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1 Allgemeines

Um die Beispiele und Aufgaben des Kurses Programmieren in der Bioinformatik mit Perl an
Ihrem Computer zu bearbeiten, missen Sie sicherstellen, dass Sie eine lauffahige Version des
Perl Interpreters auf Ihrem lokalen Computer installiert haben. Der Text der Perl Programme
kann mit einem Standard-Texteditor bearbeitet werden.

Die Perl Programme konnen dann direkt von der Kommandozeile, die je nach Betriebssystem
(Windows, MacOS X, Linux etc.) unterschiedlich aussehen kann, mit dem Aufruf

perl [Programm Name.pl]
ausgefuhrt werden.

Dazu miussen Sie allerdings sicherstellen, dass der Verzeichnis-Pfad zum Perl Interpreter im
Standard-Pfad des Betriebssystems angegeben ist.

Wenn das gewahrleistet ist, konnen Sie den Perl Interpreter aus jedem Verzeichnis des
Betriebssystems aufrufen. Um die Beispiel-Programme auszufihren, konnen Sie entweder

1. konsequent in einem Verzeichnis arbeiten (das dann alle Perl-Dateien und Dateien
mit Quelldaten enthalt), oder

2. ihr momentanes Arbeitsverzeichnis ebenfalls im Standard-Pfad des Betriebssystems
definieren. Dann durchsucht das Betriebssystem bei der Ausfuhrung eines Perl-
Programms ebenfalls dieses Verzeichnis nach bendtigten Dateien.

Europdisches Lernlabor fiir die Biowissenschaften (ELLS) am EMBL, Heidelberg 2
Februar 2004



Liesmich zu: Programmieren in der Bioinformatik mit Perl

2 Windows-Benutzer

Der Kurs wurde erstmals im Rahmen einer Lehrerfortbildung an der Landesakademie fiir
Fortbildung und Personalentwicklung an Schulen, Esslingen, Deutschland unterrichtet
(Kursdauer: 2 x 2 1/2 Tage). Die Schulungsumgebung war mit dem Betriebssystem Windows
XP ausgestattet. Gearbeitet wurde mit

1. einer Installation von ActiveState’s Perl Interpreter ActivePerl und
2. dem Perl Editor von DzSoft

Beide Programme konnen im Internet von den respektiven Web-Seiten heruntergeladen
werden (siehe unten: 4 WWW-Links)

2.1 Perl Installation
Gehen Sie auf die

To stay up-to-date on product enhancements and upgrades, please enter your contact info below.

Contact info is not required to download. Home page von
Email address: |meier@emb|.de ACthCState, regIStrleren
Name (First / Last): |Hans |Meier Sie sich als Benutzer
Company: |Die tolle Firma

und laden Sie sich die

aktuelle Version des ActivePerl 5.6.1 build 635 Windows 8.6MB
ActivePerl Interpreters CEHENE [ e [[BeRE
(MSI  Package mit Solaris pkgadd 9.2MB
Installationsprogramm) Solaris AS package 9.3MB
herunter: Linux (*) |RPM 9.4MB
Linux DEB 9.5MB
Nach dem Herunterladen: Linu AS package 19.2W3
fithren Sie die Installation ActivePerl 5.8.3 build 809 Windows AS package 11.9MB
mit Doppelklick auf Windows | MST 12.0ME
ActivePerl- Solaris AS package 14.4MB
5.6.1.635-MSWin32- Linux (*) |RPM 17.8MB
x8 aus. Linux AS package 14MB
Linux DEB 14.4MB

2.2 Perl-Editor

Gehen Sie zur Homepage von DzSoft.
. . =
Unter DzSoft Perl Editor kdonnen Sie D@ﬂ T ——
sich die aktuelle Version des Editors ' F g S
herunterladen

DzSoft Perl Editar is a tool for
* HOME writing, editing, and debugging Perl/

CGI scripts. It has a comfortable and

PRODUCTS: N intuitive interface both for beginners
. . + PERL EDITOR and advanced programmers. DzSoft
. ] g Perl Editor is deceptively simple, but it
Nach dem Herunterladen: fuhren Sie die .PHPEDITOR | | | Editor is deceptively simple, bu
1 1 1 « WEBPAD P debugging features, very comfortable
Installation mit Doppelklick auf editar with syntex highlighting, synsx
SRS ERS SR il check feature that finds errors in your
deerl 5 4 1 .exe * EASY script and many other features for
3D CREATOR easy and comfortable Perl
R — devel t.
aus. . FAvO o levelopmen
SEARCH DzSoft Current version: 5.4.1
recommends: Platform: Windows 95/98/
* PASTE & SAVE Me/NT4/2000/XP
REGISTRATION Download size: Approx. 1.7 MB
SUPPORT Shareware 549
DESKTOP
BACKGROUNDS Download Links:
MAILING LIST
- g dzperl541.exe
— The easiest way dzperl541.zip
Associationaf | to learn CGI &
g?uagsu;?é;als el Click here to register now!
Developer Member
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3 Mac-Benutzer

Im Betriebssystem Mac OS X

Terminal — tcsh (ttypl)

[nac-hodged :~/Desk top/a L le_Per |_Progranne Feh B4] picker® ls
hh_Freq_dChar.pl For_Schleife_Zaehlen.pl

