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1. 时间 

2026.4.8 上午 

2. 方式 

线上 

3. 主题 

关于 Uniprot 数据库的高级检索和序列条目注释信息以及外部链

接的阐述和讨论 

4. 内容 

A Uniprot 数据库的高级检索功能和序列条目注释信息 

A1 Uniprot 的高级检索 

A2 Uniprot 的序列条目注释信息 

A3 Uniprot 的多序列比对 

B Uniprot 数据库的外部链接 

C Uniprot 文献信息 

D PlantTFDB 序列注释信息 

E 个人总结 

  



A Uniprot 数据库的高级检索功能和序列条目注释信息 

A1 Uniprot 的高级检索 

以果蝇中的 sxl 基因为例进行检索，检索过程和结果如下： 

 

 
 

 

  



A2 Uniprot 的序列条目注释信息（以 Sxl 蛋白为例） 

 

 
 

 

 

 



 

 

 

 

 



A3 Uniprot 的多序列比对 

 

果蝇的性别致死 Sxl 蛋白目前没有相似序列，这里以 PPF-1 为例。 

 

 

 

 

 



 

 

B Uniprot 数据库的外部链接 

① 查看果蝇的 Sxl 蛋白在 NCBI 蛋白质保守结构域数据库 CDD 中的信息 

  以下分别是 Sxl 蛋白序列中的结构域和他们在蛋白质序列中的个数，RRM1、

RRM2 为结构域名称，1hit 表示有一个该结构域，分别可点击跳转至相关界面，

以 RRMA1_SXL 为例，如下： 

 

 

 



 

 
 

② 查看果蝇的性别致死蛋白 Sxl 在 EBI 蛋白质整合数据库 InterPro 中的信息 

InterPro 整合了十多个主流数据库的蛋白质信息，包括结构域和位点、蛋白

质家族、序列特征、结构分类等。以果蝇中的 Sxl 为例，IPR050502 告知 Sxl 属

于整合 RNA 结合蛋白，IPR002343 告知 Sxl 蛋白的核心工具 Hud,性别致死蛋白

家族结合的结构域，IPR012677 是上述工具的立体结构类型，IPR035979 是 RNA

识别基序超家族，总之这些都可以点击跳转到相关信息，而点击 Interpro 则可以

跳转到整合有这些所有信息的界面。 

 



 

 

 

③ 查看致死蛋白 Sxl 在蛋白质家族数据库 PFam 中的信息 

Pfam 是专门收录蛋白质结构域和家族的数据库。 

 



 

 

 

④ 查看核酸序列数据库中数据 DDBJ 中的信息（以 CEAM-6 为例） 

多条序列可能是来自不同不同测序版本、不同个体、不同剪接变体或数据库

冗余。 

 



 

 

 



⑤ 查看在代谢通路数据库 BioCyc 中的信息（以 ALB3 为例）。 

 

 

 

 

 



⑥ 查看在转运蛋白分类数据库 TCDB 中的信息（以 ALB3 为例） 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



⑦ 查看果蝇 Sxl 蛋白在蛋白质无序区域数据库 DisProt 中的信息 

 

 

 

⑧ 查看果蝇的 Sxl 蛋白在蛋白质丰度数据库 PaxDB 中的信息 

主要是回答了在果蝇体内，Sxl 蛋白有多少、不同组织含量有什么变化的问

题。 

 

 



 

 

⑨ 查看拟南芥内膜蛋白 ALB3_ARATH在蛋白质修饰数据库 iPTMnet 中的信息 

蛋白质修饰数据库 iPTMnet，Protein post-translational modifications (PTMs)，

iPTMnet 是一个整合型蛋白质翻译后修饰（PTM）知识数据库，由美国特拉华大

学与乔治城大学联合开发，专注于蛋白质翻译后修饰位点、修饰酶、底物、相互

作用及功能网络的整合与可视化。 



 

