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汇报提纲

• 国际生物信息数据库

• 国内生物信息数据库

• 北大生物信息中心数据库

• 植物转录因子数据库

• 数据库应用实例



Bioinformatics Databases

• Can fill the gap between bioinformaticians and 

wet-lab biologists

• Can turn the omics data into knowledge

• Can make a bridge from big data to big 

discoveries



Historical Overview

• The 1st biological database Protein Data Bank 

(PDB) was started in 1977.

• The two DNA sequence databases EMBL and 

GenBank were founded in  early 1980’.

• The two protein sequence databases PIR and 

Swiss-Prot were built in middle 1980’.



核酸序列数据库

• 1979年，美国科学基金会NSF召集会议，对建立核酸序列数据库

达成共识。

• 1980年，欧洲分子生物学实验室核酸序列数据库EMBL正式宣告诞

生，1982年6月，EMBL第1版正式对外发布。

• 1982年，Walter Goad等竭力推动，美国国家健康研究院NIH、科

学研究基金会NSF、能源部DOE和国防部DOD等共同资助，创建

核酸序列数据库GenBank，洛斯阿拉莫斯国家实验室负责运行。

1987-1992年，由InteliGentics公司负责分发。

• 1992年起，美国国家生物技术信息中心NCBI接管GenBank，负责

核酸序列收集、储存、管理、注释、分发，并开发基于网络浏览

器的数据库检索系统。

• 1986年，日本国立遗传研究所NIG建立日本DNA数据库DDBJ，并

和GenBank、EMBL共同成立国际核酸序列数据库协会INSDC。



蛋白质序列数据库

• 1984年，美国国家生物医学基金会NBRF Winona Barker和

Robert Ledley获NIH资助，建立了蛋白质序列数据库PIR；

1988年，NBRF和德国、日本联合成立了国际蛋白质序列数

据库。

• 1986年，瑞士日内瓦大学Amos Bairoch创建了蛋白质序列数

据库Swiss-Prot，该数据库具有大量注释信息和交叉链接。

• 1995年，欧洲生物信息学研究所Rolf Apweiler创建了蛋白质

序列数据库TrEMBL，收集从EMBL翻译得到的蛋白质序列。

• 2003年，Swiss-Prot、TrEMBL和PIR合并，建立了国际蛋白

质知识库UniProt，统一收集、管理、注释、发布蛋白质序列

数据。UniProt包括UniProtKB/UniRef/UniParc三部分和Swiss-

Prot/TrEMBL两个子库。



美国国家生物技术信息中心NCBI

• 1988年11月，由已故参议员Claude Peper提议成立。位于华盛

顿北郊马里兰州，隶属NIH下的NLM。成立初期仅8名工作

人员，现已增加到500多名。

• 运用最新的计算机和信息技术，创建方便实用的生物信息存

储和分析系统，开发先进的生物信息处理方法，整合国际公

共数据库资源，为生物医学领域提供内容丰富、更新及时的

生物信息资源。

• David Lipman任NCBI主任，2003年当选为美国科学院院士，

2004年获ISCB颁发的Senior Accomplishment Award。2009年

应邀参加在北京举行的亚太地区生物信息学大会，作关于流

感病毒起源和演化的报告。2013年获白宫Open Science奖。



NCBI Databases

• PubMed – Biomedical literatures

• PMC － PubMed Central

• Bookshelf – Free online books

• GenBank – Nucleic acid sequences

• RefSeq – Reference sequences (DNA, RNA, Protein)

• CDD – Conserved Domain Database

• SRA – NGS sequence read archive

• Genome – Genomic sequences and annotations

• UniGene – Unique RNA transcripts and ESTs

• SNP – Single nucleotide polymorphism

• Taxonomy – Classification of biological species

• PubChem – Small molecules and drug compounds

• Flu – Influenza virus resources

http://pubmed.org/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/books/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/refseq/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/cdd/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Traces/sra/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/unigene/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/snp/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/taxonomy/
http://pubchem.ncbi.nlm.nih.gov/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genomes/FLU/FLU.html


