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第 １－２ 章　 分子数据库

第一节　 分子数据库概述

一、 分子数据库概念

　

表 １－２．１　 分子生物信息数据库总表

数据库类型 主要数据库

核酸数据库 ＥＮＡ、ＧｅｎＢａｎｋ、ＤＤＢＪ

蛋白数据库 ＳＷＩＳＳ－ＰＲＯＴ、ＰＩＲ、ＰＤＢ

基因组数据库 ＧＤＢ、ＧｅｎＢａｎｋ、Ｅｎｓｅｍｂｌ

　 　 分子生物信息数据库是生命科学数据信息

库的集合，种类繁多（表 １ － ２． １），主要有基因

组、核酸和蛋白质三类一级数据库，生物大分子

三维空间结构数据库，以及以上述三类一级数

据库和文献为基础的二级数据库。 初级数据库

储存原始的基础生物数据资源，如 ＤＮＡ 序列、
由晶体衍射（ｃｒｙｓｔａｌｌｏｇｒａｐｈｙ）获得的蛋白质结构

等。 二级数据库则是在初级数据库和相关文献等数据基础上经加工和增加相关信息，构建

具有特殊生物学意义和专门用途的数据库，如真核生物启动子序列库 ＥＰＤ 和蛋白质一般结

构或功能域数据库 ＰＲＯＳＩＴＥ。
一个数据库记录（ｅｎｔｒｙ）一般由两部分组成：原始序列数据和描述这些数据生物学信息

的注释（ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ）。 注释中包含的信息与相应的序列数据同样重要，对于那些从自动测序

仪中出来的序列，我们往往只知道它们来自何种物种何种细胞类型，而其它方面却知之甚

少。 试想，如果你在确定一段未知蛋白质序列的功能时，发现了不了与该序列有关的任何有

关功能的信息时，你的研究工作便会变得更加困难。
不同数据库的注释质量差异很大，因为一个数据库往往要在数据的完整性和注释工作

量之间寻找一个平衡点。 一些数据库提供的序列数据很广，但其提供的序列注释信息不大；
相反，一些数据库数据面较窄，但它提供了非常全面的注释。 数据库记录的注释工作是一个

动态过程，新的研究成果被不断补充进去。 另外需要注意的是，不是数据库所有的信息都是

正确的，生物信息数据库中总会有一定的错误率，即一小部分的记录（包括原始序列数据和

注释）是不正确的，这是一个无法避免的事实，尤其不同数据库，不同基因组版本对应注释的

起始与终止，以及位置起始偏移量，有的数据库以 １ 为起始，有的数据库以 ０ 为起始，有时需

要转换。

二、 数据库记录格式

所谓格式是对信息描述的统一规范，规范的格式为数据的收集、整理、交流和应用提供

了方便。 分子生物信息数据库的格式很多，较为常见包括 ＦＡＳＴＡ、 ＦＡＳＴＱ、ＧＢＦＦ、ＧＦＦ 格式，
下面主要对这几种格式进行介绍。

ＦＡＳＴＡ 格式主要分两部分（图 １－２．１ 为 ＦＡＳＴＡ 格式实例），第一部分即首行，为描述行，
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以“＞”为起始，后跟这段序列的描述信息；首行之后即为原始序列。

图 １－２．１　 ＦＡＳＴＡ 格式

ＦＡＳＴＱ 格式（图 １－２．２）与 ＦＡＳＴＡ 格式类似，但是 ＦＡＳＴＱ 比 ＦＡＳＴＡ 多了序列的质量信

息。 一般情况下，ＦＡＳＴＱ 的一条序列有四部分信息（即四行一序列）：
第一行一般包含序列的名称等其他描述信息，以“＠ ”开头。
第二行即序列的具体碱基信息。
第三行的内容与第一行的内容相同，但是以“＋”开头；有时候“＋”后面的内容可以省略，

但是“＋”一定不能省略。
第四行是序列的质量信息（ｑｕａｌｉｔｙ ｖａｌｕｅ，即测序的质量评价），与第二行的碱基序列一

一对应。

图 １－２．２　 ＦＡＳＴＱ 格式

ＦＡＳＴＱ 质量编码格式有如下几种：Ｓａｎｇｅｒ 格式、Ｉｌｌｕｍｉｎａ１．８＋格式以及 Ｓｏｌｅｘａ 格式（即

Ｉｌｌｕｍｉｎａ１．０＋、Ｉｌｌｕｍｉｎａ１． ３ ＋和 Ｉｌｌｕｍｉｎａ１． ５ ＋格式），注意不同格式编码表示范围不同（详见

ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｅｎ．ｗｉｋｉｐｅｄｉａ．ｏｒｇ ／ ｗｉｋｉ ／ ＦＡＳＴＱ＿ｆｏｒｍａｔ）。 图 １－２．２ 列举为 Ｓａｎｇｅｒ 编码格式，第四行中

每个字符对应的 ＡＳＣＩＩ 值减去 ３３，即为对应第二行碱基的测序质量值。 对于 Ｉｌｌｕｍｉｎａ１．８＋之
前版本，则需要每个字符对应的 ＡＳＣＩＩ 值减去 ６４，即为对应第二行碱基的测序质量值。 如果

测序错误率用 ｅ 表示，测序碱基质量值用 Ｑｐｈｒｅｄ 表示，则有下列关系：
Ｑｐｈｒｅｄ ＝ －１０ｌｏｇ１０ ｅ 

测序质量与错误率对应关系如表 １－２．２ 所示。
表 １－２．２　 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序质量与错误率对照表

测序错误率 测序质量值 对应字符

５％ １３ ．

１％ ２０ ５

０．１％ ３０ ？

０．０１％ ４０ Ｉ

　 　 ＧＦＦ（ｇｅｎｅｒａｌ ｆｅａｔｕｒｅ ｆｏｒｍａｔ）格式是 Ｓａｎｇｅｒ 研究所定义的一种简单方便的数据格式，对
ＤＮＡ、ＲＮＡ 以及蛋白质序列的特征进行描述。 图 １－２．３ 为 ＧＦＦ 格式实例，具体每列的详细

解释如下：

第 １－２ 章　 分子数据库
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图 １－２．３　 ＧＦＦ 格式

列 １：序列的 ＩＤ（ｓｅｑｉｄ），一般是序列的名称，如 ｓｃａｆｆｏｌｄ 编号或者是染色体号。
列 ２：注释软件来源（ｓｏｕｒｃｅ），若没有则用点代替。
列 ３：注释的类型（ｔｙｐｅ），ｍＲＮＡ、ＣＤＳ、ｇｅｎｅ 等。
列 ４ 和 ５：对应序列的起始位置和终止位置（ｓｔａｒｔ ＆ ｅｎｄ）。
列 ６：得分（ｓｃｏｒｅ），序列相似性比对时的 Ｅ－ｖａｌｕｅ 值或者基因预测时的 Ｐ －ｖａｌｕｅ 值，“．”

表示为空。
列 ７：序列方向（ｓｔｒａｎｄ），问号表示未知，正负号代表正反链。
列 ８：相位（ｐｈａｓｅ），表明 ＣＤＳ 或可编码的外显子的相位。
列 ９：群（ａｔｔｒｉｂｕｔｅｓ），表明附属关系，也可用作注释用途。
ＧＢＦＦ 格式（ＧｅｎＢａｎｋ ｆｉｌｅ ｆｏｒｍａｔ）为 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库使用的记录格式。 其他相关数据

库，如 ＥＮＡ 数据库记录格式类似，就不再做介绍。 ＧＢＦＦ 格式整体分为三个部分，分别为描

述符部分、注释部分和序列部分如表 １－２．４ 所示。
描述符部分包括了整个记录的相关信息，比如位置（ＬＯＣＵＳ）、定义（ＤＥＦＩＮＩＴＩＯＮ）、检索

号（ＡＣＣＥＳＳＩＯＮ）、版本 （ ＶＥＲＳＩＯＮ）、关键词 （ ＫＥＹＷＯＲＤＳ）、来源 （ ＳＯＵＲＣＥ）、参考文献

（ＲＥＦＥＲＥＮＣＥ）等。
注释部分（ＦＥＡＴＵＲＥＳ）描述基因和基因的产物以及与序列相关的生物学特性。 对该序

列的 ｍＲＮＡ、ＣＤＳ 等进行描述，通过点击带有下划线的 ｍＲＮＡ、ＣＤＳ、ｇｅｎｅ 等字符，可以在序列

部分查看到相关的注释信息。
第三部分为序列部分（ＯＲＩＧＩＮ），即核苷酸序列本身。 在 ＧＢＦＦ 文件的最后，以类似于

ＦＡＳＴＡ 格式的方式给出了所记录的序列。 末尾的“ ／ ／ ”是结束符，所有 ＧＢＦＦ 格式序列数据

库记录中最后一行都以“ ／ ／ ”结尾。

三、 数据库冗余、序列递交和检索

１． 数据库的冗余

在进行 ＤＮＡ 和蛋白质序列分析时，碰到的一个棘手问题是数据库的冗余（ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ）。
ＤＮＡ 和蛋白质数据库中的很多记录是属于同一基因和蛋白质家族，或在不同生物体上发现

