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·技术与方法·
MATLAB 7.X 生物信息工具箱的应用 -- 专用分析工具（ 六）*

刘新星 谢 成 李红燕 杨英杰△

（中南大学生物冶金教育部重点实验室 湖南 长沙 410083）

摘要：序列分析可以获取蕴藏在简单序列中的生物信息，是生物信息分析的基础。通过生物大分子序列差异分析构建的系统树则

可为我们提供可视化的物种间的进化关系。MATLAB7.X 生物信息工具箱包含了几个图形用户界面设计的专用分析工具，这些专

用分析工具交互性好，易于使用。借助于这些分析工具，用户不仅可以对基因序列进行分析查看并能进行相对应的氨基酸序列分

析，还可以方便快捷地构建系统发育树。即使用户不会编程也可以进行序列分析和系统发育分析的研究，大大地提高了分析的效

率。本文详细介绍了序列分析工具 Seqtool 和系统发育分析工具 Phytreetool 在序列分析及系统发育树构建方面的应用，所有操作

方便快捷，分析结果可视化程度高。
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ABSTRACT: Sequence analysis is the basis of Bioinformatics analysis, which can obtain the information embedded in the simple

sequence. The phylogenetic tree, constructed by sequence analysis of biological macromolecules, can provide us with visible evolutionary

relationship among species.The MATLAB7.X bioinformatics toolbox contains several special analysis tools designed by graphic user

interface (GUI), which have the advantages of good interactivity and convenience to use. With these tools, you can achieve all analytic

functions without the commands, improving analytic efficiency greatly. This paper introduces sequence tool-Seqtool and phylogenetic

tree tool-Phytreetool in the field of sequence analysis and the construction of phylogenetic tree. All the operations are sample and effi-

cient, with high degree visualization.
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前言

生物信息学发展至今，工作的重点已经从原来的信息的积

累发展到现在的数据分析[1-5]。近年来，随着计算机技术的应用

及推广，应用于序列分析等生物信息学方面的软件开发成为当

前生物学研究的一大热点[6-12]。MATLAB 生物信息工具箱的所

有功能都能通过相应的命令实现，对于不熟悉命令的使用者有

一定困难。为此，MATLAB 生物信息工具箱提供了若干图形用

户界面(GUI)的专用分析工具[13,14]。本文介绍序列分析工具 Se-

qtool 和系统发育分析工具 phytreetool。借助于这些分析工具，

用户不会编程也可以进行序列分析和系统发育分析的研究，大

大地提高了分析的效率。专用分析工具采用图形用户界面

(GUI)设计，各功能选项对应着 MATLAB 的各个相关命令，具

有交互性好、操作方便且易于使用的特点[15]。

1 序列分析工具

序列分析工具 Seqtool 是图形用户界面的专用分析工具，

它综合了生物信息工具箱中的多种序列分析功能，通过选择就

可以实现其某种功能，而不必在 MATLAB 命令窗口中逐条输

入那些难记的命令[16,17]。
1.1 导入序列

分析蛋白质或氨基酸序列的第一步是把序列信息读入

MATLAB。Seqtool 使用生物信息工具箱中的函数连接到网络

数据库并读取信息到 MATLAB。
(1) 打开序列分析界面：在命令窗口执行 seqtool 命令，序

列分析工具窗口即被打开（图 1），其右边和底部的均为空白。
(2) 从 NCBI 下载序列：在 File 菜单下，点击 "Download

Sequence from NCBI"，出现一个对话框。输入人类基因 HEXA

登录号 NM_000520，并选择核苷酸数据库入口【Nucleotide】。
确认后，MATLAB 连接到网络，下载人类 HEXA 的序列信息，

并计算出一些基本统计量（图 1）。
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图 2 查看 ORF 和 CDS

Fig.2 Search the ORF and CDS

图 3 定位查找对象

Fig.3 Locate the searching object

1. 2 查看蛋白质序列信息

将序列导入序列分析工具后，就可以查看储存的信息，比

如查看 ORF 和 CDS。

(1) 显示序列的一般信息: 点击左边树上的 Comments，右

边框即显示此序列的一般信息;

(2) 显示序列的特征信息: 点击 Features, 右边框即显示

NCBI 特征信息;