欧洲生物信息学研究所EBI

• 成立于1994年，坐落在英国剑桥南部12英里Wellcome基金会

基因组园区内。欧洲分子生物学实验室EMBL下属单位，研

究人员主要来自英国、德国、法国等西欧各国。

• 仅次于NCBI的国际生物信息中心，为欧洲各国和世界各地

用户提供生物信息资源服务，并从事生物信息研究开发。核

酸序列数据库EMBL、蛋白质序列数据库UniProt和基因组数

据库Ensembl由EBI负责管理发布。

• 第一任主任为剑桥大学果蝇遗传学家Michael Ashburner，

Graham Cameran任副主任。2003年，著名英国生物信息学家

Janet Thornton接任EBI主任，2011年，Rolf Apweiler（蛋白组

学）和Ewan Birney（基因组学）任副主任。2015年，Rolf

Apweile和Ewan Birney任共同主任。



EBI Databases

• ENA – European Nucleotide archive

• Ensembl – Genomic sequences and annotations

• Expression Atlas – Differential and Baseline Expression

• Array Express – NGS functional genomics experiments

• DGVa – Database of Genomic Variants archive

• TreeFam – Database of animal gene trees

• Rfam – Database of non-coding RNA families

• UniProt – Database of protein sequences

• InterPro – Classification of proteins families and domains

• Pfam – Collection of protein families and domains

• Pride – Proteome identification database

• IntAct – Database of molecular interaction

• PDBe – Macromolecular 3D structures

• PDBeChem – Chemical Components in the PDB

http://www.ebi.ac.uk/ena/
http://www.ensembl.org/
http://www.ebi.ac.uk/gxa/
http://www.ebi.ac.uk/arrayexpress/
http://www.ebi.ac.uk/dgva/
http://www.treefam.org/
http://rfam.xfam.org/
http://www.uniprot.org/
http://www.ebi.ac.uk/interpro/
http://pfam.xfam.org/
http://www.ebi.ac.uk/pride/
http://www.ebi.ac.uk/intact/
http://www.ebi.ac.uk/pdbe/
http://www.ebi.ac.uk/pdbe-srv/pdbechem/


Database Journals

• Nuclei Acids Research (NAR) Database issue  -

Every January since 1996

• The Journal of Biological Databases and 

Curation (Database) - since 2009

• Bioinformatics - Application Notes

• BMC Bioinformatics



生物信息数据库专辑和专刊

• NAR – http://www.oxfordjournals.org/nar/database/c/

Nucleic Acids Research杂志1982、1984、1986年第1期专

集刊登分子生物学数据库以及序列分析等文章。1996年

起，每年1月1日专辑刊登生物信息数据库论文，Michael 

Galperin任主编。

• Database – http://database.oxfordjournals.org/

The Journal of Biological Databases and Curation

《生物数据库及审编》，网络杂志，2009年开始出版，每

年1卷，不分期，主编David Landsman，中国编委朱伟民。

http://www.oxfordjournals.org/nar/database/c/
http://database.oxfordjournals.org/


http://databasecommons.org/

1565 databases
413 organisms
54 countries/regions
14 categories

Zhang Lab, Beijing Institute of Genomics, Chinese Academy of Sciences

中科院基因组所章张课题组

http://databasecommons.org/








我国生物信息数据库论文

• 总计416篇，其中发表在国内期刊上的27篇

• 2014和2015两年150篇，占总数36％

• 2011-2015五年内257篇，占总数62％

• 133篇发表在NAR数据库专辑上，54篇发表

在Database专刊上，229篇发表在其它期刊上



• NAR Database papers from China

- The PubMed list of database papers published 

on NAR by authors from China. 

• Database papers from China

- The PubMed list of papers published on the 

journal Database by authors from China. 

• Other database papers from China

- The PubMed list of database papers published 

on other journals by authors from China. 

Databases from China

http://abc.cbi.pku.edu.cn/databases.php

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/myncbi/jingchu.luo.1/collections/49039502/public/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/myncbi/jingchu.luo.1/collections/49044806/public/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/myncbi/jingchu.luo.1/collections/49050004/public/
http://abc.cbi.pku.edu.cn/databases.php


国内部分生物信息数据库

简称 内容 网址

Z-Curve Z曲线数据库 天津大学张春霆、高峰

CVTree 组分矢量细菌分类 复旦大学郝柏林、左光宏

NonCode 非编码RNA 生物物理所陈润生、计算所赵屹

BRAD 芸薹植物基因组 蔬菜所王晓武

DoGSD 犬类基因组SNP
昆明动物所张亚平、基因组所赵
文明

SorGSD 高粱基因组SNP 植物所景海春、基因组所赵文明

rVarBase 人类基因组变异调控元件 心理所王晶

AnimalTFDB 动物转录因子数据库 华中科技大学郭安源

http://tubic.tju.edu.cn/zcurve2/introduce.htm
http://tlife.fudan.edu.cn/archaea/cvtree/cvtree3/cvtree.html
http://www.noncode.org/
http://brassicadb.org/brad/
http://dogsd.big.ac.cn/
http://sorgsd.big.ac.cn/
http://rv.psych.ac.cn/
http://www.bioguo.org/AnimalTFDB/