的同源基因。 不同的研究机构可能向数据库递交了相同的序列数据，如果没有被检查出来，
则这些记录或多或少地紧密相关。 当然，这些记录如果的确非常相近，可以认定它们是相同

序列，但一些显著的差异可能是由于基因组多样性的结果，导致看似序列不同实则相同。
冗余数据至少可能导致以下 ３ 个潜在的错误：一是如果一组 ＤＮＡ 或氨基酸序列包含了

大量非常相关序列族，则相应的统计分析将偏向这些族，在分析结果中，这些族的特性被夸
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图 １－２．４　 ＧＢＦＦ 格式

大；二是序列间不同部分的显著相关，可能是在数据样本抽样时是有偏的和不正确的；最后

是如果这些数据是被用于预测，则这些序列将使预测方法发生偏离。
基于以上原因，必须避免在数据库中存在太过于相似的序列。 很多数据库通过全局序

列联配以及人工复查等方式，使数据库为非冗余（ｎｏｎ－ｒｅｄｕｎｄａｎｔ， ｎｒ）。 例如，应用比较广泛

且数据比较齐全的 ＮＣＢＩ 的 ＮＲ 数据库，包括 ＧｅｎＢａｎｋ 的 ＣＤＳ 翻译序列、ＲｅｆＳｅｑ、ＰＤＢ 等等内

容（详见表 １－２．３）。 这些数据库去除了其中多数冗余序列，但要真正做到百分之百无冗余

是困难的，而且一点点的冗余度对于我们大多数使用者的查询来说并不会带来太多影响，尤
其在数据库相对庞大时。

表 １－２．３　 ＧｅｎＢａｎｋ ＮＲ 数据库数据来源情况

非冗余数据库（ＮＲ） 非冗余的 ＧｅｎＢａｎｋ ＣＤＳ 翻译序列＋ＲｅｆＳｅｑ＋ＰＤＢ＋ＳｗｉｓｓＰｒｏｔ＋ＰＩＲ＋ＰＲＦ， 同时包括
ＰＡＴ， ＴＳＡ 和 ｅｎｖ＿ｎｒ 等来源序列

参考序列（ＲｅｆＳｅｑ） 序列来自 ＮＣＢＩ 参考序列库

ＳＷＩＳＳ－ＰＲＯＴ 蛋白序列来自 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ ／ ＳＷＩＳＳ－ＰＲＯＴ 最新版本的蛋白数据库

ＰＡＴ 蛋白序列来自 ＮＣＢＩ 的专利蛋白数据库

ＰＤＢ 蛋白序列来自 ＰＤＢ 三维结构记录

ｅｎｖ＿ｎｒ 蛋白序列翻译自环境基因组核苷酸序列中的 ＣＤＳ 注释

ｔｓａ＿ｎｒ 蛋白序列翻译自转录组拼接序列中的 ＣＤＳ 注释

ＰＩＲ 蛋白序列来自已经注释蛋白序列数据库

ＰＲＦ 蛋白序列来自 ＰＲＦ（Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ）最新版本数据库
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对于生命科学研究而言，初始序列是待挖掘的金矿，所以序列的质量关系到生命科学研

究者是否能够挖到金矿。 而初始序列数据的偏差或错误（ａｒｔｉｆａｃｔｓ）主要来自实验过程，这与

其它科学数据的情况相同。 这些错误主要来自以下几个方面：
①载体序列污染：在测序列等实验过程中，载体序列可能造成污染，致使序列记录数据

中包含了载体序列。
②异源（ｈｅｔｅｒｏｌｏｇｏｕｓ）序列污染：有研究表明一些人类转录组测序结果在实验过程中被

酵母和细菌序列污染。
③序列的重排和缺失。
④重复序列污染：ｃＤＮＡ 克隆方法有时会受到逆转录因子（如 Ａｌｕｓ）的影响。
⑤测序误差和自然多态性：测序过程存在一定的误差概率。
去除载体污染是获得准确干净序列最关键的一步。 有一些去除污染的专门软件和工

具，如 ＮＣＢＩ 的 ＶｅｃＳｃｒｅｅｎ 网站便提供了去除载体污染的在线服务（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．
ｇｏｖ ／ ｔｏｏｌｓ ／ ｖｅｃｓｃｒｅｅｎ ／ ）。 ＶｅｃＳｃｒｅｅｎ 能够快速地发现核苷酸序列中可能的载体片段，这能够帮

助科研工作者在分析前或者上传序列前快速鉴定和移除载体污染片段。 ＶｅｃＳｃｒｅｅｎ 基于

ＵｎｉＶｅｃ（非冗余载体数据库），ＵｎｉＶｅｃ 数据库也随着 ＮＣＢＩ 的扩充而不断更新，紧跟科研工作

者的需求。
２． 向数据库递交序列数据及其说明

本节将简单介绍如何向相关数据库发送自己的序列数据，如何准确、全面地表述生物信

息学研究的“材料与方法”。
许多学术期刊在发表含有序列数据的论文时，均要求作者先将该序列发送并存储到相

应数据库中。 这些数据库的主页上均有详细的发送说明，按照要求操作即可。 数据库往往

特别要求发送者要注意去除载体污染，例如 ＮＣＢＩ 提供了 ＶｅｃＳｃｒｅｅｎ 的相关服务（网址见上

节）。 序列的发送可以通过网上进行。 发送序列前都需要在上传网站进行注册。 ＧｅｎＢａｎｋ
有多种可以选择的发送系统，如 ＢａｎｋＩｔ、Ｓｅｑｕｉｎ、ｔｂｌ２ａｓｎ、Ｓｕｂｍｉｓｓｉｏｎ Ｐｏｒｔａｌ、Ｂａｒｃｏｄｅ Ｓｕｂｍｉｓｓｉｏｎ
Ｔｏｏｌ 等。 其中 ＢａｎｋＩｔ、Ｓｕｂｍｉｓｓｉｏｎ Ｐｏｒｔａｌ 和 Ｂａｒｃｏｄｅ Ｓｕｂｍｉｓｓｉｏｎ Ｔｏｏｌ 是自动向 ＮＣＢＩ 发送序列

的，而 Ｓｅｑｕｉｎ 和 ｔｂｌ２ａｓｎｂ 必须向 ｇｂｓｕｂ＠ ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ． ｇｏｖ 发送邮件进行说明，如果序列文件

过大超过邮件可上传界限，应该直接上传至 Ｓｅｑｕｉｎ ＭａｃｒｏＳｅｎｄ。 Ｓｅｑｕｉｎ（ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｎｃｂｉ．
ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ ／ Ｓｅｑｕｉｎ ／ ｉｎｄｅｘ．ｈｔｍｌ）工具适用于多平台（ Ｍａｃ ／ ｐｃ ／ ｕｎｉｘ），由 ＮＣＢＩ 独立开发，适用

于 ＥＮＡ、ＧｅｎＢａｎｋ 和 ＤＤＢＪ 数据库的发送服务。 具体发送格式和要求可到这些网站上查获。
一旦数据被接收，一个记录号（对应于发送的数据）将产生并发送给发送者，该记录号即本数

据在数据库中的索引号，可用于论文发表（论文中需注明记录号）与查询。 其中 ＥＮＡ 的序列

优先上传系统为 ＷＥＢＩＮ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｂｉ．ａｃ．ｕｋ ／ ｅｎａ ／ ｓｕｂｍｉｔ），它除了可进行一般大小的序列

数据发送外，还可进行大批量的数据发送（Ｂｕｌｋ ｓｕｂｍｉｓｓｉｏｎ）。
试验结果的可重复性是科学研究的一个重要特征。 为了保证生物信息学研究结果的可

重复性，准确、全面的“材料与方法”说明比其它学科显得更为重要和严格。 一份清楚、准确

的“材料与方法”说明应包括：
①数据库的名称：ＳＷＩＳＳＰＲＯＴ、ＰＩＲ、ＧｅｎＢａｎｋ、ＥＮＡ、ｄｂＥＳＴ 等等，不应是以类别（蛋白、

核酸、序列等）说明。
②数据库的版本（Ｖｅｒｓｉｏｎ）：数据库的更新速度远快于期刊的发行速度，所以严格注明所
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用数据库的版本；如果你的检索是实时的，则注明最后检索的日期等。
３． 数据库检索与序列搜索

