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软件运行环境

WindowsXP、Windows2000 、Windows2003或DOS
1、 软件安装运行
1、 软件安装

本软件无需安装，只需将本软件压缩包下载拷贝到硬盘上，先解压缩，然后在命令行模式下运行即可。见图1
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图 1

本软件提供的是WinRAR自解压缩包，里面包含了Ultratranseq.exe和Mergefile.exe两个程序及一个密码子文件包codon（里面包含了19种密码子文件），解压缩时可以按默认路径解压缩，也可以自选择解压缩路径，保证Ultratranseq.exe和codon文件夹在同一个目录。
2、 软件运行

运行软件先要打开命令行模式：开始菜单(所有程序(附件(命令提示符，或者开始菜单(运行(输入命令cmd，见图2：
[image: image2.png]C\WINDOWS\system32\cmd.exe

:\>ultratranseq SequenceFileName.txt





图 2
在命令提示符C:>下输入软件名称及待处理的序列文件名称，即可运行程序。如果安装解压缩时采用默认路径解压缩，则软件在任何路径的命令提示符下均可直接运行。若使用自定义解压缩路径，则首先需使用DOS命令cd切换当前工作路径到解压缩的程序文件所在路径。如果在不同的硬盘分区，还需先更改盘符，例如C:>F:，则可从C盘切换到F盘。
2、 软件使用方法
1、 获取帮助
与大多数DOS系统命令一样，在命令提示符下输入Ultratranseq /?即可即时获得Ultratranseq程序的运行帮助文档，如图3所示：
可以看到帮助文档给出了当前程序的版本号及功能说明（Fn：），还有程序的命令行运行方式，即：

ULTRATRANSEQ [drive:][path][filename] [/W[:]frame] [/C[:]codon number]
表式在命令提示符下运行软件的命令模式为，输入软件名称，空格之后跟待处理序列文件的完整路径（盘符drive: + 路径path）及文件名或文件夹名，最后跟处理序列文件的参数选项（/w:frame）及密码子选项（/c:codon number）。
上述文件路径及文件名还有参数以中括号括住，表式这些在实际运行时都是可选项，根据具体情况选择是否输入。也可直接运行程序命令，不输入任何参数或文件名，则程序会自动提示使用者输入待处理的文件名或文件夹名，进一步再提示输入要选择的处理参数。如图4所示。
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图3
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图4
参数/w用于指出程序在翻译核酸序列时的翻译起始位点，即编码开读框的偏移量。1、2、3指从正向序列的第1、2、3个碱基开始翻译，F指把正向序列的1、2、3三种偏移位点翻译结果全部给出；-1、-2、-3指给出反向互补序列的第1、2、3个碱基开始翻译，R指把反向互补序列的-1、-2、-3三种偏移位点结果全部给出；6指把6种位点翻译结果全部给出。默认的翻译参数为1，即从正向序列的第1个位点开始翻译。
参数/c用于指定程序在翻译核酸序列时采用的密码子，具体指定所用密码子的编号，该编号完全遵循NCBI给各种密码子所做的编号（详见http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/taxonomyhome.html/index.cgi?chapter=cgencodes），除了第25号Tetrapymena密码子，该密码子取自GenScript公司网站（http://www.genscript.com/cgi-bin/tools/codon_table）。

2、 使用方法
Ultratranseq有两种使用模式，一种是直接在Ultratranseq命令之后接待处理的文件名或文件夹名然后直接进行翻译（见图5），一种是先运行软件然后根据提示输入待处理文件名或文件夹名，再根据提示输入翻译起始位点参数（见图4）。
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图5

程序运行正确，则最终会报告文件已经翻译完成，并提供总共所用的时间，翻译过程中如果碰到有密码子里没有的异常碱基，还会提示有异常碱基。

特别提醒：参数/W和参数/C大小写无所谓，后面‘:’可加可不加，指定参数值可直接跟在/W及/C之后，但中间不得有空格。
注意程序后面的文件或文件夹名必须要保证它的路径正确，否则软件将提示找不到该文件或文件夹，如图6所示：
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图6

因此在进行文件处理前，要么如图5所示在命令行中打出待处理文件的完整路径，要么就使用cd命令先切换当前工作路径到待处理文件所在的目录，如图7所示：
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图7