⑩ 拟南芥内膜蛋白 ALB3_ARATH 在拟南芥基因组数据库 GrameneE 中的信息 

GrameneE 是 Gramene（植物比较基因组数据库），基于 Ensembl Plant 框架

搭建的专业基因组浏览器界面，专门用于查看玉米、水稻、拟南芥等各类植物的

基因结构、染色体位置、转录本、蛋白序列及同源信息，是植物基因定位、结构

分析和比较基因组研究最常用的可视化工具之一。 

Gramene，植物比较基因组数据库： 

 

 



Plant Pan Genomes（植物泛基因组）：指一个植物物种内所有代表性个体/

种质的全部基因与非编码序列的总和，包含核心基因组（Core Genome）（所有

个体共有的保守基因）、非必需基因组（Dispensable/Accessory Genome）（仅部

分个体拥有的可变基因）与特有基因（Unique Genes）（单个/少数个体特有的基

因），突破单一参考基因组的局限性，完整呈现物种遗传多样性。 

拟南芥内膜蛋白 ALB3_ARATH在拟南芥基因组数据库 GrameneE 中的信息: 

 

AT2G28800 相关 ID 区别与联系： 

 

AT2G28800 是基因座层级代表整个基因，是该基因的唯一、永久标识符；

AT2G28800.1，是基因座 AT2G28800 的第 1 号转录本，代表基因的一个特定可

变剪接产物；AT2G28800.2 是基因座 AT2G28800 的第 2 号转录本（可变剪接转

录本），代表同一基因的另一个可变剪接产物。 

11 查看拟南芥内膜蛋白 ALB3_ARATH 在代谢通路数据库 KEGG 中的信息 



 



 

KEGG，Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes，京都基因与基因组百科

全书，日本 Kanehisa 实验室（京都大学）开发，是全球最权威的生物信息学综

合数据库之一，KEGG 是整合基因组、化学、系统功能与健康信息的一站式生物

信息学平台，核心使命是从分子层面（基因、蛋白、代谢物）解析细胞、生物体、

生态系统的高级功能，是基因组学、转录组学、代谢组学等多组学研究的核心工

具，也是研究动植物基因功能、代谢通路的核心数据库。 

URL：Uniform Resource Locator（统一资源定位符），即网址。 



API：Application Programming Interface（应用程序编程接口），当你需要批

量做富集分析、或用脚本处理数据时，就需要调用 KEGG API（通常需要查看 

KEGG API manual）。 

GUI：Graphical User Interface（图形用户界面）。 

12 查看拟南芥内膜蛋白 ALB3_ARATH 在代谢通路数据库 KEGG 中的信息： 

 

 

13 查看拟南芥内膜蛋白 ALB3_ARATH 在蛋白质结构数据库 PDB 中的信息 



 

Protein Data Bank in Europe，欧洲蛋白质数据库，属欧洲分子生物学实验室-

欧洲生物信息研究所（EMBL-EBI），全球蛋白质数据银行（wwPDB, Worldwide 

Protein Data Bank）的创始成员之一，与美国 RCSB PDB、日本 PDBj、BMRB 共

同维护全球唯一的生物大分子结构档案（PDB），旨在收集、整理、分发全球所

有生物大分子（蛋白质、核酸、复合物等）的实验解析三维结构数据。 

 



14 查看双斑长跗萤叶甲细胞色素 c氧化酶亚基 I A0A891T1X2_9CUCU在 NCBI

参考序列数据库 RefSeq 中的核酸和蛋白质序列信息（以 A0A891T1X2_9CUCU

基因为例） 

打开 Uniprot，advance 搜索，下拉选项为 organism[OS]，输入物种名称双斑

长跗萤叶甲拉丁文 Monolepta hieroglyphica，点击 Search，可搜索物种的 entries。 

 

找到双斑长跗萤叶甲（Monolepta hieroglyphica）的 A0A891T1X2_9CUCU，

细胞色素 c 氧化酶亚基 I（cox1/COI）。 



 

点击 External Links，可链接到其他数据库。 

 

 

点击 YP_010164560.1，可链接到 RefSeq 的蛋白质数据库； 



 