许多系统可以为使用者提供简便的序列库信息查寻服务，其中最著名和操作性最强的 ２
个系统是 Ｅｎｔｒｅｚ（由 ＮＣＢＩ 创建）和 ＳＲＳ（ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｔｒｉｅｖａｌ ｓｙｓｔｅｍ，由 ＥＭＢＬ ＴｈｅｏｒｅＥｔｚｏｌｄ 建

立）。 下面即以 Ｅｎｔｒｅｚ 为例讲解如何在数据库中进行检索和序列搜索。
Ｅｎｔｒｅｚ 是一个基于 Ｗｅｂ 界面的综合生物信息数据库检索系统。 用户不仅可以方便地检

索 ＧｅｎＢａｎｋ 的核酸数据，还可以检索来自其它数据库的蛋白质序列数据、基因组图谱数据、
分子模型数据库（ ＭＭＤＢ） 的蛋白质三维结构数据、种群序列数据集以及由 ＰｕｂＭｅｄ 获得

Ｍｅｄｌｉｎｅ 文献数据。
在 ＮＣＢＩ 主页默认 Ａｌｌ Ｄａｔａｂａｓｅｓ 时点击搜索框右边的 Ｓｅａｒｃｈ 进入。 如图 １－２．５ 所示，在

搜索栏输入你要查找的关键词，点击“ＧＯ”即可开始搜索。 如果输入多个关键词，它们之间

默认的是“与”（ＡＮＤ）的关系。 搜索的关键词可以是一个单词、短语、句子、数据库的识别

号、基因名字等等，但必须明确，不能是“ｇｅｎｅ”、“ｐｒｏｔｅｉｎ”等没有明确指向的词语。

图 １－２．５　 ＮＣＢＩ 数据库 Ｅｎｔｒｅｚ 搜索首页

输入关键词，点击“Ｓｅａｒｃｈ”之后，每个数据库图标前方出现了数字，代表在相对应数据

库里搜索到的条目数。 点击进入对应的数据库，可以查看搜索到的条目。 如果数据库前面

显示“０”，说明在对应的数据库里没有搜索到任何结果。 也可以在 ＮＣＢＩ 任一页面上的搜索

栏里输入关键字，点击搜索框前面的下拉菜单，选择数据库，点击“Ｓｅａｒｃｈ”即可（图１－２．６）。
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图 １－２．６　 ＮＣＢＩ 数据库选项下拉界面

　 　 但是这种简单搜索会产生大量的结果，其中很多信息不是我们所需要的。 为此，ＮＣＢＩ
提供了“Ｌｉｍｉｔｓ”、“Ａｄｖａｎｃｅｄ Ｓｅａｒｃｈ”等辅助功能，只有充分理解并熟练运用这些工具进行检

索，才能充分发挥 Ｅｎｔｒｅｚ 的强大功能，实现精确高效的检索。 限制性（ Ｌｉｍｉｔｓ）搜索和高级

（Ａｄｖａｎｃｅｄ）搜索结构可以根据该数据库结构，将输入的关键词的查询范围限制在某个范围

内，如领域、物种、分子类型等等。 不同的数据库，其限定内容略有不同（图 １－２．７）。

图 １－２．７　 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库搜索结果界面
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第二节　 核苷酸及其相关数据库

一、 ＤＮＡ ／ ＲＮＡ序列数据库

ＤＮＡ ／ ＲＮＡ 序列构成了初级数据库的主体部分。 目前国际上有三个主要核苷酸序列公

共数据库（表 １－２．４）：位于英国剑桥的欧洲分子生物学实验室（ＥＭＢＬ）下的欧洲核苷酸档案

库（Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ Ａｒｃｈｉｖｅ， ＥＮＡ）；位于美国国家卫生研究院（ＮＩＨ）的美国国家生物技

术信息中心 （ ＮＣＢＩ） 下的 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库；日本 ＤＮＡ 数据库 （ ＤＮＡ Ｄａｔａｂａｎｋ ｏｆ Ｊａｐａｎ，
ＤＤＢＪ）。 这三个大型数据库于 １９８８ 年达成协议，组成合作联合体。 它们每天交换信息，并
对数据库序列记录的统一标准达成一致。 每个机构负责收集来自不同地理分布的数据

（ＥＮＡ 负责欧洲，ＮＣＢＩ 负责美洲，ＤＤＢＪ 负责亚洲等）。 然后来自各地的所有信息汇总在一

起，三个数据库共享并向世界开放，故这三个数据库又被称为国际公共序列数据库（ ｐｕｂｌｉｃ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄａｔａｂａｓｅ）。 所以从理论上说，这三个数据库所拥有的序列数据是完全相同的，但是

由于同步时间的关系，这些数据库之间的记录可能有一定差异。
表 １－２．４　 国际公共核苷酸序列数据库网址

数据库（Ｄａｔａｂａｓｅ） 网址（Ａｄｄｒｅｓｓ）

ＧｅｎＢａｎｋ
ＥＮＡ
ＤＤＢＪ

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ ／ Ｇｅｎｂａｎｋ
ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｂｉ．ａｃ．ｕｋ ／ ｅｎａ
ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｄｄｂｊ．ｎｉｇ．ａｃ．ｊｐ

核苷酸序列数据库的增长呈爆炸式。 ＥＮＡ 核酸数据近 ３５ 年的增长情况表（表 １－２．５）
充分说明了这一点。 ２０１５ 年 １２ 月 ＥＮＡ（Ｒｅｌｅａｓｅ １２６）的 ＤＮＡ 碱基对数已接近 １５，０００ 亿，序
列数超过 ６ 亿条，均为 ２００５ 年的 １０ 倍以上，而 １９９５ 年的数据仅是其一个零头了。 可见近

２０ 年的生物分子大数据增长非常迅速。 从历史看，每 ２２ 个月，数据库的数据规模翻一翻

（图 １－２．８ａ），其中以全基因组鸟枪法测序所占比重最大，超过一半（图 １－２．８ｂ）。 数据库的

膨胀对于我们进行数据库搜索非常有好处。 也许这个月还找不到一个匹配序列，但可能在

下一次更新的数据中寻获。 所以，当描述生物信息学分析时，务必要注明当时所使用序列数

据库的数据状况及时间。
表 １－２．５　 ＥＮＡ 数据库序列数据库每十年增长情况

数据库报告
（Ｒｅｌｅａｓｅ）

释放日期
（Ｍｏｎｔｈ）

记录数
（Ｅｎｔｒｉｅｓ）

核苷酸数
（Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓ）

１
７
４３
８５
１２６

０６ ／ １９８２
１２ ／ １９８５
０６ ／ １９９５
１２ ／ ２００５
１２ ／ ２０１５

５６８
５ ７８９

４２０ １１１
６４ ７３９ ８８３

６６８ ３４７ ４７１

５８５ ４３３
５ ６２２ ６３８

３１５ ８４０ ０５３
１１６ １０６ ６７７ ７２６

１ ４９６ ５２０ １５７ ０４８
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图 １－２．８　 ＥＮＡ 已经注释或用于拼接序列总量翻番时间趋势（ａ）和数据类别分布情况（ｂ）

为了有效地管理如此庞大的数据，数据库数据分别以物种（ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｄｉｖｉｓｉｏｎ）和数据类

别（ｄａｔａ ｃｌａｓｓ）进行分类，每个记录都被严格地归入某一类中。 每一类用了 ３ 个字母代码表

示（表 １－２．６，表 １－２．７）。 这些分类并非一成不变，随着时间的推移可能进行一定的修正，如
新加入的高通量测序数据（ＨＴＧ）等。 ＥＮＡ 和 ＧｅｎＢａｎｋ 等数据库的使用手册均可在相应的

网址（表 １－２．４）上找到，这些手册提供了详尽的数据库组成、分类等细节。
表 １－２．６　 ＥＮＡ 数据库 ２０１５ 年 １２ 月以物种划分数据情况（Ｒｅｌｅａｓｅ１２６）

类别（Ｄｉｖｉｓｉｏｎ） 代码（Ｃｏｄｅ） 记录数（Ｅｎｔｒｙ） 核苷酸数（Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ）

环境样品 Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａ Ｓａｍｐｌｅｓ ＥＮＶ １１３ １２４ １７５ １０６ ００４ ４７７ ０７７