(3) 查看 ORF: 点击 ORF 即显示六个阅读框中的查找结

果，如图 2(a)；

(4) 查看 CDS: 点击 Annotated CDS 即显示核苷酸序列的

蛋白质编码部分，如图 2(b)。
1. 3 查找关键字

从 Swquence 菜单，点击 Find Word，弹出 Enter a Word 对

话框。在对话框键入一个序列字符或典型序列，比如键入 atg，

Seqtool 立即查找并定位到查找的对象（图 3），点击工具条按钮

可清除显示。
1. 4 研究开放阅读框

确定序列的编码部分后，将它复制到新的观察窗口并转换

为氨基酸序列，以继续进一步的分析。
(1) 显示 ORF：在左边框点击 ORF，Seqtool 即在右边和底部窗

口显示六个阅读框的 ORF（图 4）。

图 1 人类 HEXA 的序列信息

Fig.1 The information of the human hexa

（a）ORF (b）CDS

图 4 六个阅读框的 ORF

Fig.4 ORFs of six read frames

(2) 保存 ORF 文件：点击阅读框 3 中最长的 ORF，这个

ORF 即高亮度突出显示所选择的序列部分；右击 ORF，并选择

输出到工作区间（Export to Workspace），在出现的对话框键入

一个名称，比如，NM_000520_ORF，点击 Export 按钮后，阅读

框 3 中最长的 ORF 即被保存到文件 NM_000520_ORF 中。
(3) 打 开 ORF 文 件 ：在 File 菜 单 ， 点 击 Import from

Workspace，键入要导入 ORF 的名称，比如，NM_000520_ORF，

Seqtool 即在底部为新的序列添加一个标签并打开此序列 （图

5）。
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(4) 转换成氨基酸序列：在左边框，点击 Full Translation，

从 Display 菜单，指向 Amino Acid Residue Display 并点击 One

Letter Code，Seqtool 在蛋白质序列下显示相应的氨基酸序列

（图 6）。

1.5 查看氨基酸序列统计量

可以导入目的氨基酸序列或从 Genbank 数据库中获取一

个蛋白质序列。比如，Genbank 登陆号码为 NP_000511.1 是与

Tay-Sachs 疾病有关的人类酶的α亚基。
(1) 从 NCBI 下载序列：在 File 菜单，点击 Download Se-

quence from NCBI，这时打开一个对话框。
(2) 载入氨基酸序列：在对话框中键入 NP_000511.1，并选

择 Protein 选项，确认后氨基酸序列即被载入（图 7）。

(3) 查看氨基酸残基：从 Display 菜单，指向 Amino Acid

Color Scheme， 然 后 选 择 Charge，Function，Hydrophobicity，

Structure 或 Tayor 中的任意一个，比如，选择 Charge，显示颜色

变成高亮度以突出该氨基酸残基（图 8）。

2 系统发育分析工具

系统发育分析工具 phytreetool 也是一个图形用户界面的

专用分析工具，可以利用它查看、编辑和格式化系统发育树数

据，包括修剪、重排和重命名系统发育树的分枝，测量分枝间的

距离，还可以打开或保存 Newick 格式和 ClustalW 格式的文

件[18]。下面以生物信息工具箱中的系统发育树文件 pf00002.tree

为例，介绍系统发育分析工具的使用，所用的数据也可以从蛋

白质家族(PFAM)网络数据库[19-21]获得。
2.1 打开系统发育分析工具

(1) 创建系统发育树对象：可 用 phytreeread 函 数 读 取

pf00002.tree 文件并创建系统发育树对象。
tr= phytreeread('pf00002.tree')

Phylogenetic tree object with 37 leaves (36 branches)

(2) 绘制系统发育树：可用 phytreetool 函数绘制系统发育

树。若没有给 phytreetool 函数一个输入变量，系统将打开选择

系统发育树对话窗口，以供选择工作空间的变量或选择要打开

的 Newick 格式的文件（图 9）。

图 5 NM_000520_ORF 序列

Fig.5 Sequence of NM_000520_ORF

图 6 相应的氨基酸序列

Fig.6 Homologous amino acid sequence

图 7 从 NCBI 获取氨基酸序列

Fig.7 Download Amino Acid Sequence Information from NCBI

图 8 α亚基的氨基酸残基

Fig.8 The amino acid residue of theα - subunit

图 9 选择系统发育树

Fig.9 Select Phylogenetic Tree
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如果给 phytreetool 函数提供了输入变量，则不出现选择窗

口，直接绘制系统发育树（图 10）。
phytreetool(tr)

