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“实用生物信息技术”课程小组讨论总结报告 

组：G2    次：1   组长：边汉青   执笔：边汉青 

 

1. 时间 

2026.3.25 

2. 方式 

线上 

3. 主题 

对于 NCBI、EBI、CNCB 等内容的复习和对序列比对内容的预习。 

4. 内容 

 

A 关于 NCBI、CNCB、EBI 网站基本功能的阐述和讨论 

A1  NCBI 基本功能的阐述 

A2  CNCB 基本功能的阐述 

A3  EBI 基本功能的阐述 

 

B 网络书籍、文档回顾与应用 

B1 生物大分子月报（Molecular of the Month） 

B2 化学小分子月报（Molecular of the Month） 

B3 蛋白质分子精选（Protein Spotlight） 

 

C 序列比对演示。 

C1 以 HBA_HUMAN 和 HBA_MOUSE 为例在 Dotlet 网站中进行序列比对。 

C2 以斑头雁 alpha 血红蛋白 HBA_ANSIN 和灰雁 alpha 血红蛋白序列 HBA_ANSAN 为例在

EMBOSS Explorer 平台进行序列比对。 
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A1 NCBI 基本功能的阐述 

（1）序列查找 

可在主页搜索栏进行搜索，其中常用数据库中 Nucleotide 方便下载基因序列。Gene 中的基因序列

则信息更多更全面，protein 则用于搜索氨基酸序列。例如:在 Gene 中搜索苹果蠹蛾的 ND 基因序列，

点击搜索结果可以查看基因详细信息。 

 

 

例如：在 Gene 中搜索苹果蠹蛾的 ND 基因序列，并点击搜索结果查看基因详细信息。 
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（2）文献检索 

进入 PubMed 进行文献检索，击“advance”可添加更多检索信息进行高级检索。 

     

 

在 1 处可选择添加检索信息的类别，如作者、日期、机构等，输入检索信息后点击 2 处“show index”

可出现索引，点击 2 处蓝色方框添加索引信息至 Query box，多个索引信息可以选择是否并列，点击 2

处展开箭头即可选择，添加好索引信息后点击 3 处即可检索。 
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检索结果左侧可进行如年限、文章可用性、文章属性、文章类型等的筛选。 

 

勾选想要的文章，点击 1 处可保存文章至个人账号中查看，并且可以勾选通知相关文章的最新发

表消息；点击 Send to 可以将文章发送到“My Bibliography”,可以登录后在个人账号中查看，也可以分享

个人链接给其他人查看。 

 

点开搜索出的文献，可以查看文献摘要、引用文献和被引用的文献等相关信息，点击 expand 可查

看隶属关系，点击文章的 DOI 号就可以跳转全文，进行阅读或下载。 
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（3）下载基因组学数据 

 

搜索苹果蠹蛾的基因组数据可以得到以下五个结果，它们可能来自不同地理种群，第一行 

iLCydPomo1 是质量最高的版本（唯一一个同时拥有 GCA 和 GCF 编号），通常作为后续研究的参

考基因。Assembly 是组装版本名称，第二列 GenBank 以 GCA 开头，是这些数据在 GenBank 数据

库中的原始序列号；第三列 RefSeq 以 GCF 开头，是 NCBI 官方审核整理的参考序列号，第四列 
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Scientific name 是物种学名，第五列 Modifier 说明这些基因组的来源，例如 Wapato2018A 是来自

美国华盛顿州的分离株，lab01 是实验室培育品系等等，最后一列 Action 可以点击下载数据或查

看详细信息。 

 

（4）常见分析 

blast 比对分析：Nuclceotide blast 是核苷酸序列比对，protein blast 是蛋白质序列比对 

 

以核苷酸序列比对为例，1 处可粘贴要比对的序列，2 处选择要比对的位置，3 处可以上传序列文

件并命名，4 处选择数据库，5 可以选择物种，6 处可以排除特定序列或环境序列。 
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引物设计： 
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保守结构域预测： 
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A2 CNCB 基本功能的阐述和讨论 

