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“实用生物信息技术”课程小组讨论总结报告 

组：G1    次：R5   组长：薛林蕾   执笔：吴鸿珍，江浩燊，薛林蕾 

 

1. 时间 

2026.5.17 

2. 方式 

线上讨论 

3. 主题 

TBtools 应用实例 

4. 内容 

练习 1 — 癌胚抗原家族成员双序列比对 

打开 TBtools，在工具选择菜单中选择 BLAST，在 BLAST 图形用户界面封装程序 BLAST GUI Wrapper

中选择两组序列比对 Two Sequence Sets 

 

将 CEA6C2 粘贴到 TBtools 左侧输入框，将 CEA5 粘贴到 TBtools 右侧输入框 

 

在 TBtools 输出文件选择框中输入结果存放文件夹和输出文件名 C:\Users\w1572\Desktop\作业

\TBtools\CEA.txt，在输出格式 Outfmt 选择框选择成对比较 Pairwise 
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点击开始 Start 按钮，比对结果保存到输出文件夹中： CEA.txt 

 

相似结构域定位 CEAM6 的 Ig-like C2-type1 恒定结构域 A（145-232 aa），与人 CEAM5（CEACAM5）

蛋白 145~232 位、323~410 位、501~588 位这三个结构域区段发生高度同源比对匹配。 

相似性最高：CEAM5 501–588 aa 区段,一致性 85%、相似性 89%，E 值 2e-49，分值最高，同源关系

最近。其次是 CEAM5 145–232 aa（一致性 81%）。最低是 CEAM5 323–410 aa（一致性 80%）。 

练习 2 — 拟南芥和水稻 SBP 转录因子家族成员比对 

打开 TBtools，在工具选择菜单中选择 BLAST，在 BLAST 图形用户界面封装程序 BLAST GUI Wrapper

中选择双序列比对 Two Sequence Files 

点击 TBtools BLAST 用户界面搜索序列文件选择框 Set Query Seqs 选择菜单，选择 17AT_SPL.FAS；点

击 TBtools BLAST 用户界面目标序列文件选择框 Set Subject Seqs 选择菜单，选择 19OJ_SPL.FAS 

在输出文件选择框中设定比对结果存放文件夹和文件名 TBtool_Example\SBP\Out\SPL.txt；在其它参数

Other Parameter 选择菜单中设置输出格式 Outfmt 为表格方式 Table 

 

点击开始 Start 按钮，用 Windows 系统写字板程序 WordPad 查看比对结果，找出水稻中拟南芥

SPL7_ARATH 的直系同源基因 SPL.txt 
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与 NCBI/CNCB 在线 BLAST2Seq 相比，TBtools 两组序列比对是本地、全图形化、免网页操作、可

批量、结果直接导出表格、可无缝衔接后续分析，不需要联网、不需要复制粘贴序列、不需要手动下载结

果。打开分析界面，输入文件，设置输出结果文件夹和文件，点击 start。 

练习 3 — 玉米 SBP 转录因子数据库构建和搜索 

打开 TBtools，在工具选择菜单中选择 BLAST，在 BLAST 图形用户界面封装程序 BLAST GUI Wrapper 中

选择 BLAST Zone 点击 BLAST Zone 用户界面左侧数据库 Database 窗口下方添加数据库按钮"+"，在弹出窗

口中选择数据集 ZMTF_PEP.FAS，在数据库名称输入框中输入 ZMTF_PEP，点击 OK，数据库构建完毕 

 

 

 

 

 

 

 

 

将 SPL_PEP 拖入右侧搜索序列输入框，将输出格式 Outfmt 改为表格 Table,在输出文件选择框中设定比对

结果存放文件夹和文件名 TBtool_Example\SBP\Out\BlastP.txt 
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点击开始 Start 按钮，用 FireFox 浏览器查看比对结果，查看 764 个玉米转录因子数据集中 4 个拟南芥

SPL3_PEP 相似序列 BlastP.txt 

 

结果显示，在 764 个玉米蛋白中，找到了四个在进化上和拟南芥 SPL3 蛋白最像的玉米蛋白。与

NCBI/CNCB BLAST 比较，TBtools 自建本地数据库可以用于处理大量数据，可以建立一个专属的、可重复

使用的自己的数据库：比如，建立一个只包含你研究领域所有已知转录因子蛋白的数据库，随时用来比对

新的测序结果。而且数据库查询是离线操作，不受制于网络状态。 

练习 4 — 玉米 SBP 转录因子数据集中序列提取（基于课外练习 3 结果，从 764 个预测所得玉米转录

因子数据集中提取拟南芥 SPL3_ARATH 相似序列） 

打开 TBtools，在工具选择菜单中选择序列处理工具包 Sequence Toolkit，在下拉菜单中选择 FASTA

格式序列提取 Fasta Extract 

在序列输入框中输入 764 个玉米转录因子 ZMTF_PEP.FAS 

https://abc.gao-lab.org/caas25/tb/BlastP.txt
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在输出框中选择 TBtool_Example\SBP\Out\ZMTF_SPL.txt 

在输入数据标识符 Input ID List 中逐行输入课外练习 3 结果中 4 个转录因子标识符 

PTZm00605.1 

PTZm00606.1 

PTZm00607.1 

PTZm00608.1 

 

点击开始 Start 按钮，用 WordPad 查看结果 ZMTF_SPL.txt 

 

练习 5 — 韦恩图 Venn Diagram 分析 

打开 TBtools，选择图形 Graphics 中韦恩图分析 Venn 

在 Set1 输入窗口中输入人的珠蛋白家族基因名，在 Set2 输入窗口中输入小鼠珠蛋白家族基因名，在 Set3

输入窗口中输入大鼠珠蛋白基因家族名，点击开始按钮 Start，生成韦恩图 Globin.svg。 
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三个物种均有肌红蛋白 MB, 胞红蛋白 CYGB 和脑红蛋白 NGB，人和大鼠另有 6 个同名基因，小鼠和

大鼠另有 1 个同名基因。 

练习 6 — 热图 Heatmap 分析 

打开 TBtools，选择图形 Graphics 热图分析 Heatmap。点击开始按钮 Start，生成初始热图： HeatMap0。 

在图形窗口中打开会话窗口 Show Control Dialog，设置并调节参数，生成新的热图。在图形窗口中点击

Save Graph 按钮，选择 SVG 格式，保存新的热图： Heatmap1 

 

5. 问题 

1、Two Sequence Files 的作用是什么 

判断不同物种（拟南芥 ARATH 和水稻 ORYSJ）的蛋白之间是否存在同源关系：结果里的每一行，都

代表一个 query 序列（如 SPL1_ARATH）和数据库中 subject 序列（如 SPL6_ORYSJ）的比对结果。可以

通过 % identity（一致性）、evalue（期望值）和 bit score（比特得分）判断同源性高低：E 值越小、bit score 

越高，说明序列间的同源性越可靠，随机匹配的可能性越低。比如 SPL1_ARATH 和 SPL6_ORYSJ 的 E 值

为 0，一致性 42.549%，说明二者同源性极高，是可靠的同源蛋白。 

2、怎么查看 venn 的具体数据？ 

双击 venn 图数字位置，会显示该数字包含的具体基因 
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3、怎么调整热图颜色？ 

点击 show control dialog ,然后点击色块调整颜色。 

 

 

 

 

 

 

 