真菌 Ｆｕｎｇｉ ＦＵＮ １７ ５５４ ４１４ ４１ ６９３ ５６８ ６８２

人 Ｈｕｍａｎ ＨＵＭ ３０ ７０１ １３９ ９１ ７５５ ２６５ ９７２

无脊椎动物 Ｉｎｖｅｒｔｅｂｒａｔｅｓ ＩＮＶ １２２ ７１５ ０９６ １９３ ２２０ ４０７ ４５７

其他哺乳动物 Ｏｔｈｅｒ Ｍａｍｍａｌｓ ＭＡＭ ６１ ６０２ ６１３ ３０６ ９７７ ８８３ ０５３

小鼠 Ｍｕｓｍｕｓｃｕｌｕｓ ＭＵＳ １３ ３３４ １２０ ２３ ２３１ ５７５ ６９１

噬菌体 Ｂａｃｔｅｒｉｏｐｈａｇｅ ＰＨＧ １２ ２５７ ２２７ １０３ １９７

植物 Ｐｌａｎｔｓ ＰＬＮ １９６ ４５１ ３８４ ２５７ ９６９ ９８１ ９９０

原核生物 Ｐｒｏｋａｒｙｏｔｅｓ ＰＲＯ １０ ９１２ ５６５ ２１２ １０２ ９７４ ７６７

啮齿类动物 Ｒｏｄｅｎｔｓ ＲＯＤ １０ ８６０ ３０５ ６０ ６２１ ５３５ ８５７

合成的 Ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ＳＹＮ ６ ０８８ ２６０ １ ７３３ ６８８ ５６６

未分类的 Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＵＮＣ １０ ８７５ ７２７ ６ ０８４ １１９ ３１１

病毒 Ｖｉｒｕｓｅｓ ＶＲＬ ２ ０２１ ７７０ ２ ７３３ ９０２ ８９１

其他脊椎动物 Ｏｔｈｅｒ Ｖｅｒｔｅｂｒａｔｅｓ ＶＲＴ ７１ ８０８ ２１３ １９１ ３０４ ６５０ ５４８

总和 Ｔｏｔａｌ ６６８ ３４７ ４７１ １ ４９６ ５２０ １５７ ０４８

生物信息学·第一篇　 生物信息学基础
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表 １－２．７　 ＥＮＡ 数据库 ２０１５ 年 １２ 月以数据种类划分数据情况（Ｒｅｌｅａｓｅ１２６）

数据种类（Ｄａｔａ ｃｌａｓｓ） 代码（Ｃｏｄｅ） 记录数（Ｅｎｔｒｙ） 核苷酸数（Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ）

构建的序列
Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ （ ｃｏｎｔｉｇ
ｕｐｎａｒｄｓ） ＣＯＮ ３７ ５２２ ０８０ ９０２ ３７６ ６９３ ０１１

表达序列标签 Ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ｔａｇ ＥＳＴ ７６ ２６３ ４４１ ４２ ５６６ １３１ ３８０

基因组调查测序 Ｇｅｎｏｍｅ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ｓｕｒｖｅｙ ＧＳＳ ３９ ６８３ ７３５ ２５ ６０７ ３３３ ４３３

交通量 ｃＤＮＡ 测序
Ｈｉｇｈ Ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｃＤＮＡ
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ＨＴＣ ５４０ ４０３ ６３０ ３９７ ５６１

交通量基因组测定
Ｈｉｇｈ Ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ Ｇｅｎｏｍｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ＨＴＧ １６９ ９１８ ２６ ９８７ ５５８ ５８７

专利 Ｐａｔｅｎｔｓ ＰＡＴ ３１ ９１１ ６７５ １５ ７９７ ９８３ ８５９

标准注释拼接序列
Ａｎｎｏｔａｔｅｄ Ａｓｓｅｍｂｌｅｄ
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ＳＴＤ ２４ ６６５ ５１３ ７９ １４５ ９１４ ６３２

序列标签位点 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ｔａｇｇｅｄ Ｓｉｔｅ ＳＴＳ １ ３４６ ９８９ ６４０ ８４２ ０６５

转录组拼接
Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ Ｓｈｏｔｇｕｎ
Ａｓｓｅｍｂｌｙ ＴＳＡ １０４ ３５３ ２２７ ８５ ５４３ ０３６ ３２７

全基因组鸟枪法 Ｗｈｏｌｅ Ｇｅｎｏｍｅ Ｓｈｏｔｇｕｎ ＷＧＳ ３５１ ８９０ ４９０ １ ２１９ ６００ ９５９ ２０４

合计 Ｔｏｔａｌ ６６８ ３４７ ４７１ １ ４９６ ５２０ １５７ ０４８

二、 基因组数据库

除了核苷酸序列数据库，另外一个主要的初级数据源来自各种基因组测序计划。 基因

组数据库的主要内容为收集基因组序列、注释结果并且展示这些序列。 目前许多基因组已

经测序完成，这些基因组的大部分信息在 ＥＮＡ、ＧｅｎＢａｎｋ 等数据库中均可找到。 表 １－２．８ 是

部分已经测序的生物基因组列表网址。
表 １－２．８　 已测序生物基因组列表网址

生物分类（Ｄｉｖｉｓｉｏｎ） 网址（Ａｄｄｒｅｓｓ）

动物 ｈｔｔｐ： ／ ／ ｅｎ．ｗｉｋｉｐｅｄｉａ．ｏｒｇ ／ ｗｉｋｉ ／ Ｌｉｓｔ＿ｏｆ＿ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ＿ａｎｉｍａｌ＿ｇｅｎｏｍｅ

植物 ｈｔｔｐ： ／ ／ ｅｎ．ｗｉｋｉｐｅｄｉａ．ｏｒｇ ／ ｗｉｋｉ ／ Ｌｉｓｔ＿ｏｆ＿ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ＿ｐｌａｎｔ＿ｇｅｎｏｍｅｓ

细菌 ｈｔｔｐ： ／ ／ ｅｎ．ｗｉｋｉｐｅｄｉａ．ｏｒｇ ／ ｗｉｋｉ ／ Ｌｉｓｔ＿ｏｆ＿ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ＿ｂａｃｔｅｒｉａｌ＿ｇｅｎｏｍｅｓ

真菌 ｈｔｔｐ： ／ ／ ｅｎ．ｗｉｋｉｐｅｄｉａ．ｏｒｇ ／ ｗｉｋｉ ／ Ｌｉｓｔ＿ｏｆ＿ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ＿ｆｕｎｇｉ＿ｇｅｎｏｍｅｓ

原生生物 ｈｔｔｐ： ／ ／ ｅｎ．ｗｉｋｉｐｅｄｉａ．ｏｒｇ ／ ｗｉｋｉ ／ Ｌｉｓｔ＿ｏｆ＿ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ＿ｐｒｏｔｉｓｔ＿ｇｅｎｏｍｅｓ

古生生物 ｈｔｔｐ： ／ ／ ｅｎ．ｗｉｋｉｐｅｄｉａ．ｏｒｇ ／ ｗｉｋｉ ／ Ｌｉｓｔ＿ｏｆ＿ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ＿ａｒｃｈａｅａｌ＿ｇｅｎｏｍｅｓ

人类最早（１９７７）获得基因组全序列的物种是噬菌体（５３Ｋｂ）。 １９８７ 年自动测序仪问世，
第一个病毒基因组序列（１９９０）在自动测序仪上完成。 １９９５ 年一个细菌基因组被完全测序，
紧接着是酵母（１９９６）、多细胞线虫（１９９８）和果蝇（１９９９）基因组。 ２００１ 年，人类基因组计划

（Ｈｕｍａｎ Ｇｅｎｏｍｅ Ｐｒｏｊｅｃｔ，ＨＧＰ）宣告完成。 这项由美国、英国、法国、德国、日本和中国六个国

家共同参与，历经十年、耗资数十亿美元的人类基因组计划，成为了人类基因研究史上一个

第 １－２ 章　 分子数据库
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重要的里程碑。 基于大规模平行测序（ｍａｓｓｉｖｅｌｙ ｐａｒａｌｌｅｌ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ）的第二代测序技术的出

现，从此测序速度实现大飞跃，二代测序帮助人们以更低廉的价格，更全面、更深入的分析基

因组。 近些年，第三代单分子测序技术的出现，其更长的读长倍受青睐。
有一些基因组数据库（表 １－２．９）值得关注。 如一些模式生物基因组数据库，如 ＲＧＤ、

ＥｃｏＣｙｃ、Ｔａｉｒ 等，不仅仅只有基因组数据，同样也有其它许多重要的信息，对于对应模式生物

的相关研究来说有非常巨大的参考价值。
表 １－２．９　 部分基因组数据库网址

数据库 网址 备注

Ｅｎｓｅｍｂｌ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｎｓｅｍｂｌ．ｏｒｇ ／ ｉｎｄｅｘ．ｈｔｍｌ 人类，鼠，脊椎动物和真核生物基因组
自动注释数据库