2.2 File 菜单

File 菜单包括打开和关闭文件的标准命令，也包括系统发

育树功能菜单选项，本文有选择地介绍部分菜单选项。
(1) New Tool：从 File 菜单选择 New Tool，打开 Open A

Phylogenetic Tree 对话框（图 9），导入数据后会打开系统发育

树工具窗口，内有所选数据形成的系统发育树。对话框提供了

两种导入数据的方式：

1）从 MATLAB 工作区导入 -- 选择 Import from workspace

选项，然后从列表选择一个系统发育树对象。
2） 从文件导入 -- 选择 Open phylogenetictree file 选项，点

击 Browse 按钮，从 Newick 格式的文件中选择一个扩展名为.

tree 的文件。
(2) Import from Workspace：从一个系统发育树读取数据到

工 作 区 并 显 示 在 系 统 发 育 树 工 具 中。点 击 Import from

Workspace，打开 Get Phytree Object 对话框，从列表中选择一个

系统发育树对象，点击 Import 按钮，将在系统发育工具中打开

选择的系统发育树对象。
(3) Open Original in New Tool：Phytreetool 没有撤销命令，

如果要撤销一些修改，可以利用 Open Original in New Tool 返

回到开始查看时的原始树。
(4) Export to New Tool：由于系统发育树工具的一些命令

不能被撤销（比如，Prune 命令），在改变系统发育树时，可用该

命令复制当前的系统发育树到一个新的窗口作为备份或供修

改前后的对比，这时两个窗口中的系统发育树可独立地进行修

改。选择 Export to New Tool 子菜单中的 With Hidden Nodes 或

Only Displayed 选项，在一个新的窗口中将打开当前系统发育

树的备份。
(5) Export to Workspace：选择 Export to Workspace 子菜单

中的 With Hidden Nodes 或 Only Displayed 选项，在打开的对话

框中输入变量名，确认后可将编辑修改后的系统发育树输出到

MATLAB 工作区变量中。
(6) Print to Figure：该选项可将系统发育树复制到 MAT-

LAB 图形窗口，利用该图形窗口可以使用所有的 MATLAB 图

形窗口的编辑功能，如添加注解、改变字体和编辑图形等。选择

Print to Figure 子 菜 单 中 的 With Hidden Nodes 或 Only Dis-

played 选项，将打开 Publish Phylogenetic Tree to Figure 对话窗

口，如图 11。

从窗口中选择三种描绘方式（图 12）之一：

图 10 绘制系统发育树

Fig.10 Plot phylogenetic tree

图 11 在绘图窗口绘制树

Fig.11 Publish phylogenetic tree to figure

图 12 三种描绘方式

Fig.12 Three display labels

a）Square（矩形分枝） b) Angular（倾斜分枝） c) Radial（辐射状）

用户可选择在数字上添加的三种显示标签组合：

1）Branch Nodes- 在图形上显示分枝节点名称；

2）Leaf Nodes- 在图形上显示叶节点名称；

3）Terminal Nodes- 在右边界显示终端节点。
选好后点击 Print 按钮，可打开一个新的 MATLAB 图形窗

口，里面的图像具有了用户所选择的特征。

2.3 Tools 菜单

Tools 菜单和工具条里有许多专用于分析系统发育树的命

令，可以交互地使用各种方法来处理和分析系统发育树。
(1) Inspect：使用检查模式比较系列间的径距离并查找序

列。选择 Inspect 或从工具条点击 ，系统发育分析窗口即被

设置成检查模式。在选择枝叶节点后，弹出的窗口显示到父节
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点和根节点遗传的距离等相关信息（图 13a）。选择一个枝叶节