（1）基本介绍  

CNCB（国家生物信息中心，China National Center for Bioinformation）于 2019 年 11 月 13 日经中

央编办批复，在中国科学院北京基因组研究所（BIG，Beijing Institute of Genomics）加挂成立，是我国

生命科学领域国家级生物数据基础设施与核心枢纽。CNCB 以数据覆盖数据资源、计算分析、专项服

务三大核心模块。 

（2）数据资源模块 

CNCB 的核心功能以数据资源模块为基础，涵盖基础科研数据、专项数据与新兴多模态数据，其

中基础科研数据包括生物项目（BioProject）、生物样本（BioSample）、组学原始数据，专项数据涵盖人

源数据（Human-derived Data）、微生物组（Microbiome）、遗传变异（Genetic Variation），新兴数据则
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包括医学影像（Medical Imaging）、算法软件工具等。 

同时配套科学项目数据汇交服务系统、人类遗传资源信息管理备份、新冠数据快速递交等专题服

务，保障国家重大专项与生物安全数据的规范管理。该模块依托组学原始数据归档库（GSA，Genome 

Sequence Archive）、基因组序列仓库（GWH，Genome Warehouse）、基因组变异库（GVM，Genome Variation 

Map）、国家微生物科学数据中心（NMDC，National Microbiology Data Center）等 110 余个核心数据库，

实现多组学数据的长期安全存储与结构化分类，截至 2026 年 2 月累计数据量超 100PB；其中 GSA 作

为国内首个获国际顶刊认可的组学数据存储库，获 Springer Nature、Elsevier、Wiley、Cell 等国际出版

集 团 认 可 。

（3）计算分析模块 

计算分析模块作为 CNCB 衔接数据资源与科研成果的核心纽带，提供云端化、标准化的全流程生

物信息分析服务。 

其中序列比对（BLAST，Basic Local Alignment Search Tool）可实现核酸（Nucleotide）与蛋白（Protein）

序列的相似性、同源性比对，为基因功能注释与分子进化研究提供基础； 

生物信息学云平台（BiT，Bioinformatics Cloud platform）集成常用算法、软件与绘图工具，支持

全类型组学数据的规模化分析； 

基因组组装与注释可将高通量测序原始数据组装为完整基因组，并对基因结构、功能元件、调控

区域进行系统注释，支撑物种基因组图谱构建与功能基因挖掘； 

单细胞与空间组学能够解析细胞异质性、表达动态与组织空间分布，为发育生物学、肿瘤研究提

供关键数据；系统发生与分子进化可解析物种演化历程、遗传变异规律与适应性特征，揭示生命起源

与物种分化机制； 

健康与疾病检测则通过多维度分析模型，开展个体健康评估、疾病标志物筛选与治疗进展监测，

支撑精准医疗与临床转化研究。 
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除核心模块外，CNCB 还提供专项服务与安全保障，通过 HGRIP 实现人类遗传资源的规范备份与

安全管理，维护国家生物安全；依托 RCoV19 通道，为新冠等突发公共卫生事件提供数据快速递交与

变异监测支撑，助力药物与疫苗研发；同时配套汇交证明出具、数据可追溯管理、文献与教育资源等

服务，助力生物信息学人才培养。 

A3 EBI 基本功能的阐述和讨论 

（1）数据资源和工具  

在主页面我们可以通过“Find data resources”，找寻数据资源和工具。 

 

主界面有很多常用和特色数据资源，同时也可通过“”explore all our data resources and tools”来探

索 EBI 网站所有资源和工具。以常用的 blast 为例，在 EBI 中也可以找到 
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（2）基因或蛋白质的查询 

以细胞色素 P450 家族的 CYP6CYP13-1 为例，在搜索栏中直接查询，并选择查询结果，点击目

的基因所在编号,可以查询其序列和所在家族等信息。 
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B.1 生物大分子月报（Molecular of the Month） 