命令行运行时如发生参数输入不正确，软件则会报错并进行提示，如图8：
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图8
软件运行的结果以纯文本文件的形式保存在待处理文件所在的同一目录，如果处理的是一个文件夹（包括了多个序列文件集合），则处理的结果也以一个文件夹（文件集合）的形式保存在被处理文件夹所在的同一目录。同时程序运行过程碰到的各种问题和反馈情况会以日志的形式（.log文件）保存在一个跟被处理文件同名的文本文件中。
3、 文件格式
Ultratranseq 1.0目前能处理的核酸序列格式只限于FASTA格式（见图9），这也是生物序列数据中最通用的一种格式。FASTA格式的序列文件都是一种纯文本文件，与文件名后缀为什么类型没有直接关系，这种格式的序列文件名称后缀可以为.fasta也可以为.txt等，都可以用Windows自带的记事本程序或其他任何纯文本编辑器打开查看。
为便于计算机处理与分析，FASTA序列格式是最简洁直观的一种生物序列记录格式，它在一个文件里可以记录任意多条序列，每条序列以>开始，>后面记录序列在数据库中的ID号，名称或其他一些注释说明，>及序列ID号和说明文字只占一行，无论多长，不允许有回车或换行。从第二行开始，就是序列本身。序列可以按一定的固定长度换行排列，也可以只占一行。一条序列结束后空一行，再以>标记一条新序列的开始。
由于FASTA序列格式具有很好的通用性，因此有很多数据库提供这种格式的序列文件下载，也有一些软件提供从其他序列格式转换为FASTA格式的功能，如SeqVerter，BioEdit等。
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TATATGTATACAATATTTACTGTCTCTTAGTTTATTCTTGAATAGTTTCTTARGATGCTARATTACACAR
TACTGCTATAATGTATTATTAARATGGATAATARATAAGCATGCACCARACARTTTTARTCTTTTATTTT
TCACAARATTTAGAGETAAACTAGTTGTATCAGATGAATGEETGETAARAATAARACTGTCATCTATGEE
ATTARCAGCCCTATACTAATTAGTGARTAGCTGATCATAGTATTARGARGTGAACACACTTETATTTTTA
CTTARAACTACTTTTAGGTTTAGTCCTACATTTTTTATATATTACATTATTTCTTGTTGATCAAGAARCA
CATTTAAGTTACATATTACACTTCATATARATTTAGAARACCATAGGCATACTGETATATTGTTATGETG
AGTGACTCAATGCATTGAATGAGCTTCGECTTTGECCACTTARCTTCATTATTTGGTGATATATAATATT
TATTTTATTTATTGCCATTTTATTATTAAGGTTTGAATARATAATTTTATATAATTTATAATAARATCAC
AATCATARTCCTTGCTACTARCAATTTGARTTGTGTAGTTTTTTTARAACTTACCCCARAGCTTAGTTTC
TCGAGARAATGACARATTCCATTGEEATARGCCACTTCATATCTAGGECCAGAGTCARTARCAACTGARA
ATARAGTACAATATATCAAATATTTTTTARGATTTTGATGAGTTATAT]




图9

Ultratranseq翻译的蛋白质序列文件也以FASTA格式记录，根据运行软件时选择的翻译窗口参数不同，与原核酸文件为一一对应、一对三对应或一对六对应。翻译后的文件名在被处理文件名前加了个prot_前缀，每条蛋白质序列的ID名称在原核酸序列ID名称中加了个（+1）（+2）（+3）（-1）（-2）（-3）等对应该序列为相应窗口翻译而来，如图10所示：
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图10
Log文件为程序运行日志，记录了程序运行中碰到的一些问题或程序运行的状态，为查找问题提供帮助，该文件也可以用记事本程序或其他纯文本编辑器（如UltraEdit等）打开，如图11所示，其具体内容与命令行终端屏幕上显示的内容基本一致。
[image: image11.png]- ULTRATRANSEQ 1.0 *
*Copyright(c) 2008, Institute of Life Sciences Jiangsu Univ.x
*AL1 rights reserved. *

start translatin

[1.txt] Please wait.

LOKY [1.txt] Translatedt
Consuned time: (8 : 6' §")





图11

4、 增加密码子表

Ultratranseq可以根据需要任意增加、删除和修改密码子表，已适应密码子偏好研究的最新进展。在Ultratranseq v1.5.5软件安装包的codon文件夹中有19个密码子表文件（文件名依据NCBI编号命名，如1.cdn，如图12）和一个密码子种类列表文件codonlist（如图13），这些文件都是纯文本文件，可以自由编辑保存。若要增加一种密码子，则给其设置一个数字编号nn，并注明是何种类密码子，添加到codonlist条目中，再把新密码子按照1.cdn的格式加以编辑，并保存为nn.cdn文件，放到codon文件夹中即可。则在运行Ultratranseq程序时就可以选择新加入的密码子编号，程序就会运用新密码子来翻译核酸序列。删除密码子，则只需从codonlist文件中删除密码子条目，并从codon文件夹中删除相应密码子文件即可。修改密码子，只需打开相应密码子表文件进行修正即可。
[image: image12.png]
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图13

5、 序列反转

在Ultratranseq程序安装包中有一个Reverseq小程序，Reverseq可以把FASTA序列头尾颠倒，序列标题不变。该程序同Ultratranseq一样可处理任意多的FASTA序列文件及文件夹，无参数。
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图14
6、 文件合并
Ultratranseq可以一次处理一个序列文件集合（即一个文件夹），无论里面包含多少个文件，但处理的结果仍然是以一个文件夹的形式反馈，中间是一个被处理序列文件对应一个翻译后的蛋白质序列文件，还是一个文件集合。对于某些自定义数据库或为便于另外的序列分析软件来处理，很多时候需要把多个序列文件合并成一个大的单一序列文件。因此我们的软件包里提供Mergefile.exe程序来处理这个问题，它可以把任意的多个纯文本文件合并成一个大的单一文件，因此Mergefile既可用来合并核酸序列文件，也可用来合并翻译后的蛋白质序列文件。
Mergefile处理的对象是一个文件夹，要合并的序列文件都放在该文件夹里，合并后的单一文件保存在与文件夹同一路径的目录中，文件名为被处理文件夹名加后缀_all。Mergefile使用方式也分两种，一种是在命令行下直接输入Mergefile，空格后加要合并的文件夹名称（如图15），另一种是直接运行Mergefile程序，软件会提示输入要处理的文件夹名，然后再继续合并处理（如图16）。Mergefile没有其他参数选项。注意输入的文件夹名同样要注意路径问题，否则程序会提示找不到该文件夹。如果输入的文件夹名不正确或错误输入了一个文件名，程序会报错（如图17）。

另外，Mergefile没有递归处理的能力，即当要合并的文件夹中还有子文件夹时，Mergefile默认不处理该子文件夹，而只搜索父文件夹下的所有纯文本文件来合并。
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图15
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图16
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图17
3、 系统更新

系统最新版可在以下地址下载：http://ishare.iask.sina.com.cn/f/22456776.html
4、 技术支持

使用上如有任何技术问题，请发邮件，邮箱：hjliu@ujs.edu.cn。

5、 文献引用
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Or in English:
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