Ｅｎｓｅｍｂｌ Ｇｅｎｏｍｅｓ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｅｎｓｅｍｂｌｇｅｎｏｍｅｓ．ｏｒｇ ／ 细菌，原生生物，真菌，植物以及无脊
椎动物后生动物基因组数据库

ＮＣＢＩ ｇｅｎｏｍｅ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ ／ ｇｅｎｏｍｅ ＮＣＢＩ 整合基因组各类信息包括序列，
图谱，染色体，拼装，注释等信息

ＵＣＳＣ Ｇｅｎｏｍｅ
Ｂｒｏｗｓｅｒ

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｇｅｎｏｍｅ．ｕｃｓｃ．ｅｄｕ ／ ｉｎｄｅｘ．ｈｔｍｌ 脊椎动物模式生物拼装注释以及基因
组可视化分析数据库

ＣＡＭＥＲＡ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｃａｍｅｒａ．ｃａｌｉｔ２．ｎｅｔ ／ ｉｎｄｅｘ．ｐｈｐ ／ 微生物基因组和宏基因组资源

Ｔｈｅ １０００ Ｇｅｎｏｍｅｓ
Ｐｒｏｊｅｃｔ

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．１０００ｇｅｎｏｍｅｓ．ｏｒｇ ／ 来自不同族群的超过 １ ０００ 个匿名参
与者基因组数据库

Ｐｅｒｓｏｎａｌ Ｇｅｎｏｍｅ
Ｐｒｏｊｅｃｔ

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｐｅｒｓｏｎａｌｇｅｎｏｍｅｓ．ｏｒｇ ／ 人类个体基因组分享数据库

ＧＤＢ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｇｄｂ．ｏｒｇ 人类基因组原始数据库

ＲＧＤ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｒｇｄ．ｍｃｗ．ｅｄｕ ／ 鼠表型及基因组数据库

ＥｃｏＣｙｃ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｅｃｏｃｙｃ．ｏｒｇ ／ 大肠杆菌基因组及转录调控数据库

Ｆｌｙｂａｓｅ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｆｌｙｂａｓｅ．ｏｒｇ ／ 果蝇基因及基因组数据库

ＺＦＩＮ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｚｆｉｎ．ｏｒｇ ／ 斑马鱼信息网络数据库

ＴＡＩＲ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ．ｏｒｇ ／ 拟南芥信息资源数据库

ｍａｉｚｅｇｄｂ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｍａｉｚｅｇｄｂ．ｏｒｇ ／ 玉米基因组数据库

ＢＲＡＤ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｂｒａｓｓｉｃａｄｂ．ｏｒｇ ／ ｂｒａｄ ／ 芸苔属基因组数据库

ｐｌａｎｔＧＤＢ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｐｌａｎｔｇｄｂ．ｏｒｇ ／ 部分植物基因组数据库

在表 １－２．９ 中的基因组数据库中，Ｅｎｓｅｍｂｌ Ｇｅｎｏｍｅｓ 是较为常用的数据库之一。 下面以

Ｅｎｓｅｍｂｌ Ｇｅｎｏｍｅｓ 中的粳稻（Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ ｓｓｐ． ｊａｐｏｎｉｃａ）基因组为例，讲解一般基因组数据库

的格式。 在图 １－２．９ 中我们可以看到基因组的基本信息界面，其中包括物种信息、基因组版

本以及基因组可视化工具 ＧＢｒｏｗｓｅ 链接；下载界面包括基因组序列以及注释等相关信息的

下载链接。 基本信息界面和下载界面是一般基因组数据库都具备的，同时基因组数据库还

会提供 ＢＬＡＳＴ 以及相关在线分析服务。 除此之外，Ｅｎｓｅｍｂｌ Ｇｅｎｏｍｅｓ 还提供了进行比较基

因组学和查询基因组变异的相关服务。

生物信息学·第一篇　 生物信息学基础
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图 １－２．９　 Ｅｎｓｅｍｂｌ Ｇｅｎｏｍｅｓ 粳稻基因组数据库主页界面

三、 非编码 ＲＮＡ数据库

非编码 ＲＮＡ（ｎｏｎ－ｃｏｄｉｎｇ ＲＮＡ），包括 ｒＲＮＡ、ｔＲＮＡ、ｓｎＲＮＡ、ｓｎｏＲＮＡ 和 ｍｉｃｒｏＲＮＡ 等它们

的共同特点是都能转录但是不翻译成蛋白，在 ＲＮＡ 水平上就能行使各自的生物学功能。 非

编码 ＲＮＡ 从长度上来划分可以分为 ３ 类：小于 ５０ｎｔ，包括 ｍｉＲＮＡ、ｓｉＲＮＡ、ｐｉＲＮＡ；５０ｎｔ 到

５００ｎｔ，包括 ｒＲＮＡ、ｔＲＮＡ、ｓｎＲＮＡ、ｓｎｏＲＮＡ、ＳＬＲＮＡ、ＳＲＰＲＮＡ 等；大于 ５００ｎｔ，包括 ｍｉＲＮＡ－ｌｉｋｅ
的长非编码 ＲＮＡ，以及不带 ｐｏｌｙＡ 尾巴的长非编码 ＲＮＡ 等。 数据库 ＤＡＳＨＲ（一个人类非编

码小 ＲＮＡ 数据库）将非编码 ＲＮＡ 分为长非编码（ｌｎｃＲＮＡ）和非编码小 ＲＮＡ（ｓｎｃＲＮＡ）两类。
下面将对非编码小 ＲＮＡ、长非编码 ＲＮＡ 以及 ＲＮＡ 家族等其他 ＲＮＡ 数据库进行概述。

１． 非编码小 ＲＮＡ 数据库

ｍｉＲＢａｓｅ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｍｉｒｂａｓｅ．ｏｒｇ ／ ）是一个收录已发表 ｍｉｃｒｏＲＮＡ 序列及相关注释的数

据库。 ２０１４ 年 ６ 月发布版本 ２１，共有 ２８ ６４５ 个条目。 数据库中的每个条目均包含 ｍｉＲＮＡ
的前体序列和成熟序列以及它们的位置，条目均能够通过名字、关键词、文献和注释进行

搜索。
ｐｉＲＮＡｂａｎｋ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｐｉｒｎａｂａｎｋ．ｉｂａｂ．ａｃ． ｉｎ ／ ）是一个 ｐｉＲＮＡ 数据库，其中收集的物种只包

括人、老鼠以及果蝇。 该数据库在基因组上汇总展示了所有可能的 ｐｉＲＮＡ 簇以及 ｐｉＲＮＡ 在

基因组上相关的元件如基因和重复片段等。
ＧｔＲＮＡｄｂ（Ｇｅｎｏｍｉｃ ｔＲＮＡ Ｄａｔａｂａｓｅ，ｈｔｔｐ： ／ ／ ｇｔｒｎａｄｂ．ｕｃｓｃ． ｅｄｕ ／ ）是一个转运 ＲＮＡ（ ｔＲＮＡ）

数据库，数据均通过软件 ｔＲＮＡｓｃａｎ－ＳＥ 在完整基因组或接近完整基因组 ｔＲＮＡ 基因预测自

动获得。 该数据库收录物种包括真核生物、古生菌和细菌。
ＳＩＬＶＡ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ａｒｂ－ｓｉｌｖａ．ｄｅ ／ ）是一个核糖体 ＲＮＡ（ｒＲＮＡ）数据库，同样收录真核生

物、细菌和古生菌。 ＲＤＰ 同样也是核糖体 ＲＮＡ 数据库，但只提供微生物（１６Ｓ 细菌和古生菌

ｒＲＮＡ 序列以及 ２８Ｓ 真菌 ｒＲＮＡ 序列）。

第 １－２ 章　 分子数据库
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２． 长非编码 ＲＮＡ 数据库

　 　 图 １－２．１０　 ＬｎｃＲＮＡＷｉｋｉ 数据库收集的人
类长非编码 ＲＮＡ数据（ＬｎｃＲＮＡＷｉｋｉ２０１４）

ｌｎｃＲＮＡｄｂ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｌｎｃｒｎａｄｂ． ｏｒｇ ／ ） 是一

个长非编码 ＲＮＡ 数据库，为真核生物已注释功能

的长非编码 ＲＮＡ。 ２０１５ 年 １１ 月更新到版本 ２．０，
数据库中的条目均手工取自参考文献。 在该数

据库可以通过检索 ｌｎｃＲＮＡ 的名字或者进行序列

ＢＬＡＳＴ 搜索，有必要的情况下可以在检索中设置

物种。
ＬｎｃＲＮＡＷｉｋｉ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｌｎｃｒｎａ． ｂｉｇ． ａｃ． ｃｎ ／ ｉｎｄｅｘ．