PDB-101 是何含义？ 

 

PDB-101 是 RCSB PDB（Research Collaboratory for Structural Bioinformatics Protein Data Bank，结

构生物信息学研究协作组蛋白质数据库）的培训与科普门户。而 Molecule of the Month 是 PDB-101 教

育平台的旗舰栏目，自 2000 年由 David S. Goodsell 创立以来，已发表了 300 多篇文章，旨在通过通俗

易懂的方式介绍 PDB 中的重要生物分子结构及其功能。标语 Molecular explorations through biology and 

medicine 意思是通过生物学与医学探索分子世界。 

按功能分类，该网站的生物大分子分为哪几大类？ 
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共分为四类，分别为： 

健康与疾病 (Health and Disease) 

生命分子 (Molecules of Life) 

生物技术与纳米技术 (Biotech and Nanotech) 

结构与结构测定 (Structures and Structure Determination)  

2000 年 12 篇月报中描述的蛋白质分子，你熟悉的有哪些？ 

 

Myoglobin（肌红蛋白）、Bacteriophage phiX174（噬菌体 phiX174）、DNA Polymerase（DNA 聚合



 

16 

 

酶）、Collagen（胶原蛋白）、Cytochrome c Oxidase（细胞色素 c 氧化酶）、HIV-1 Protease（HIV-1 蛋

白酶）、Nucleosome（核小体）、Restriction Enzymes（限制性内切酶）、Lysozyme（溶菌酶）、Ribosomal 

Subunits（核糖体亚基）、Rubisco（核酮糖 - 1,5 - 二磷酸羧化酶 / 加氧酶）、Pepsin（胃蛋白酶） 

其中较为熟悉的有以下蛋白质分子： 

Myoglobin（肌红蛋白）：肌肉细胞中的携氧蛋白，能储存并释放氧气，为肌肉运动持续氧供，是

肌肉呈现红色的主要原因。 

DNA Polymerase（DNA 聚合酶）：催化 DNA 复制的核心酶，能以 DNA 链为模板，将脱氧核苷酸

精准拼接成新的 DNA 链，是细胞分裂和遗传信息传递的关键分子。 

Collagen（胶原蛋白）：动物体内最丰富的结构蛋白，构成皮肤、骨骼、肌腱等结缔组织的纤维骨

架，赋予组织强度和弹性，维持机体结构完整性。 

Cytochrome c Oxidase（细胞色素 c 氧化酶）：是一种存在于细菌或线粒体上的大型跨膜蛋白复合物。

由于细胞色素氧化酶是呼吸电子传递链的第四个中心酶复合物，因此又被称为复合物 IV。线粒体呼吸

链的末端酶，负责将电子传递给氧分子并生成水，同时驱动 ATP 合成，是细胞能量代谢的核心组件。 

Nucleosome（核小体）：真核生物染色质的基本结构单位，由 DNA 缠绕组蛋白八聚体形成，能压

缩 DNA 长度并调控基因表达，是表观遗传调控的核心结构基础。 

Restriction Enzymes（限制性内切酶）：细菌产生的一类能识别并切割特定 DNA 序列的酶，可保护

细菌免受噬菌体感染，也是现代分子克隆和基因编辑技术的核心工具。 

Lysozyme（溶菌酶）：广泛存在于黏液、眼泪等体液中的抗菌酶，能破坏细菌细胞壁的肽聚糖结构，

裂解细菌，是先天免疫系统的重要防御分子。 

Ribosomal Subunits（核糖体亚基）：核糖体的两个功能组件（大亚基与小亚基），协同完成 mRNA

翻译为蛋白质的过程。 

Rubisco（核酮糖-1,5-二磷酸羧化酶）：植物叶绿体中含量最丰富的酶，催化光合作用暗反应中 CO₂

的固定，是将无机碳转化为有机碳的核心酶。 

阅读该网站关于血红蛋白的短文，说明其结合和释放氧气时不同亚基之间如何协同作用。 

 

