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第一部分：第一部分：ExPASyExPASy简介简介

（（11）数据库）数据库

（（22）蛋白质分析工具）蛋白质分析工具

（（33）配套基础性服务）配套基础性服务

（（44）网络资源链接）网络资源链接



第二部分：数据库信息资源挖掘第二部分：数据库信息资源挖掘



PROSITEPROSITE：一部宏大的蛋白质：一部宏大的蛋白质motifmotif字典字典









PROSITEPROSITE数据资源非常数据资源非常 丰富丰富,,适合于从感兴适合于从感兴
趣的保守结构入手趣的保守结构入手,,获取和分析某个或某一获取和分析某个或某一

类具有相同共同保守结构序列的蛋白质信类具有相同共同保守结构序列的蛋白质信
息息..
数据库配套分析预测工具也很实用数据库配套分析预测工具也很实用,,它可以它可以
动用世界上最大最全的蛋白质动用世界上最大最全的蛋白质motifmotif信息资信息资
源来对待测序列进行全方位扫描源来对待测序列进行全方位扫描,,具有较高具有较高
的可信度的可信度..
窗口命令输入形式具有多样化窗口命令输入形式具有多样化,,适合于不同适合于不同
层次和不同要求的实验需要层次和不同要求的实验需要..





Protein related databasesProtein related databases
Protein 3D structure related databasesProtein 3D structure related databases
Proteomics databases and linksProteomics databases and links
Nucleotide and related databasesNucleotide and related databases
Carbohydrates resourcesCarbohydrates resources
Species specific databases (Human/Vertebrates/ Species specific databases (Human/Vertebrates/ 
Mitochondrion and chloroplast/ Mitochondrion and chloroplast/ 
Insects/Invertebrates/Plants/Fungi/Bacteria/VirInsects/Invertebrates/Plants/Fungi/Bacteria/Vir
uses and phages/uses and phages/
Human mutation databases/resourcesHuman mutation databases/resources------))



GRAMENEGRAMENE：粮食作物比较基因组学研究和：粮食作物比较基因组学研究和
QTLQTL研究的最佳乐园研究的最佳乐园





数据库生物信息手册涉及面相当广数据库生物信息手册涉及面相当广,,许许
多分门别类的生物学网络资源定能够多分门别类的生物学网络资源定能够
成为我们日后实验的得力助手成为我们日后实验的得力助手﹗﹗



第三部分：分析工具资源挖掘第三部分：分析工具资源挖掘



DNADNA→→ProteinProtein

操作简单操作简单,,适合于适合于

对核酸序列的初级对核酸序列的初级
蛋白质语言转化模蛋白质语言转化模
拟拟. . 



操作简单操作简单,,功能实用功能实用..
可以借助分析核酸序可以借助分析核酸序
列中的外显子和内含列中的外显子和内含
子信息子信息..



相似性序列搜索相似性序列搜索



界面简洁界面简洁,,大大简化了搜索结果的表现大大简化了搜索结果的表现
形式形式,,不会出现不会出现BLASTBLAST结果令人头晕目结果令人头晕目
眩式的视觉效果眩式的视觉效果..
配套序列分析工具尽管不是很全配套序列分析工具尽管不是很全,,但都但都

是初级准备实验中非常适用的分析工是初级准备实验中非常适用的分析工
具具..



Motif ScanMotif Scan：结构域搜索：结构域搜索



搜索范围建立在包括搜索范围建立在包括PROSITEPROSITE在内的很多在内的很多
数据库的基础之上数据库的基础之上,,搜索结果具有很高的参搜索结果具有很高的参
考价值考价值..
可以自己选择不同的搜索参数可以自己选择不同的搜索参数,,进而可以有进而可以有
针对性对某一个或一类数据库进行搜索针对性对某一个或一类数据库进行搜索..
搜索结果不仅包含了最大可能性的保守性搜索结果不仅包含了最大可能性的保守性
结构预测结构预测,,而且还包括了与具有该结构的相而且还包括了与具有该结构的相

关蛋白的比对信息和保守位点残基的频率关蛋白的比对信息和保守位点残基的频率
信息信息,,也即它具备也即它具备SMARTSMART和和MEMEMEME分析特点分析特点,,
还具备有序列基础性比对分析的多种功能还具备有序列基础性比对分析的多种功能..





序列扫描功能强大序列扫描功能强大,,结果选择项目结果选择项目
多多, , 适用于对未知序列的多种可能适用于对未知序列的多种可能
性性motifmotif预测预测..有效改变了其它相关有效改变了其它相关
分析工具搜索结果单一的不利状况分析工具搜索结果单一的不利状况..
搜索结果中还有对蛋白质初步细胞搜索结果中还有对蛋白质初步细胞
定位的信息定位的信息..



chloroplast chloroplast 
transit transit 
peptides peptides 
(cTP)(cTP)















蛋白质三级结构预测蛋白质三级结构预测

同源建模法同源建模法

瑞士生物信息研究所瑞士生物信息研究所 SWISSSWISS--MODELMODEL
丹麦技术大学生物序列分析中心丹麦技术大学生物序列分析中心 CPHmodelsCPHmodels
比利时拿摩大学比利时拿摩大学 ESyPred3D ESyPred3D 
英国癌症研究中心英国癌症研究中心 3DJigsaw 3DJigsaw 

http://hpdb.hbu.cn/thesis/2005/ypb/index.asp
http://hpdb.hbu.cn/thesis/2005/lsp/index.asp
http://hpdb.hbu.cn/thesis/2005/tlf/index.asp
http://hpdb.hbu.cn/thesis/2005/cr/index.asp


SWISSSWISS--MODELMODEL蛋白质结构预测蛋白质结构预测

预测过程预测过程
1 1 从待测蛋白质序列出发，搜索蛋白质结构数据库（如从待测蛋白质序列出发，搜索蛋白质结构数据库（如

PDB,SWISSPDB,SWISS--PROTPROT等），等）， 得到许多相似序列（同源序得到许多相似序列（同源序
列），选定其中一个（或几个）作为待测蛋白质序列的列），选定其中一个（或几个）作为待测蛋白质序列的
模板；模板；

2 2 待测蛋白质序列与选定的模板进行再次比对，插入各种待测蛋白质序列与选定的模板进行再次比对，插入各种
可能的空位使两者的保守位置尽量对齐；可能的空位使两者的保守位置尽量对齐；

3 3 建模：调整待测蛋白序列中主链各个原子的位置，产生建模：调整待测蛋白序列中主链各个原子的位置，产生
与模板相同或相似的空间结构与模板相同或相似的空间结构————待测蛋白质空间结构待测蛋白质空间结构
模型；模型；

4 4 利用能量最小化原理，使待测蛋白质侧链基团处于能量利用能量最小化原理，使待测蛋白质侧链基团处于能量
最小的位置。最小的位置。



操作流程简图操作流程简图

注：预测结果将以邮件的注：预测结果将以邮件的
形式发送给每一个客户形式发送给每一个客户..
SWISSSWISS--MODELMODEL服务器服务器
可以反馈给用户以下结可以反馈给用户以下结
果选项果选项,spdbv,spdbv模式、普模式、普
通模式和简短模式。这通模式和简短模式。这
里，建议使用里，建议使用SWISSSWISS--
MODELMODEL默认的默认的spdbvspdbv模模
式，这种模式可以用式，这种模式可以用
SwissSwiss--PDBViewerPDBViewer程序程序
打开，可以根据需要对打开，可以根据需要对
结果进行多种操作。结果进行多种操作。
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