此名为ContigExpress的软件可用于做序列拼接，主要使用方法如下：

1. 解压缩下载的压缩文件contig.zip文件，保证文件CExpress.exe,Gexudat.def在同一个目录下，打开Cexpress.exe应用程序，进入ContigExpress操作界面，如图1。
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图1

2. 点击菜单上的“Project”选择“Add Fragments”，一般我们发给您的是AB1文件，如果您有其它格式的文件，也可以选择，在这里我们选择AB1文件，以其为例，如图2。
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图2

3. 选择您存放AB1文件（即我们Email给您的测序结果的彩图文件）的目录，选择文件类型为ALL FILES, 之后打开要拼接的AB1，从而添加进ContigExpress软件。在此以A、B两个序列为例，如果有多个序列的也可以同时添加进入。
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图3

4. 选中要拼接的序列，再选菜单 “Assemble”栏下的“Assemble Selected Fragments”命令，或用工具栏上的按钮，如图3。若两个结果能够拼接起来的，会得到一个Assemble1下的contig1的结果，如图4。
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图4

5. 双击contig1，打开拼接后的结果，选中菜单“VIEW”栏，进入VIEW OPTION，将SHOW ALIGNMENT AS 由 TEXT 改为 GRAPH.，点击OK 后得到结果如图5。此时可能会因为两条序列的测序结果误差，会有不同的地方，在拼接图片框中的绿色竖杠就表示了这些不同的地方，如图所示。接着可点击绿色竖杠找到有误差的地方，进行修改。

6. 在修改过程中，遇到有误差的地方，可以根据峰形来判断是多读还是漏读来进行修改，此时电脑认为是漏读碱基的地方会以点来表示，如图5，此处很明显是A序列上多读了一个G碱基，可将其删除。（注：因为软件本身的问题，只有在拼接过程中是正向的序列才能进行修改操作，若在反向上修改碱基，保存时会产生错误而直接关闭程序。所以若要修改反向序列上的碱基，可先保存后，把原有的Assemble1的结果拆开，点序列图标上的“Name”，如图3，所选中的序列上的一个“name”横栏，使序列按Name的升降次序来排列，把要作为正向的序列放到要作为反向序列上面即可。以此序列为例，将其改变方向后可实现反向拼接，如图6。此时反向拼接中，电脑也会将整条序列自动进行反向互补。若有多条序列只要让反向序列在正向序列上即可。建议最好是修改一个碱基后就保存一下，然后拆开了再拼接，这样可以最大程度地避免误差。）
[image: image5.jpg]i ContigExpress. =101 x|
G Contig £t Vew Algn Anahze Assemble Tooks Window Hep =18/ x|
HisBmelso(a(BhaN

Bl |ev2mit2alaa

71 Contig 1 (2 fragments)
General Description
(CaFragments

5 5PS: 198 21048 complmertary)

E
TBSPE| 52 € A T E AT ATBEC T TET GG  AAT T AGATAELE A

[RiC B Sricsm AT G o anE B BT WA SR ARG

mfacatcaTaTtacTToTaaBAAT T AGATACC

T
TE

Conlg1| 722

>
Ready Sel: 740/740 : 740/740 y

=]




图5
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图6

7. 全部修改完成后，所有的绿色竖杠就消失了，但电脑对那些个别碱基不同，即没有多读或漏读的现象，不会用绿色竖杠标出，这样也就是说，在整个序列中还有误差存在，所以这时我们就需要用到工具栏上的另一个按钮“find next ambiguous”，如图7，来找序列中因两条序列碱基不同而出现的N值，需要记住此时也只能在正链上进行修改。如图，此处依据峰形可确定A链上的C应该为A，把它校正即可。

[image: image7.jpg]) ContigExpress =[Ol x|
S Contig Edt Vew Algn nlyze Assemble Took Mindow Hep E

IR =l
B E[E [[£92mE 26 b

] Contig 1 (2 fragments) P = -
General Description .
() Fragments ATE T I
; o | il
I

TBEPE| BYA T T E A G AT T E T TEARATEAC T T T AGEAGA A

AT T e RS AT TOT T CARATEACTTIAGEEE AR
Sa T TeAGATTCTTCBATOACT T TAGGAGAA

Conlig 1| 563

=
0
1] |

Ready el 562/562 : 562/562 v

E-=




图7

8. 经过校正和修改之后，两条序列的重叠部分已经完全一致，序列已经拼通，可以把整个拼接结果保存下来，若想拷贝并保存整条序列，可以右击contig1选取“Select All”，再选“Copy sequence from … bp to … bp”，如图8。然后打开可存放文本的应用程序，如记事本，把整个序列粘贴进去，保存即可。
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图8