https://baike.baidu.com/item/%E7%BA%BF%E7%B2%92%E4%BD%93/376884?fromModule=lemma_inlink
https://baike.baidu.com/item/%E8%B7%A8%E8%86%9C%E8%9B%8B%E7%99%BD/6212690?fromModule=lemma_inlink
https://baike.baidu.com/item/%E7%94%B5%E5%AD%90%E4%BC%A0%E9%80%92%E9%93%BE/10106757?fromModule=lemma_inlink
https://baike.baidu.com/item/%E9%85%B6%E5%A4%8D%E5%90%88%E7%89%A9/12735501?fromModule=lemma_inlink
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血红蛋白是一台精巧的分子机器，依靠分子运动和局部结构的微小改变来实现对氧气的高效运输。

它的四个亚基并不同时结合氧气，而是表现出典型的协同作用：第一个氧分子与血红素结合最为困难，

结合后会引起对应蛋白链发生细微构象变化，这种变化会传递到相邻亚基，使它们结合氧气的能力不

断增强，因此第二个、第三个、第四个氧分子的结合会越来越容易。当血液流经肺部时，在高氧环境

下，血红蛋白能够迅速结合并满载氧气；而当血液进入氧浓度低、二氧化碳浓度高的组织时，血红蛋

白会释放氧气。一旦第一个氧分子脱离，蛋白质构象便开始转变，促使其余氧分子快速释放，从而将

氧气精准地输送到需要的部位。在分子层面上，氧与血红素中心的铁原子结合时，会拉动下方的组氨

酸残基，使整条 α 螺旋发生位移，这一局部运动通过肽链传递到其他亚基，引发整个四聚体的构象摆

动，实现结构状态的转换，这也是血红蛋白协同作用的结构基础。 

阅读你最感兴趣的生物大分子，阐述该分子的结构、功能特点。 

 

结构方面，冠状病毒蛋白酶（以 SARS-CoV-2 主蛋白酶为例）是由两个相同亚基组成的同源二聚

体，整体呈现对称的二叶状结构，每个亚基共同形成一个活性位点。蛋白质折叠类似于丝氨酸蛋白酶

如胰蛋白酶，但半胱氨酸氨基酸和附近的组氨酸执行蛋白质切割反应，额外的结构域稳定了二聚体。

该结构活性位点结合了类似肽的抑制剂。 

功能方面，冠状病毒基因组为长链 RNA，感染细胞后翻译出两条多聚蛋白，蛋白酶的核心功能是

将这些多聚蛋白切割为具有独立功能的成熟蛋白片段，包括复制/转录复合物、结构蛋白等，是病毒复

制的必需步骤；由于蛋白酶是病毒成熟与复制的关键环节，且人类细胞中无同源功能的半胱氨酸蛋白

酶，因此成为抗病毒药物设计的理想靶点，即通过小分子抑制剂占据活性位点，可阻断蛋白酶切割功

能，从而抑制病毒增殖。 

 

B.2 化学小分子月报（Molecular of the Month） 
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与生物大分子月报相比，该网站的文章内容和写作风格有何特点？ 

 