Database Journals

http://tubic.tju.edu.cn/zcurve/

天津大学张
春霆院士
Z曲线数据
库

http://tubic.tju.edu.cn/zcurve/


Database Journals

http://tlife.fudan.edu.cn/archaea/cvtree/cvtree3/cvtree.html

复旦大学郝柏
林院士
CVtree数据库

http://tlife.fudan.edu.cn/archaea/cvtree/cvtree3/cvtree.html


生物数据库审编Biocuration

• International Society for Biocuration (ISB)

http://www.biocurator.org/

• Alex Bateman为执委会主席

• 2015年11月，中科院基因组所章张当选执委

会委员

• 2015年4月，第8届ISB国际会议在北京召开，

中国生物审编学会成立，于军当选主席

• 2016年4月，第9届ISB国际会议将在瑞士日内

瓦召开

http://www.biocurator.org/


北京大学生物信息中心部分数据库

简称 内容 网址

PlantTFDB 植物转录因子数据库 http://planttfdb.cbi.pku.edu.cn/

LSD 植物叶片衰老数据库 http://psd.cbi.pku.edu.cn/

AHD 拟南芥激素及相关基因数据库 http://ahd.cbi.pku.edu.cn/

SeedGeneDB 种子发育相关基因数据库 http://sgdb.cbi.pku.edu.cn/

SPD 哺乳动物分泌蛋白数据库 http://spd.cbi.pku.edu.cn/

AutismKB 孤独症相关基因数据库 http://autismkb.cbi.pku.edu.cn/

HomeoDB 同源异形框相关基因数据库 http://homeodb.cbi.pku.edu.cn/

http://planttfdb.cbi.pku.edu.cn/
http://psd.cbi.pku.edu.cn/
http://ahd.cbi.pku.edu.cn/
http://sgdb.cbi.pku.edu.cn/
http://spd.cbi.pku.edu.cn/
http://autismkb.cbi.pku.edu.cn/
http://homeodb.cbi.pku.edu.cn/


转录调控是基因调控的主要机制

螺旋-回折-螺旋
Helix-Turn-Helix

螺旋-回环-螺旋
Helix-Loop-Helix

锌指结构
Zinc Finger

• 转录调控通过顺式作用元件和

反式作用因子相互作用实现

• 反式作用因子通称转录因子

• 转录因子包括通用转录因子和

特异转录因子

• 特异转录因子分为不同家族



转录因子与多种农作物性状相关

Doebley et al.(1997)

Nature 386:485

Kinishi et al (2006) Science, 312:1392
Li et al (2006) Science, 312:1936 

Wang et al. (2005)

Nature, 436:714

Jiao et al (2010) Nature Genetics, 42:541

Miura et al (2010) Nature Genetics, 42:545

Manning et al (2006) Nature Genetics, 

38:948
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植物转录因子家族分类规则

规 则 家族数 实 例

仅根据DNA结合结构域DBD 36 bHLH-HLH, EIL-EIN, SBP, WRKY

根据DBD和辅助结构域 9
GRF-(WRC/QLQ)
MIKC-(SRF-TF/K-box)

根据DBD和禁止结构域 4 C2H2-(Zf-C2H2/Rnase_T)

根据DNA结合结构域数目 5 AP2-(2 AP2), ERF-(1 AP2)

超家族 6
MYB, GRAP, MADS 
B3, AP2/ERF, Homeobox



拟南芥和水稻SBP转录因子分析

• Blast数据库搜索策略

• 斑头雁血红蛋白序列结构功能和演化

• 癌胚抗原结构预测

• 植物转录因子数据库构建

• 植物特异转录因子SBP基因家族起源和演化

• 水稻基因组多倍化分析



拟南芥和水稻SBP转录因子分析

Guo et al. 2005, Bioinformatics. 21:2568-9.
Gao et al. 2006, Bioinformatics. 22:1286-7.
Zhu et al, 2007, Bioinformatics, 23:1307-8.
Guo et al, 2008, NAR, 36:D966-9.
Guo et al, 2008, Gene, 418:1-8.
Zhang et al., 2011, NAR, 39:D1114-7.



姓名 主要工作 现在工作单位

何坤 拟南芥转录因子数据库、植物转录因子数据库 孟山都公司

郭安源 拟南芥转录因子数据库、植物转录因子数据库 华中科技大学教授

朱其慧 杨树转录因子数据库 哈佛大学

钟应福 水稻转录因子数据库 LifeTech公司

刘翟 拟南芥转录因子数据库 微生物所研究员

刘小川 植物转录因子数据库直系同源基因预测 美国博士后

张禾 植物转录因子数据库维护、和WebLab接口 密歇根大学

赵义 植物转录因子数据库注释 诺禾致源公司

顾孝诚 项目指导、论文修改 北京大学教授

高歌 水稻转录因子数据库、植物转录因子数据库 北京大学课题组长

陈新 植物转录因子数据库 北京大学

靳进朴 植物转录因子数据库更新、注释 北京大学博士后

植物转录因子数据库课题组