Name_Aus.pl

Seq_In_bat.pl

ist bereits eine Perl
Installation enthalten. Da
Mac OS X volle Unix-
Funktionalitat hat, bietet es
sich an direkt auf der
Kommandozeile des
Terminals zu arbeiten.

hh_Freq_3Char_alt.pl
Addieren_Enzyn_Hosh.pl
Atrophin_i_Frog.fosto
Ausgobe_Enzyn_Hash.pl
BioData.pn
BioSequenz.pu
BioSequenz . pin~

Codon. tak
Dia_rc_trans.pl
DNA_r_trans.pl~
Do_Until_test.pl
Enzyn.tab
Enzym_Master.tab
Enzyn_hosh .pl
Enzyn_hosh_auswah! .pl
Enzyme_In_Dat_raw.pl

Fraguent_Loenge .ol
Froguent_Laenge_int .p!
Funktion_Test.pl

17 _else_test.pl
If_elsif_test.pl
Konkat_Com.pl
Konkat,_Con_revkam.pl
Korkat_Con_substr .pl
Konkat._Con_trans.pl
Lesen_Fasta.pl
Lesen_Mult_FASTA.pL
Lesen_Mult_FASTA_hash.pl
Lesen_Mult_FASTA_slurp.pl
Modul_test .pl
Muster_ganz.pl
Muster_var_nach.pl

Nuk leot id_Bausteine_Zaehlen.pl
PDOCABASZ pst,

FDOCERAS3 . pst

PDOCABA4 pst

Preseni Lin_hun_prot_nult.Fosta
Prosite_scon.pl
Protein_seq.fosta
Res_aus_Dot.pl
Res_dus_Dot_alt.pl
Res_Aus_Dat_tab.pl
Res_In_Con.pl

Seq_In_bot_foreach.pl
Seq_In_Dat_rav.pl
Seq_[n_Dat_regex.pl
Seq_In_Dat_string.pl
Seq_In_Dat_whils.pl
Sequenz_drray.pl
Test.fasta
Test_2.fosta
Translate.pl

Trans late_usage.p |
Usage_test.pl

Res_In_bat.pl datei_i.fosta
Res_In_bat_args.pl hash_test.pl
Restrict.pl pIZEROZ . fosta
ReverseConp Lenent.pl

Seq_Aus.pl

[mac-hodged :~/Desktop/al le_Per |_Progranne Feh B4] picker® per| DNA_rc_trans.pl Test.fasto[]

Terminal — tesh (ttypl)

Der Text-Editor Emacs ist

# fusrihingper |
use BioSequenz;

# Aufruf der Subroutine zum Lesen der FASTA Datei
# ous dem Modul BioSeguenz.pm
@Fosto_bota = lesen_fosto_dotei (SARGY[D]);

# aus dem Modul BioSeguenz.pm
$RevCom_Sequenz = string_revcom($Fasta_Data[1]h;

# Aufruf der Subroutine zur Tronslatierung
# aus dem Modul BioSegquenz.pm
# des Sinn-3tranges (forward)

# des Gegensinn-Stranges (reverse)

# Ausgobe auf dem Bildschirm
print "‘nUntersuchte Sequenz:itEaRGY[A]%n";
print "\nFaSTa-Kopfzeile:\t$Fosta_Data[B]\n";

# Die Leseraster auf dem Forward-Strond
$zashl = 1;

foreach $element (@Protein Sequenz_forward) {
print "Leseroster (+)$zoehliin";
print *
print "HZN - $element — COOHAn4n";
$zoehles;

# Die Leseraster auf dem Reverse-Strand

$zachl = 1;

foreach $element (@Protein Sequenz_reverse) {
print "Leseraster (-)fzoehliin";
print *
print "HZN - $element — COOHAn4n";
$zoehl++;

exit;

# Aufruf der Subroutine zur Revers-Komplementierung

@Protein_Sequenz_forword = translatieren_sequenz{$Fasta_Data[1]);

@Protein_Sequenz_reverse = translotieren_sequenz{$RevCom_Sequenz};

print "\nRoh-Sequenz:inS' - $Fosto_Dota[l] - 3'\n";
print "\nRevers-komplementoere Sequenz:wnE' - $RevCom_Sequenz - 3'%n";

print "nTranslotierte Sequenzen (forward strand):inin®;

ebenfalls standardmafBig
unter Mac OS X
mitinstalliert.
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4 WWW Links

ActivePerl

Der Perl Interpreter von ActiveState fiir die Betriebssysteme Linux, Solaris und Windows. Mit Installationsprogramm
fur die verschiedenen Betriebssysteme.

www.activestate.com/Products/ActivePerl/ (Informationen)
www.activestate.com/Products/Download/Register.plex?id=ActivePerl (Registrieren & Herunterladen)

DzSoft Perl Editor

Der Perl Editor von DzSoft wird als Shareware angeboten: es kénnen Perl Programme bis 120 Zeilen editiert
werden.

www.dzsoft.com/dzperl.htm

Emacs Editor
Emacs ist der Standard-Texteditor, installiert auf allen Unix-basierten Betriebssystemen.

www.gnu.org/software/emacs/emacs.html (Informationen und Herunterladen)

www-pool.math.tu-berlin.de/doc/emacs/emacsintro.html (Einfiihrung in Emacs)

www.oreilly.de/german/freebooks/rlinux3ger/ch093.html (Einflihrung in Emacs)
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