化学小分子月报是纯化学视角的科普，文章以小分子的化学本质为核心，内容围绕分子的结构、

合成、理化性质、工业和生活应用与历史背景展开。写作风格上更偏向化学启蒙与生活化叙事，语言

通俗直白，常结合日常场景解释分子的实际意义，同时会提供多种结构可视化版本，让读者直观理解

分子的空间构型，，侧重让大众感受化学与生活的紧密联系。 

相比之下，生物大分子月报则是结构生物学与生物医学视角，核心是生物大分子（蛋白质、核酸

等）或与生物靶点结合的药物小分子，内容聚焦分子在生命活动中的功能、三维结构与生理和临床意

义，例如介绍血红蛋白时会阐释其协同载氧的构象变化。写作风格更偏向基础生命科学与药物研发叙

事，会深入讲解结构与功能的关联、分子在细胞通路或疾病中的角色，语言更具学术科普感，常结合

PDB 结构数据与医学应用，侧重让读者理解“结构决定功能”的生命科学核心逻辑。 

如何查看某个特定分子？ 

下拉菜单快速检索（最推荐）： 

在页面中部找到“Select your molecule”下拉框，点击后会显示按字母顺序排列的所有分子列表。 

直接在列表中找到目标分子名称，点击即可跳转到该分子的专属介绍页面。 

 

按时间顺序浏览查找： 

页面下方的表格按发布时间倒序排列了所有月度分子，包含： 

发布日期（Date）、分子名称（Molecule）、页面版本（Versions）、贡献者（Contributor）与机构（Location） 



 

19 

 

 

阅读你感兴趣的化学小分子，阐述该分子的结构、功能特点。 

 

氨（NH3）是由一个氮原子与三个氢原子构成的三角锥形分子，其独特的结构决定了多样且关键

的功能特性。在功能层面，氨的核心价值体现在生物、工业与能源三大领域。生物中，氨是氨基酸和

核苷酸合成的前体，是生命制造蛋白质与核酸的关键氮源，也是自然界氮循环的核心中间产物，支撑

着生态系统的氮素流转与全球粮食生产；工业上，氨是最重要的化工原料之一：约 83%的氨被制成氮

肥（如尿素、硝酸铵等），养活了全球近一半人口；它还通过奥斯特瓦尔德工艺转化为硝酸，进一步生

产炸药、塑料与多种化学品；同时氨凭借高效环保的热力学特性，长期作为工业制冷剂，不会破坏臭

氧层或加剧温室效应；能源领域，氨被称为“另一种氢”，是理想的氢载体：低压下即可液化，体积氢

含量高于压缩氢或液氢，储存与运输更安全便捷，可作为内燃机燃料或燃料电池的氢源，甚至曾为航

空航天火箭发动机提供动力，展现出清洁能源的广阔前景。 

 

B.3 蛋白质分子精选（Protein Spotlight） 

没有外网，如何搜索文献？ 
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点击页面首栏“ARTICLES”（图示蓝框）进入文章库，随后采用 ctrl+F 的方法，也可以根据关键

词搜取相关文献。 

阅读该网站关于绿色荧光蛋白（GFP）短文（The greenest of us all）以及相关文献，说明该蛋白质分

子的结构功能特点。 

当直接搜索“GFP”时首先出现的不是目标文章，可点击图中上下箭头找到；或直接搜索文章名称

“The greenest of us all”即可找到。 

 

GFP 的结构于 1996 年被确定。它拥有一种新颖的三维结构：β-桶。整体形状像一个桶，直径 30Å，

长度 40Å。桶身由 11 段紧密排列的 β-折叠构成（因此得名），一条 α-螺旋沿中心轴延伸。这条 α-螺旋

作为支架，支撑并固定着蛋白质的发色团。除了优美的三维结构之外，GFP 还能保护发色团免受光化

学损伤，并阻止无关的可扩散小分子进入其内部。（1Å=10−10米=0.1 纳米） 
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该网站中与你研究方向相关的蛋白质分子有哪些？简述它们的生物学功能。 

 

Orco，全称 Odorant receptor co-receptor，气味受体共受体，是昆虫嗅觉系统中不可或缺的核心蛋

白。它不直接识别气味分子，但必须与各类特异性气味受体（OR）结合形成复合物，才能使受体正确
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折叠、转运并定位于嗅觉神经元的细胞膜上。在功能上，Orco 作为离子通道的重要组成部分，参与气

