
基因预测——Glimmer 



Glimmer是一个用于在微生

物DNA中查找基因的软件，

尤其是细菌、古细菌和病毒

的基因组。  

Glimmer使用插值马尔可夫

模型（IMM）来识别编码区，

并将其与非编码DNA区分开。 

Glimmer软件基本介绍 

http://ccb.jhu.edu/software/glimmer/index.shtml 



Glimmer分析步骤 

1. 产生长orf数据：long-orfs -n -t 1.15 genom.seq run1.longorfs 

• -n 输出文件去除首行，只包含orf 

• -t 熵距离得分阈值，小于阈值才被保留 

• 输入genom.seq 输出run1.longorfs 

2. 提取数据集：extract -t genom.seq run1.longorfs > run1.train 

3. 生成预测模型：build-icm -r run1.icm < run1.train 

4. 基因预测：glimmer3 -o50 -g110 -t30 genom.seq run1.icm run1 

• -o 最大重叠片段长度阈值，小于阈值保留 

• -g 基因片段长度阈值，大于阈值保留 

• -t orf得分阈值，大于阈值保留 

• 生成两个文件run1. detail和run1.predict 

5. 根据预测结果提取序列：extract -t genomseq run1.predict > predict.fasta 



国家微生物科学数据中心 
http://www.nmdc.cn 
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