页面左边信息包含：基础信息如序列条目、定义、登录号、版本、数据库链

接、数据库来源、参考文献等，上一段序列，注释，结构特点，序列，下一段序

列；页面右边信息，整合了序列分析、基因信息、相关信息与浏览历史四大模块：

提供 BLAST、保守结构域分析等序列分析工具； 

 



点击 NC_057489.1 则可链接到核酸数据库；页面整合了基因组的完整元

数据（包括物种分类、参考文献、序列属性等），左侧 Go to 菜单可快速跳

转至序列、注释、特征，序列等内容，右侧提供 BLAST 比对、引物设计、

特征标注等分析工具，并关联了蛋白、分类学、基因等跨数据库资源。 

 

点击 Pick Primers 可设计引物。 



 

15 查看双斑长跗萤叶甲细胞色素 c氧化酶亚基 I A0A891T1X2_9CUCU在 NCBI

基因数据库 GeneID 中的信息 

 

页面整合了 COX1 的基础信息（基因符号、功能描述、分类谱系、RefSeq



审核状态等），Genomic context 描述基因在其所在基因组上的位置、相邻基因、

上下游序列、结构排布等全部周边环境信息，Genomic regions, transcripts, and 

products 指转录本与蛋白对应关系，参考文献，保守结构域等核心信息，右侧提

供 BLAST、序列下载、跨数据库跳转（核酸、蛋白、分类学等）等工具。 

 

 

C UniProt 文献信息 

（1）UniProt 查看文献信息 

打开序列条目：PPF1_PEA 

 



点击 Publication 查看文献信息：Publications 

 

 

查看文献文献来源，找出用户审编的 3 篇文献：Community curated 

 

点击页面右侧第 1 篇文献链接，打开 PubMed 数据库收录的该文献：PubMed



 

 

（以 A0A891T1X2_9CUCU 为例） 

打开序列条目：A0A891T1X2_9CUCU 

 

点击 Publication 查看文献信息：Publications 



 

（2）添加文献信息（以 A0A891T1X2_9CUCU 为例） 

PubMed 上查找相关文献 

 

回到 Uniprot 界面，点击 add a publication 



 

登录 ORCID ID 

 

输入要添加文献的 PMID，后点击 Retrieve publication INFO(检索出版物信

息) 



 

填完相关信息后点击最后的 Submit Bibliography 



 

收到邮箱即提交成功 

 

D PlantTFDB 序列注释信息 

阅读植物转录因子数据库 PlantTFDB 中 SBP 家族基本介绍 SBP Family 

Introduction 了解该转录因子家族 SQUAMOSA promoter Binding Protein (SBP)名

称来源、DNA 结合结构域序列长度和特异保守位点等基本信息 

abc 网站中打开 PlantTFDB； 

 



界面如下： 

 

PlantTFDB（Plant Transcription Factor Database，植物转录因子数据库）v5.0 

是全球权威的植物转录因子综合数据库，已整合至 PlantRegMap 平台。该数据库

收录了涵盖绿藻、苔藓、蕨类、裸子植物到被子植物共 165 个植物物种的转录因

子信息，其中带(G)标记的物种为已完成基因组测序的物种，支持按物种分类浏

览与按转录因子家族分类检索。数据库系统整理了 AP2、bHLH、MYB、NAC

等超 60 个转录因子家族的完整注释信息，同时提供 TFext（转录因子提取）、

BLAST 序列比对、转录因子预测、数据下载等实用分析工具，为植物基因表达

调控、分子育种、功能基因组学研究提供了全面、权威的转录因子资源与分析平

台。 

SBP Family 



 

SQUAMOSA promoter Binding Protein（SBP，SBP-box）家族名称来源于其

最初被鉴定为可结合金鱼草（Antirrhinum majus）SQUAMOSA 基因启动子的转

录因子，该家族是植物特有的转录因子家族，核心功能与花发育调控相关。其

DNA 结合结构域（DBD）为高度保守的 79 个氨基酸残基的保守区域，该结构域

包含 2 个独立的锌结合位点，对应 Cys3HisCys2HisCys 或 Cys6HisCys 的序列基

序（其中前 4 个残基结合 1 个锌离子，后 4 个残基结合另 1 个锌离子），可特异

性识别回文 GTAC 核心基序；同时该结构域表面的连续碱性保守残基区域参与

DNA 结合，是该家族发挥转录调控功能的关键结构基础。 



 