味信号的跨膜传递，当特异性气味受体结合气味配体后，OR-Orco 复合物会开放阳离子通道，引发细

胞膜电位变化，进而启动嗅觉信号传导。此外，Orco 还能稳定受体结构、保护功能性复合体，并参与

嗅觉适应与信号调控，对昆虫的嗅觉感知、觅食、求偶、定位宿主等关键行为至关重要。 

 

Odorant receptor Or1（Or1，气味受体 1），是昆虫（以冈比亚按蚊 Anopheles gambiae 为经典研究对

象）中一类特异性气味受体，属于昆虫嗅觉受体（OR）家族，是介导按蚊偏好人类宿主、定位吸血目

标的关键受体蛋白。 
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C1 利用 Dotlet 进行序列比对，分析序列的相似性。 

1）进入 Dotlet 官网，进入“browse the resource website ”（其中 try the tutorial 可以在其中学习如何

使用 Dotlet，属于网站的教学指南。） 

2）在 sequence1 和 sequence2 中分别输入 HBA_HUMAN 和 HBA_MOUSE 两个序列。 

3）之后便可得到比对结果：蓝色的碱基配对区域表示高度匹配的区域。 
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C2 利用 EMBOSS Explorer 进行序列比对 

1) 打开 EMBOSS Explorer 分析平台：https://www.bioinformatics.nl/emboss-explorer，在程序导航菜

单中找到整体比对 ALIGNMENT GLOBAL，点击程序名 needle。 

2) 在 UniProt 数据库检索框中输入斑头雁 alpha 血红蛋白序列条目名 HBA_ANSIN，选择 sequence，

点击 download，便可得到其蛋白序列，同理可以得到灰雁 alpha 血红蛋白序列条目名为 HBA_ANSAN

的序列。 

 

 

 

https://www.bioinformatics.nl/emboss-explorer
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3)将序列填入 needle程序输入框中选择默认计分矩阵EBLOSUM62(EMBOSS 软件包中所有计分矩

阵都冠以字母 E)、默认起始空位(GAP OPEN)罚分 10 和延伸空位(GAP EXTEND)罚分 0.5，序列末端空

位(END GAP PENALTY)不予罚分(No)。 

 

 

4) 点击 Submit 按钮，几秒钟后，输出运行结果。输出结果显示，斑头雁和灰雁血红蛋白 alpha 亚

基共有三个位点差异。 
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5. 问题 

Q1: Dotlet 网站中的教学指南与现在网站存在部分不符合情况，例如操作界面 

Q1 建议———以例子进行实操后形成可用的教学指南，帮助操作和举一反三。 

 

 

 

Q2:知网可以批量下载 PDF 版本吗 

Q2 建议———可以批量下载 PDF，但知网网页端不直接支持，必须用知网研学（原 E-Study）或

浏览器脚本两种方式。 

1 官方方法：知网研学 APP 

1.1 下载安装知网研学（官网/应用商店） 

1.2 登录（用知网账号/机构授权） 

1.3 检索→勾选文献→添加到学习单元 

1.4 进入学习单元→勾选→下载→选 PDF 

1.5 提前设置：设置→知网全文获取→优先 PDF 

2 网页端+油猴脚本（快速） 

2.1 装浏览器插件 Tampermonkey（油猴） 

2.2 去 Greasy Fork 搜知网批量下载 PDF 脚本并安装 

2.3 知网检索→勾选→点脚本生成的批量下载 PDF 按钮 

2.4 允许浏览器弹窗，即可批量下载 
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Q3: NCBI 使用起来不是很流畅，有什么可以代替 NCBI 的功能？比起 NCBI 来它有什么短缺？ 

Q3 建议———文献检索、序列检索、序列比对、基因组浏览、蛋白分析等功能可以使用 EBI 代替，

但是相比起来，NCBI 的整合更全面，比如对某个基因进行检索时一个页面可以聚合所有相关信息可以

直接跳转，EBI 可能需要多个入口查看不同的信息，并且缺少一体化的引物设计功能，如果需要快速

检索综合信息或者设计引物选择 NCBI 更好，其他许多功能可以使用 EBI。 

 