ｐｈｐ ／ Ｍａｉｎ＿Ｐａｇｅ）数据库为人类长非编码 ＲＮＡ 数

据库。 截至 ２０１４ 年 ７ 月数据库共收录了 １０５ ２５７
个人类长非编码 ＲＮＡ，来源于 ＧＥＮＣＯＤＥ（包含

２３ ８９８ 个人类 ｌｎｃＲＮＡ 转录本）、 ＮＯＮＣＯＤＥ（包

含 ９５ １３５ 个人类 ｌｎｃＲＮＡ 转录本） 和 ＬＮＣｉｐｅｄｉａ
（包含 ３２ １８１ 个人类 ｌｎｃＲＮＡ 转录本）这三大数据

库，经过错误和冗余去除后，得到 １０５ ２５７ 个人类 ｌｎｃＲＮＡ。
３． ＲＮＡ 家族等其他 ＲＮＡ 数据库

Ｒｆａｍ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｒｆａｍ．ｘｆａｍ．ｏｒｇ ／ ）是一个包含非编码 ＲＮＡ（ｎｃＲＮＡ）家族以及其他一些 ＲＮＡ
元素家族的数据库，该数据库目前由 ＥＭＢＬ－ＥＢＩ 维护。 Ｒｆａｍ 数据库类似于著名的 Ｐｆａｍ 数

据库（Ｐｆａｍ 数据库旨在注释蛋白家族），是为了 ＲＮＡ 家族注释。 但是与蛋白质结构上所不

同的是，同一家族的 ＲＮＡ 通常是相似的二级结构而不是相似的初级序列。 ＲＮＡ 家族在

Ｒｆａｍ 进行搜索的方式与 Ｐｆａｍ 有所不同，主要方式以联配、搜索识别二级结构的一致性以及

协方差模型对 ｎｃＲＮＡ 家族进行匹配搜索。 目前 Ｒｆａｍ 的版本为 １２．１，发布于 ２０１６ 年 ４ 月，共
有 ２ ４７４ 个 ＲＮＡ 家族。

图 １－２．１１　 ＲＮＡ 家族数据库 Ｒｆａｍ 主页界面
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第三节　 蛋白质及其相关数据库

１． 蛋白质序列数据库

ＳＷＩＳＳ－ＰＲＯＴ 和 ＰＩＲ 是国际上两个主要的蛋白质序列数据库，目前这两个数据库在

ＥＭＢＬ 和 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库上均建立了镜像（ｍｉｒｒｏｒ）站点。 Ｓｗｉｓｓ－Ｐｒｏｔ 数据库包括了从 ＥＭＢＬ
翻译而来的蛋白质序列，这些序列经过人工检验和注释。 该数据库主要由日内瓦大学医学

生物化学系和欧洲生物信息学研究所（ＥＢＩ）合作维护。 Ｓｗｉｓｓ－Ｐｒｏｔ 的序列数量呈直线增长。
Ｓｗｉｓｓ－Ｐｒｏｔ 的数据存在一个滞后问题，即把 ＥＭＢＬ 的 ＤＮＡ 序列准确地翻译成蛋白质序列并

进行注释需要时间，一大批含有开放阅读框（ＯＲＦ）的 ＤＮＡ 序列尚未列入 ＳＷＩＳＳ－ＰＲＯＴ。 为

了解决这一问题，ＴｒＥＭＢＬ（Ｔｒａｎｓｌａｔｅｄ ＥＭＢＬ）被建立了起来。 ＴｒＥＭＢＬ 也是一个蛋白质数据

库，它包括了所有 ＥＭＢＬ 库中的蛋白质编码区序列，提供了一个非常全面的蛋白质序列数据

源，但这势必导致其注释质量的下降。 目前，Ｓｗｉｓｓ－Ｐｒｏｔ 和 ＴｒＥＭＢＬ 已经合并为 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 数

据库（Ｕｎｉｖｅｒｓａｌ Ｐｒｏｔｅｉｎ ｋｎｏｗｌｅｄｇｅｂａｓｅ），２０１６ 年 １０ 月释放的版本包括手工注释经审核的

Ｓｗｉｓｓ－Ｐｒｏｔ 条目 ５５２ ８８４ 条，自动注释未经审核的 ＴｒＥＭＢＬ 条目 ７０ ６５６ １５７ 条。 ＰＩＲ 数据库

的数据由美国国家生物技术信息中心（ＮＣＢＩ）翻译自 ＧｅｎＢａｎｋ 的 ＤＮＡ 序列。 ＰＩＲ 根据序列

注释程度（质量）分为 ４ 个等级（表 １－２．１０）。
表 １－２．１０　 ＰＩＲ 数据库的分类情况（Ｒｅｌｅａｓｅ ８０）

分类名称（Ｎａｍｅ） 说明（Ｃｏｍｍｅｎｔ） 记录数（Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｅｎｔｒｉｅｓ）

ＰＩＲ１ 分类并注释（Ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ａｎｄ ａｎｎｏｔａｔｅｄ） ２０ ６８５

ＰＩＲ２ 注释（Ａｎｎｏｔａｔｅｄ） ２６２ ３００

ＰＩＲ３ 未核实（Ｕｎｖｅｒｉｆｉｅｄ） ２４

ＰＩＲ４ 未翻译（Ｕｎｅｎｃｏｄｅｄ ｏｒ ｕｎｔｒａｎｓｌａｔｅｄ） ４０７

表 １－２．１１ 列出了以上主要蛋白质序列数据库的网址，有关详情可到这些网站上获得。
表 １－２．１１　 主要蛋白质序列数据库网址

数据库（Ｄａｔａｂａｓｅ） 网址（Ａｄｄｒｅｓｓ）

ＵｎｉＰｒｏｔ
ＰＩＲ

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｕｎｉｐｒｏｔ．ｏｒｇ
ｈｔｔｐ： ／ ／ ｐｉｒ．ｇｅｏｒｇｅｔｏｗｎ．ｅｄｕ ／

２． 蛋白质结构数据库

实验获得的三维蛋白质结构均储存在蛋白质结构数据库中。 ＰＤＢ 是国际上主要的蛋白

质结构数据库（图 １－２．１２），虽然它没有蛋白质序列数据库那么庞大，但其增长速度也很快。
该数据库储存有由 Ｘ 射线和核磁共振（ＮＭＲ）确定的结构数据。 ＮＲＬ－３Ｄ 数据库提供了储

存在 ＰＤＢ 库中蛋白质的序列，它可以进行与已知结构蛋白质序列的比较。 对 ＰＤＢ 中每个已

知三维结构的蛋白质序列进行多序列同源性比较（ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ）的结果，被储

存在 ＨＳＳＰ（ｈｏｍｏｌｏｇｙ－ｄｅｒｉｖｅｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎｓ）数据库中。 被列为同源的蛋白质序列很

有可能具有相同的三维结构，ＨＳＳＰ 因此根据同源性给出了 ＳＷＩＳＳ－ＰＲＯＴ 数据库中所有蛋

白质序列最有可能的三维结构。 要想了解对已知结构蛋白质进行等级分类的情况可利用
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ＳＣＯＰ（ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎｓ）数据库，在该库中可以比较某一蛋白质与已知结构

蛋白的结构相似性。 ＣＡＴＨ 是与 ＳＣＯＰ 类似的一个数据库。 上述数据库网址见表 １－２．１２。
表 １－２．１２　 主要蛋白质结构数据库网址

数据库（Ｄａｔａｂａｓｅ） 网址（Ａｄｄｒｅｓｓ）

ＰＤＢ
ＮＲＬ－３Ｄ
ＨＳＳＰ
ＳＣＯＰ
ＣＡＴＨ

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｒｃｓｂ．ｏｒｇ ／ ｐｄｂ
ｈｔｔｐ： ／ ／ ｐｉｒ．ｇｅｏｒｇｅｔｏｗｎ．ｅｄｕ ／ ｐｉｒｗｗｗ ／ ｓｅａｒｃｈ ／ ｔｅｘｔｎｒｌ３ｄ．ｈｔｍｌ
ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｓａｎｄｅｒ．ｅｍｂｌ－ｈｅｉｄｅｌｂｅｒｇ．ｄｅ ／ ｈｓｓｐ
ｈｔｔｐ： ／ ／ ｓｃｏｐ．ｍｒｃ－ｌｍｂ．ｃａｍ．ａｃ．ｕｋ ／ ｓｃｏｐ
ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｂｉｏｃｈｅｍ．ｕｃｌ．ａｃ．ｕｋ ／ ｂｓｍ ／ ｃａｔｈ