利用 UniProtKB 高级检索功能，在下拉菜单蛋白质名称 Protein name 栏目中

输入 Squamosa, 在下拉菜单物质名称栏目 Orgamism 中输入拟南芥拉丁名

Arabidopsis thaliana, 在下拉菜单审阅状况 Reviewed 中选择 Yes, 点击搜索按钮，

检索框显示以下信息： 

(protein_name:SQUAMOSA) AND (organism_id:3702) AND (reviewed:true) 

 

检索结果显示人工审阅的 17 个拟南芥 SBP 家族成员 Squamosa 



promoter-binding-like protein (SPL) 

按序列长度排序，找出最短和最长的序列 

最短： 

 

最长； 

 

点击定制显示字段 Customize column, 在弹出窗口中点击结构 Structue,选择

三维结构 3D.点击保存按钮 Save,查看哪些条目结构已经测定 

 



 

3D Structure 已测定 

 

 

 

D 个人总结 

G2A 边汉青 

在学过 Uniprot 数据库，发现 Uniprot 数据库可以查找自己领域内相关的蛋

白质，同时也可以通过相关蛋白质的信息页面中的 publication 找到其引用的文章，

更加详细的了解和确认是否是自己所要找的蛋白质，同时有许多外连接，可以非

常方便的跳转至基因或蛋白（IEMBL、GenBank、DDBJ）库，查找其相关的家族

数据库，可以通过 CDD 查找出蛋白质保守结构域数据库中的信息、通过 Pfam 查

找到其所在的家族和其他家族蛋白，也可以通过 AlphaFoldDB 查看蛋白质结构，

另一方面，也可以利用 uniprot 进行蛋白质多序列比对，方便而快捷。 

总的来说，Unirpot 不仅作为一个蛋白质数据库，同时他也是蛋白质相关数

据链接的综合性网站，对于研究某个基因的蛋白质功能、查询其相关结构和相似

蛋白或相似基因蛋白质是非常方便的。 

只是对于 Unirpot 的运用还需要多加练习，部分网站初次接触，仍需时间慢

慢熟悉，另一方面，可以借助 ai 快速熟悉各个网站的功能，在实际课题应用时，

利用 ai 指导会加快学习和对网站的应用，找出自己需要的数据信息。 

 

 

 



G2B 刘奇 

以一条核酸序列为起点，系统演练了从序列到功能的数据库交叉检索流程，

对果蝇 SXL 蛋白形成了完整认知。 

SXL 蛋白信息：SXL 是果蝇性别决定的主开关（UniProt P19339），全长 354

个氨基酸。结构上含两个 RRM 结构域（CDD 家族 cd12375），偏好结合富含 U

的 RNA 序列，通过调控 tra 和自身 Sxl 的选择性剪接控制性别分化；另有 12.4%

固有无序区域（DisProt 共识），分布于 N 端及结构域连接区，可在结合 RNA 时

发生无序→有序转变，有 NMR 和 X 射线证据支持（PDB：1B7F、2SXL、3SXL）。

功能上，SXL 在雌性中抑制 msl-2 实现 X 染色体剂量补偿。表达丰度约 6-15 ppm

（PaxDb），属低丰度调控蛋白。互作网络包括 snf、tra2、vir 等剪接因子（STRING）。 

一个 UniProt 登录号可串联各数据库。不同数据库解决不同问题：CDD 找结

构域，DisProt 看无序区域，TCDB 排除跨膜特征，STRING 查互作网络，PaxDb 看

表达丰度。单一数据库只能提供片面信息，交叉验证才能构建完整认知。此外，

PDB 结构号与文献 PMID 是验证结论可靠性的重要依据，序列比对中的保守残基

往往揭示功能关键位点。这些方法可迁移至任何目标蛋白的分析中。 

 