 

6. 个人总结 

 

 

G2A 边汉青个人总结 

 

G2B 刘奇个人总结 

 

G2C 高倩个人总结 
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G2A 边汉青个人总结 

利用 Mesh、Uniprot、EPMC 和生物大分子月报来查询自己方向或感兴趣的信息。 

1.确定自己的搜索主题或搜索词，在 Mesh 中找到精确的表达词，例如蚜虫：aphid 和细胞色素氧化酶

P450 Cytochrome P-450 Enzyme System. 

 

 

2.在 uniprot 中搜索棉蚜中的 P450 基因，找到感兴趣的，例如：CYP6CY3 
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3.可以在 Publications中找到其参考的文章，之后可以在 EPMS 上进行搜索，进行阅读了解得更加详细。 
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生物大分子月报关于 P450 的查询与了解。 

 

如果你感到头痛，服用药物来缓解疼痛，你会发现药效

会在几个小时内逐渐消失。之所以会发生，是因为人体有一

套强大的解毒系统，能够识别出不正常的化学物质，例如药

物，并将其排出体外。这套系统能应对我们由于进食和呼吸

而摄入的各种令人不适的化学物质，包括药物、植物中的有

毒物、烹饪过程中形成的致癌物以及环境污染物。细胞色素 

P450 酶是我们在这场化学战中的第一道防线。 

氧化作用（加氧作用） 

细胞色素 P450 酶能够识别出异常分子，并向其添加氧

原子。在大多数情况下，这会使分子变得更易溶于水，从而

更易排出体内。加氧作用还便于其他解毒酶与其结合，使其

能够进一步改造并破坏这些有毒分子。加氧过程颇为棘手，

细胞色素 P450 酶利用一种强大的分子工具来完成这一反

应：位于血红素基团中的铁原子。 

无处不在的 P450 

细胞色素 P450酶存在于所有生物体内。每个生物体都会

产生多种不同的酶，每种酶作用于一组特定的分子。通常情

况下，细菌会产生约 20 种不同结构的 P450酶，而我们身体

则会产生约 60 种。植物往往会产生数百种，这是因为植物

会产生特殊的色素和特殊毒素来保护自己，许多产生这些分

子所需的反应都是由专门的细胞色素 P450 酶来完成的。 
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一把双刃剑 