图 １－２．１２　 蛋白质结构数据库 ＰＤＢ 主页界面

３． 蛋白质组数据库

蛋白质组（ｐｒｏｔｅｏｍｅ）一词，意指“一个基因组所表达的全套蛋白质”，即包括一个细胞乃

至一种生物所表达的全部蛋白质。 １９９５ 年 Ｍａｒｃ Ｗｉｋｉｎｓ 首次提出蛋白质组的概念。 １９９７
年，Ｐｅｔｅｒ Ｊａｍｅｓ 又在此基础上率先提出蛋白质组学的概念，基因组学和蛋白质组学的概念又

进一步催生了各种各样的组学（ｏｍｉｃｓ）。
蛋白质组鉴定数据库（ ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｄａｔａｂａｓｅ，ＰＲＩＤＥ，ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｅｂｉ． ａｃ． ｕｋ ／

ｐｒｉｄｅ ／ ａｒｃｈｉｖｅ ／ ）是欧洲生物信息研究所建立的主要基于质谱数据的蛋白质组学数据库。
ＰＲＩＤＥ 允许研究者们存储、分享并比较他们的结果。 这个免费使用的数据库目的就在于通

过集合不同来源的蛋白质识别资料，让研究者们能方便地搜索已经公开发表的蛋白质数据。

４． 蛋白质功能域数据库

蛋白质功能域一般是指一条蛋白质序列中一段保守的区域，该区域能够独立行使功能、
进化等。 许多蛋白质序列包含若干结构功能域。 在分子进化上，不同功能域可以作为一个

单元被重组，产生新的蛋白质序列，行使不同的功能，因此，一个功能域可能在许多不同蛋白

质序列中存在。 功能域长度不一，例如可以从 ２５ 到 ５００ 氨基酸不等。 目前蛋白质功能域数

据库国际上主要包括 ＰＲＯＳＩＴＥ、Ｐｆａｍ、ＰｒｏＤｏｍ、ＰＲＩＮＴＳ、ＳＭＡＲＴ 等，它们均属于 ＩｎｔｅｒＰｒｏ 功能
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图 １－２．１３　 蛋白质组数据库 ＰＲＩＤＥ 主页界面

域联盟。 另外还有 ＢＬＯＣＫＳ、ＣＤＤ 等（有关内容详见第 １－４ 章多序列联配有关介绍）。
ＰＲＯＳＩＴＥ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｐｒｏｓｉｔｅ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ ／ ）数据库收集了生物学有显著意义的蛋白质位点和

序列模式，并能根据这些位点和模式快速可靠地鉴别一个未知功能的蛋白质序列应该属于

哪一个蛋白质家族。 有的情况下，某个蛋白质与已知功能蛋白质的整体序列相似性很低，但
由于功能的需要保留了与功能密切相关的序列模式，这样就可能通过 ＰＲＯＳＩＴＥ 的搜索找到

隐含的功能基序（ ｍｏｔｉｆ，以正则表达式 ｐａｔｔｅｒｎ 方式储存），因此是序列分析的有效工具。
ＰＲＯＳＩＴＥ 中涉及的序列模式包括酶的催化位点、配体结合位点、与金属离子结合的残基、二
硫键的半胱氨酸、与小分子或其它蛋白质结合的区域等；除了序列模式之外，ＰＲＯＳＩＴＥ 还包

括由多序列比对构建的概型（ｐｒｏｆｉｌｅ），能更敏感地发现序列与概型的相似性。 ＰＲＯＳＩＴＥ 的

主页上提供各种相关检索服务。
Ｐｆａｍ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｐｆａｍ．ｘｆａｍ．ｏｒｇ ／ ）是一个蛋白质家族数据库，其中包括蛋白质家族的注释以

及通过隐马尔可夫模型产生的多序列联配结果。 直至 ２０１５ 年 １２ 月 ２２ 日，Ｐｆａｍ 已经发布了

版本 ２９．０，其中包含了 １６ ２９５ 条目（ｅｎｔｒｙ），序列、结构或者 ＨＭＭ 模型相似相关的条目汇聚

为更高等级的 ５５９ 个族（ｃｌａｎ）。 Ｐｆａｍ 蛋白家族又被分为质量高低的两类：Ｐｆａｍ－Ａ 和 Ｐｆａｍ－
Ｂ。 Ｐｆａｍ－Ａ 是高质量的人工注释的蛋白质家族，其中条目来自 Ｐｆａｍｓｅｑ（Ｐｆａｍ 序列数据库），
这个数据库基于最新发布的 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ。 Ｐｆａｍ－Ｂ 是未经注释的，从最新发布的 ＡＤＤＡ 中非

冗余聚类中自动生成的低质量蛋 白 质 家 族。 ＡＤＤＡ （ ａｕｔｏｍａｔｉｃ ｄｏｍａｉｎ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ
ａｌｇｏｒｉｔｈｍ）是一个用于对所有蛋白质家族进行结构域分解和聚类的自动算法，专门用于建立

Ｐｆａｍ－Ｂ，虽然 Ｐｆａｍ－Ｂ 的质量不高，但是在功能保守性区域且在 Ｐｆａｍ－Ａ 中找不到结果的时

候就可以发挥作用。
５． 蛋白分子互作数据库

ＢｉｏＧＲＩＤ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｔｈｅｂｉｏｇｒｉｄ．ｏｒｇ ／ ）是一个包含了蛋白之间互作、遗传互作、化学物质互作

以及翻译后修饰的专业生物数据库。 ２０１６ 年发布的版本 ３．４．１３５ 共收录 ５６ ３００ 篇已经发表

文献中主要模式生物共 １ ０６０ ０４１ 个蛋白以及遗传互作，２７ ５０１ 个化学物质关联，３８ ５５９ 个

翻译后修饰。
ＤＩＰ（Ｄａｔａｂａｓｅ ｏｆ Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｎｇ Ｐｒｏｔｅｉｎｓ）（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｄｉｐ．ｄｏｅ－ｍｂｉ．ｕｃｌａ．ｅｄｕ ／ ｄｉｐ ／ Ｍａｉｎ．ｃｇｉ）收录蛋

白之间的相互作用。 目前共收录来自 ７ ９３７ 篇论文的 ８０３ 个物种的 ２８ ３８４ 个蛋白以及

８０ ７１５ 种相互作用。
ＩｎｔＡｃｔ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｄａｔａｂａｓｅ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｂｉ．ａｃ．ｕｋ ／ ｉｎｔａｃｔ ／ ）是 ＥＢＩ 数据库分子互
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图 １－２．１４　 功能域数据库 Ｐｆａｍ 主页界面

作的一个分数据库，其中包括蛋白互作、蛋白小分子互作、蛋白核酸互作。
ＳＴＲＩＮＧ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｓｔｒｉｎｇ－ｄｂ．ｏｒｇ ／ ）数据库收纳了已知蛋白之间相互作用并能够预测蛋白

互作。 目前共收录了 ２ ０３１ 个物种的 ９ ６４３ ７６３ 种蛋白互作。

第四节　 代谢途径等专业数据库

一、 代谢途径数据库

生物体内基因经由转录并翻译成蛋白质后，参与的各种复杂的生化反应，使物质 Ａ 到物

质 Ｘ 的酶反应常规程序（Ａ→Ｂ→Ｃ→……Ｘ），称为 Ａ 至 Ｘ 的代谢途径（ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙ）。
代谢途径数据库中较为常用也是较为知名的数据库是 ＫＥＧＧ。 一些常用的数据库网址见表

１－２．１３。
表 １－２．１３　 部分代谢途径数据库网址

数据库（Ｄａｔａｂａｓｅ） 网址（Ａｄｄｒｅｓｓ）

ＫＥＧＧ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｇｅｎｏｍｅ．ｊｐ ／ ｋｅｇｇ ／

ＩＭＰ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｉｍｐ．ｐｒｉｎｃｅｔｏｎ．ｅｄｕ ／

ＰｌａｎｔＣｙｃ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｐｌａｎｔｃｙｃ．ｏｒｇ ／

ＧＯ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｇｅｎｅｏｎｔｏｌｏｇｙ．ｏｒｇ ／

ＨＰＤ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｄｉｓｃｅｒｎ．ｕｉｔｓ．ｉｕ．ｅｄｕ：８３４０ ／ ＨＰＤ ／

ＮＣＢＩ ＢｉｏＳｙｓｔｅｍｓ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ ／ ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓ

ＭＡＮＥＴ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｍａｎｅｔ．ｕｉｕｃ．ｅｄｕ ／

ＭｅｔａＮｅｔＸ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｍｅｔａｎｅｔｘ．ｏｒｇ ／ ｍｎｘｄｏｃ ／ ｃｉｔｅ．ｈｔｍｌ