G2C 高倩 

过去三周，我简要学习了关于蛋白、核酸、基因组、反应和通路、家族等各

类数据库，重点掌握了 UniProt 蛋白质数据库的基本框架、检索、序列下载、外

部链接等，并结合自己课题相关蛋白质练习 UniProt 蛋白质数据库的使用。 

一是 UniProt 蛋白质数据库的学习和练习。UniProt 蛋白质数据库由

UniProtKB 知识库、UniParc 归档库、UniRef 参考数据集三大核心模块组成，了

解了 UniProtKB 中 Swiss-Prot（人工审编、高质量）与 TrEMBL（自动注释、大

规模）的分工差异；掌握了数据库统计报表的核心信息维度，包括常规注释

（General Annotation）、序列特征注释（Sequence Annotation）的核心内容，进

一步熟悉了数据库与 NCBI、PDB、KEGG 等多类数据库的交叉链接。围绕 UniProt

完成了四项练习。第一项以人 α-血红蛋白（HBA_HUMAN）为对象，系统练习

了蛋白功能、名称分类、亚细胞定位、相关疾病、翻译后修饰（PTM）、表达、

相互作用、三维结构、蛋白家族、序列、相似蛋白等全维度注释信息的检索；第



二项以豌豆内膜蛋白（PPF1_PEA）、拟南芥 Alb3 蛋白（ALB3_ARATH）为对

象，完成了蛋白功能、基因信息、亚细胞定位、三维结构、家族同源蛋白的检索，

学习了蛋白在 CDD、Pfam、InterPro、KEGG、PDB 等外部数据库的交叉链接，

练习了文献信息提取、用户审编状态查看、PubMed 文献溯源及在 UniProt 中点

击添加文献；第三项针对拟南芥 SBP 转录因子家族，运用 UniProtKB 高级检索

功能，通过设定蛋白名、物种、审编状态等条件，检索得到 17 个人工审编的 SBP

家族成员，完成了序列长度排序、最短/最长序列筛选、三维结构条目筛选等批

量数据处理操作，掌握了 Customize column 等个性化检索技能。同时，结合自己

课题相关物种双斑长跗萤叶甲 Monolepta hieroglyphica 的相关蛋白细胞色素 c 氧

化酶亚基ⅠCOX1，进行 Uniprot 高级检索，External Links 加深对该蛋白的学习。 

二是各数据库的简要学习。我解了综合性数据库，包括 Database Commons、

NAR Database Issue，JBDC 等生物信息学核心数据库，三个综合数据库整合了几

乎所有的数据库；整合蛋白序列信息的 UniProt、参考序列库 RefSeq、国际核酸

序列库 GenBank、日本 DNA 数据库 DDBJ，以及蛋白质结构相关的 PDBj、RCSB

（Research Collaboratory for Structural Bioinformatics）、PDBe，NCBI 的保守结

构域库 CDD；同时学习了家族数据库，包括蛋白家族库 Pfam、RNA家族库 RFam、

重复序列库 DFam 和进化树数据库 TreeFam。此外还有互作分析与通路数据库，

如通路数据库 REACTOME 及其植物版本 Plant REACTOME；基因组相关资源，

包括 KEGG、欧洲真核基因组库 ENSEMBL、植物基因组分析平台 Gramene，以

及 NCBI 的基因组浏览器与基因组资源入口；系统学习了 PlantTFDB 植物转录因

子数据库，了解其覆盖 165 个植物物种；阅读了 SBP（SQUAMOSA promoter 

Binding Protein）转录因子家族的名称来源、DNA 结合结构域特征、保守位点等

基础信息，明确了植物转录因子在基因表达调控中的核心作用；以上数据库全面

呈现了从序列、结构、功能到通路、进化的多组学数据库体系。 

相对第一次总结，对本课程课余学习时间明显增加，对课程学习框架有了进

一步深刻的理解和掌握，继续保持！



5. 问题 

Q1 当在 Uniprot高级搜索一个物种的一个基因时，通常会出现蛋白质长短不一的条目，如

何确定自己想要的是那一条呢 

 



 

 

 

 

 

 