图中所示的分子是 CYP3A4，这是一种在人体内对于药物解毒发挥主要作用的细胞色素 P450。据估计，

这种酶能作用于约一半已知的药物。例如，它会改变抗生素红霉素（如图底部所示，呈蓝色），还会对诸如

可待因、地西泮（安定）、紫杉醇（泰素）以及几种抗艾滋病毒药物等药物进行解毒。 

然而，在某些情况下，细胞色素 P450 酶所引发的反应可能会造成危害比益处更多。例如，CYP3A4 是

大剂量乙酰氨基酚（泰诺）使身体产生毒性反应的部分原因。这种经过修饰的对乙酰氨基酚具有极强的反

应活性，但通常会被其他解毒酶迅速清除。然而，当大剂量使用时，这种活性中间体会累积到危险的水平。 

处方与 P450  

医生在开具药物处方时必须考虑细胞色素 P450酶。例如，您可能在处方上看到过这样的警示，告知患

者在服用某种药物时不要饮用葡萄柚汁。葡萄柚中含有一个黄酮分子，会抑制细胞色素 P450 酶。这会减

缓药物的解毒过程，从而可能导致药物产生的效果比预期的更强烈。 

合成高手 

细胞色素 P450 酶在正常细胞化合物的

合成过程中也发挥着诸多关键作用。例如，部

分细胞色素 P450 酶专门被设计参与甾体、维

生素 A 和 D 以及进行信号传导的类似脂质

的类固醇分子等化合物的化学合成过程中。图

左侧所示的这种酶是真菌的细胞色素 P450，

它在甾体合成过程中执行一个步骤。我们细胞

中的类似酶对于胆固醇的合成也是必需的。右

侧的酶复合物为反应提供电子。 
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G2B 刘奇个人总结 

针对我计划研究的某入侵昆虫物种生育相关基因，以下数据库可协同使用进行分析。 

首先 NCBI 主要用于快速获取该基因基础信息。进入 Gene 数据库检索该生育相关基因，可一次性

获得参考序列（RefSeq）、相关文献和已知变异等信息。且可以使用 Primer-BLAST 进行引物设计，输

入基因名后自动生成 qPCR 引物并验证特异性后，可用于后续检测该基因在不同组织（如卵巢、精巢）

和时期的表达。 

Europe PMC 作为文献检索的增强版，与 NCBI 的 PubMed 内容高度重叠，但有更强的批量导出和

文本挖掘功能，用它批量检索该昆虫物种所有涉及生殖发育的文献，快速建立研究背景。 

EBI 的 Ensembl 用于基因组可视化。入侵物种作为非模式生物可能缺乏高质量参考基因，通过

Ensembl 查看该基因在染色体上的精确位置、外显子-内含子结构及相邻基因排布，通过 Compara 模块

还可以找到模式生物中的同源基因，根据这些信息可以推测我研究的基因可能有什么功能，是否具有

保守性。 

CNCB 用于本土数据提交和查找。研究入侵中国的昆虫物种，测序原始数据需提交至 GSA 以满足

国内期刊和数据安全要求，且从 CNCB 下载国内项目数据可能更全、速度更快。 

UniProt 是蛋白功能注释的权威平台。若该生育相关基因编码蛋白，或需要进行相关蛋白的研究，

UniProt 提供结构域注释，可判断是否含有已知的生育相关保守结构域；同时可查找翻译后修饰位点、

亚细胞定位和蛋白相互作用网络，为后续蛋白功能实验提供关键线索。 

而 PDB 用于蛋白结构可视化。若该生育相关蛋白有三维结构，从 PDB 下载文件可分析关键氨基

酸位点在三维空间的位置。 

各平台各有侧重：NCBI 解决快速查询和引物设计，Europe PMC 支持文献批量处理，UniProt 提供

蛋白深度注释，EBI 的 Ensembl 完成基因组可视化，CNCB 保障数据合规与可及，PDB 补充结构信息。

掌握这种跨平台协同能力，是我开展昆虫生育相关基因功能研究的基础。 
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G2C 高倩个人总结 

 

过去三周，我主要学习了 NCBI、EBI、CNCB 等常用生物信息数据库的基本功能与使用场景，进

一步熟悉了 OpenLB、PubMed、EPMC、知网等文献检索平台的操作方法，了解到生物大分子月报，

化学小分子月报，蛋白质精选等生物网络文献库，同时结合课程内容自主学习了血红蛋白、绿色荧光

蛋白、胰岛素、气味受体等多种生物分子的结构与功能。在 ABC 网页首页，EMBOSS 软件包的主要

开发者之一的 Alan Bleseby 曾说：Half day on the Web, saves you half month in the lab! 然而，经过过去

三个周的学习，我深刻体会其中深意，也特别荣幸能使用 ABC 这个没有包装却功能齐全，内容翔实的

学习工具。 

在学习过程中，我也遇到了一些问题。一是专业名词较多，尤其是不同物种的嗅觉受体蛋白概念

复杂，记忆和区分较为困难；二是文献检索技巧不够熟练，对高级检索语法和文献管理工具运用不够

流畅，还需加强练习；三是自主学习主动性和自律仍需不断提高。 

针对这些问题，我计划通过利用 AI 分类归纳相似蛋白概念，每周计划固定时间个人或复习每周内

容。希望以上存在的问题在下一次总结中体现进步和改善。 

 