ＭｅｔａＣｙｃ Ｄａｔａｂａｓｅ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｍｅｔａｃｙｃ．ｏｒｇ ／

ＭａｐＭａｎ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｍａｐｍａｎ．ｇａｂｉｐｄ．ｏｒｇ ／ ｗｅｂ ／ ｇｕｅｓｔ ／ ｍａｐｍａｎｗｅｂ

ＫＥＧＧ（Ｋｙｏｔｏ Ｅｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａ ｏｆ Ｇｅｎｅｓ ａｎｄ Ｇｅｎｏｍｅｓ，ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｋｅｇｇ．ｊｐ ／ ）由日本京都大学

和东京大学联合开发的数据库，是现在常用的查询代谢途径的数据库，也可用来查询酶（或

生物信息学·第一篇　 生物信息学基础
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编码酶的基因）、产物等，也可通过 ＢＬＡＳＴ 比对查询未知序列的代谢途径信息。 ＫＥＧＧ 主要

通过 Ｗｅｂ 界面进行访问，也可通过本地运行的 ｐｅｒｌ 或 ｊａｖａ 等程序进行访问。
ＭＡＮＥＴ（Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ａｎｃｅｓｔｒｙ Ｎｅｔｗｏｒｋ，ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｍａｎｅｔ．ｕｉｕｃ．ｅｄｕ ／ ）是一个蛋白结构演化

关系直接映射到生物分子网络上的数据库。 ＭＡＮＥＴ 数据库的主旨是以生物信息、进化以及

数据统计的方式来研究调查代谢酶个体的祖先以及代谢的演化问题。 ＭＡＮＥＴ 数据库目前

将 ＳＣＯＰ（Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｒｏｔｅｉｎ）、ＫＥＧＧ 利用系统发生关系重建的方式在全局的

角度来阐释蛋白折叠结构的演化问题。
ＭｅｔａＮｅｔＸ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｍｅｔａｎｅｔｘ．ｏｒｇ ／ ）是一个能够在基因组水平对代谢网络以及生化通路进

行收集分析操作的在线数据库。 该数据库提供了直观可视化的在线生物信息工具，为通路

的基础研究、基因组分析、系统生物的发展和教育提供可能。 目前最新更新版本为版本 ５６，
于 ２０１６ 年 ３ 月更新。

Ｍａｐｍａｎ ＷｅｂＴｏｏｌｓ （ｈｔｔｐ： ／ ／ ｍａｐｍａｎ．ｇａｂｉｐｄ．ｏｒｇ ／ ｗｅｂ ／ ｇｕｅｓｔ ／ ｍａｐｍａｎｗｅｂ） 为 Ｍａｐｍａｎ 的在

线使用数据库。 包括了大麦拟南芥在内的三个物种的表达数据集。 Ｍａｐｍａｎ 是一个用户为

主导的将大量代谢组表达数据通路以图像形式表现的软件，目前已经更新至版本 ２０１３．０６。
Ｍａｍａｎ ＷｅｂＴｏｏｌｓ 仅能提供包括了大麦拟南芥在内的三个物种的表达数据集做为测试参考。

代谢途径数据库仅是通路（ｐａｔｈｗａｙ）数据库中的一员（表 １－２．１４）。 通路数据库总汇网

站 Ｐａｔｈｇｕｉｄｅ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｐａｔｈｇｕｉｄｅ．ｏｒｇ ／ ）对通路数据库进行了详细的总结，所有通路相关数

据库都能在 Ｐａｔｈｇｕｉｄｅ 上找到，包括一些历史上已经不可用的网站。 根据 Ｐａｔｈｇｕｉｄｅ２０１３ 年 ８
月发布的版本，目前共有 ５４７ 个生物通路相关和分子间相互作用相关资源。 各类通路数据

库在 Ｐａｔｈｇｕｉｄｅ 均有链接和详细介绍，这里就不做详细介绍。
表 １－２．１４　 通路数据库总汇（基于 Ｐａｔｈｇｕｉｄｅ 数据库）

数据库分类（Ｃａｔｅｇｏｒｙ） 数据库数量

蛋白间相互作用 ２５７

代谢途径或通路 １３３

信号通路 ９５

通路图 ８１

转录因子 ／ 基因调控网络 ８０

蛋白成分间相互作用 ６１

遗传互作网络 ２８

Ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｆｏｃｕｓｅｄ ２５

其他 １７

无重复或冗余总数 ５４７

二、 代谢组学等数据库

１． 代谢组学数据库

代谢组学数据库是收录在代谢组学通路中的酶、化合物以及基因等成分的信息的数据

第 １－２ 章　 分子数据库



５６　　　

ＺＤ３９ 生物信息学　 兴邦二校　 成品 １８５ｍｍ×２６０ｍｍ　 ３９ 行×３９ 字　 １０．５ＳＳ

􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋
􀪋

􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

库。 其中 ＭｅｔａｂｏＬｉｇｈｔｓ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｂｉ．ａｃ．ｕｋ ／ ｍｅｔａｂｏｌｉｇｈｔｓ ／ ）为 ＥＭＢＬ 下属的代谢组学数据

库（图 １－２．１５），主要内容包含代谢组学实验数据以及相关联的衍生信息。 该数据库的信息

物种交叉、技术交叉，覆盖了包括代谢组结构以及参考光谱、生物作用、位置、着重点、实验数

据等一系列信息。 模式生物人类，酵母，大肠杆菌有各自独立的代谢组学数据库（表 １－２．１５）。
表 １－２．１５　 部分代谢组学数据库网址

数据库（Ｄａｔａｂａｓｅ） 网址（Ａｄｄｒｅｓｓ）

ＭｅｔａｂｏＬｉｇｈｔｓ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｂｉ．ａｃ．ｕｋ ／ ｍｅｔａｂｏｌｉｇｈｔｓ ／

ＨＭＤＢ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｈｍｄｂ．ｃａ ／

ＹＭＤＢ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｙｍｄｂ．ｃａ ／

ＥＣＭＤＢ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｅｃｍｄｂ．ｃａ ／

图 １－２．１５　 ＭｅｔａｂｏＬｉｇｈｔｓ 主页界面

２． 表型数据库

ＰｈｅｎＣｏｄｅ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｐｈｅｎｃｏｄｅ．ｂｘ．ｐｓｕ．ｅｄｕ ／ ）是一个为了更好地理解人类表型和基因型之间

关系的合作项目（数据库）。 它将人类表型、各类人种特异性位点变异数据库（ＬＳＤＢＳ）的临

床数据和人类基因组数据、进化历史以及功能联系起来并共同展示在 ＵＣＳＣ 基因组浏览

器上。
ＰｈｅｎｏｍｉｃＤＢ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｐｈｅｎｏｍｉｃｄｂ．ｄｅ ／ ）是一个多种类的表型基因型数据库，其中包

括了人类、老鼠、果蝇、秀丽线虫以及其他一些模式生物。 其中的基因目录（来自 ＮＣＢＩ ｇｅｎｅ）
以及直系同源基因目录（来自 ＨｏｍｏｌｏＧｅｎｅ）允许一个给定基因同时在多个物种进行分析鉴

定。 ＰｈｅｎｏｍｉｃＤＢ 数据主要来源于初级公共免费数据库。
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ＺＤ３９ 生物信息学　 兴邦二校　 成品 １８５ｍｍ×２６０ｍｍ　 ３９ 行×３９ 字　 １０．５ＳＳ
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ＰＨＩ－ｂａｓｅ（ｐａｔｈｏｇｅｎ－ｈｏｓｔ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｄａｔａｂａｓｅ，ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｐｈｉ－ｂａｓｅ．ｏｒｇ ／ ），即病原体寄主

互作数据库，也是病原体寄主表型数据库。 该数据库主要是将寄主身上由微生物引起的病

原体基因信息和表型信息进行相关联。 该数据库的信息来源于公开发表的文献。

习　 题
１． 什么是一级数据库和二级数据库，它们有什么异同？
２． 简述 Ｆａｓｔａ 和 Ｆａｓｔｑ 格式，并比较它们的异同。
３． 如何向 ＮＣＢＩ 递交序列？ 列举三种方法。 如果序列文件数据很大或序列条数很多应

该如何解决？
４． 如何下载水稻基因组的特定区段序列或注释？
５． 如何对 ＰＤＢ 数据库记录进行三维结构的可视化？
６． 如何确定未知基因 ／ 序列属于哪个 ＫＥＧＧ 代谢途径？

第 １－２ 章　 分子数据库