点后拖动鼠标到另一个节点，红色突出显示节点间的路径，并

在弹出窗口显示路径长度（图 13b），路径长度就是由 seqlink-

age 函数计算出来的遗传距离。

图 13 检查模式

Fig.13 Inspecting mode

(2) Collapse/Expand Branch：有的树有成千上万的枝叶节

点，显示所有的节点会使得树状图无法阅读，通过收缩一些分

枝，可以更好地查看剩余节点间的关系。选择 Collapse/Expand

或从工具条点击 ，系统发育分析窗口即被设置成为收缩 / 展

开模式。光标指向选择的节点，属于该节点的路径被用灰色显

示 （图 14a），点击该节点，即移除灰色显示路径的枝叶 （图

14b）。点击收缩的分枝节点可重新展开一个收缩的分枝。

图 14 收缩伸展模式

Fig.14 Collapse and expand branch mod

(3) Rotate Branch：系统发育树最初是通过配对两个最类似

的序列而创建的，然后将剩余的序列按照相似性递减的次序添

加上去。如果想要旋转分枝以强调进化的方向，就可以用 Ro-

tate Branch 模式。选择 Rotate Branch 或从工具条点击 ，系统

发育分析窗口即被设置为旋转模式。光标指向分支节点，该节

点下面的支链变成灰色（图 15a），点击该节点可使已选择的分

支绕节点旋转 180 度（图 15b）。

图 15 旋转模式

Fig.15 Rotate branch mode

(4) Rename Leaf/Branch：该功能以系统发育树为对象获取

其上的节点名称，并从分枝 1 开始创建编码的分枝名称，可以

编辑、更改或替换任何枝或叶的名称。点击 Rename 或从工具

条点击 ，系统发育分析窗口即被设置为重命名模式。点击一

个枝叶节点将打开一个文本框，内有节点的当前名称（图 16a）；

可在文本框中输入一个新的名称（图 16b），点击文本框以外的

地方即可确定更改，最后要用 save 命令保存改动。

图 16 重命名模式

Fig.16 Rename leaf and branch mode
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(5) Prune (delete) Leaf/Branch：该功能可删除系统发育树

中一些距离很远的种系或重复的枝叶。选择 Prune 或从工具条

点击 ，系统发育分析窗口即被设置为删除模式。光标指向一

个枝叶节点，连接该节点的支链变成灰色，对于分支节点，节点

下面的支链变成灰色（图 17）。点击节点可删除下面的支链，其

它节点重新排列以使平衡树结构，种系发育不重新计算。删除

节点要谨慎，因为系统发育分析工具没有撤销命令。
(6) Threshold Collapse：该功能可设定一个距离阈值以便收

缩节点，处于图表顶部的收缩滑动条可用于调节距离阈值，低

于距离阈值的分枝不予显示。Threshold Collapse 中的 Distance

to Leaves 或 Distance to Root 选项可选择设置到树叶的距离或

到树根的距离（图 18a），拖动滑动条可改变距离阈值（图 18b），

距离小于阈值的分枝以灰色显示，点击滑动条的右边的 OK 按

钮，灰色显示的分枝即被隐藏（图 18c）。

图 17 删除模式

Fig.17 Prune (delete) leaf and branch mode

图 18 域收缩

Fig.18 Threshold collapse

(7) Expand All：用 Collapse/Expand 或 Threshold Collapse

命令可隐藏枝叶的数据，这些数据并没有从树上移除，可以用

Expand All 命令显示所有隐藏的枝叶。
(8) Find Leaf/Branch：系统发育树有成千上万的枝叶，要查

找一个特定的节点是比较困难的，使用该功能可通过节点的名

称 或 名 称 的 一 部 分 来 查 找 或 定 位 一 个 节 点。点 击 Find

Leaf/Branch 将打开一个对话框，在 Regular Expression to match

框中输入一个枝叶的名称或部分名称，点击 OK 后即定位到搜

索目标。
(9) Reset View：移除格式的改变，比如，旋转，收缩分枝和

图形缩放等。
(10) Option：设置图形缩放和抓图模式的行为，有如下选

项：

1）Unconstrained Zoom- 允许图形同时在水平方向和垂直

方向放大。
2）Horizontal Zoom- 限制水平方向的图形缩放。
3）Vertical Zoom- 仅在垂直方向进行图像缩放（默认）。
4）Unconstrained Pan- 允许图形同时在水平方向和垂直方

向拖动。
5）Horizontal Pan- 限制水平方向的图形拖动。
6）Vertical Pan- 仅在垂直方向进行图像拖动（默认）。

3 小结

本文仅介绍了 MATLAB7.X 生物信息工具箱中两个重要

的专用分析工具 Seqtool 和具 phytreetool，它们可以完成大部

分序列分析和系统发育分析工作，这对不熟悉 MATLAB 语言

编程的用户是非常好的辅助分析工具。随着生物信息工具箱不

断扩展，会有更多更好的辅助分析工具出现。对那些具有

MATLAB 编程能力的用户，可以利用 MATLAB 提供的强大综

合技术平台，自己设计具有特定分析功能的专用分析工具，促

进生物信息工具箱的发展。
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