TGA。

实际应用时，可以使用参数“-start”和“-stop”指定自己想使

用的密码子。



以apple 
red skin 
转录因子

的一段cds
序列

|AB27959
8.1|为例



例六、restrict程序

功能：寻找限制性酶切位点。

参数 要求

[- sequence] 可读的核苷酸序列

[-sitelen] 限制性酶切位点识别的最小核苷酸长度。一般取2-
20之间的整数，默认为4。

[-enzymes] 酶的名称，多个酶之间用逗号隔开。如：
'HincII,hinfI,ppiI,hindiii'

[-outfile] 输出文件名为*.restrict







Alignment 
1、Dottup
Dottup 程序执行的方式是在给定序列长度下
(word size) 逐一比对，找到完全相同的序列片段
(即：word size 为10，且有10个连续的 residues 
完全相同)。其比对步骤为给定两条序列，设
word=10，程序会依 序比对两条序列的第 1-10，
2-11，3-12，一段一段交互比，只要在相对位置
有相同的 residue 就以一个 "点" (dotplot) 来表
示，找到两段序列有 10 个 residues完全相同的片
段，就会在结果中显示出来。





2、 Dotmatcher
Dotmatcher 执行的方式则是设定 threshold 的
方式来图示序列的相似度。当两条序列在给定 的
word size 中找不到完全相同的序列 (如 word 
size 为10，但 10个 residues 中只有 7个
residue 相同) 时可以采用 dotmatcher 进行
dotplot 分析。其比对步骤为给定两条序列，设
word=6，Threshold=8， 程序会依序比对两条序
列的第 1-6，2-7，3-8，一段一段交互比对，只
要在相对位置有相同的 residue 就以一个 "点" 来
表示，两段序列 residues 比对得分≧8，就会在结
果中显示出来。





needle



water



needle 和 water 的区别

needle是用来寻找两条序列整体的最佳排列方式

(global alignment)；而water则是用来寻找两段序列

间最佳排列区域(local alignment) 。

needle是将两条序列从头到尾完全并列的分析，常

会在序列中间插入许多的gap；water 则只列出最相

似的区域两条序列，其余略去不列出来。



程序帮助命令

wossname keyword 显示在描述信息中包含该

关键字的所有程序列表

tfm programname 显示该程序的用法

seealso programname 显示与该程序相关的其

它程序

programname –help 给出该程序的可用参数



EMBOSS软件包，包罗万象真的好，
核酸蛋白都适用，功能强大效率高。

比对进化设引物，翻译酶切找重复，

程序名称不记得，wossname帮你找。
程序命令不会用，tfm 把你教。
参数设置技巧高，点点滴滴要记牢，

EMBOSS是法宝，活学活用不愁了。



Thanks !Thanks !
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