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“实用生物信息技术”课程小组讨论总结报告 

组：G6    次：5   组长：冯睿桥   执笔： 冯睿桥、凌子涵 

 

一、 时间 

2026 年 5 月 8 日、5 月 10 日 

二、 方式 

线上线下交流与讨论 

三、 主题 

TBtools 课后练习及近期学习内容交流与互助 

四、 内容 

1 Tbtools 功能解析 

2 Tbtools 课外练习讨论分析 

3 Tbtools 使用体验与心得 
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1 Tbtools 功能解析 

(1) 序列处理与提取 (Sequence Toolkit) 

这是 TBtools 最基础也最强大的功能之一，涵盖了几乎所有常见的 FASTA/GFF3 文件操

作： 

序列提取与截取：支持基于 ID 批量提取完整序列，或根据染色体坐标（如 Chr1 10000 

20000）截取特定区间序列。 

格式转换与统计：支持 FASTA 与表格格式互转、序列文件分割与合并、序列长度/碱基统

计等。 

CDS 与蛋白序列处理：可一键从基因组和 GFF3 文件中提取 CDS、mRNA、启动子（上

游 2kb 等）、内含子/外显子结构，以及将 CDS 翻译成蛋白序列。 

ID 管理：支持序列 ID 的批量重命名、添加前缀、简化（去除多余注释信息）等操作。 

(2) 基因家族与进化分析 (Gene Family Analysis) 

TBtools 为基因家族研究提供了高度集成的工作流，极大压缩了分析周期： 

同源基因鉴定：内置或封装了 OrthoFinder、MCScanX、DIAMOND 等工具，可快速进行

多物种同源聚类，区分直系同源与旁系同源基因。 

进化树构建与美化：原生嵌入 MAFFT（多序列比对）和 IQ-TREE（最大似然法建树），

并支持进化树的交互式美化与注释。 

基因结构与共线性分析：可一键绘制基因内含子/外显子结构图、染色体共线性区块图，并

计算同义替换率（Ks）分布。 

(3) 强大的可视化绘图 (Graphics) 

无需 R 语言或 Python 脚本，即可生成高质量的发表级图表： 

染色体基因分布图：可视化展示基因在染色体上的物理位置、密度及成簇情况（类似“棒

棒糖”图）。 

热图 (Heatmap)：支持导入 RNA-seq 表达矩阵，快速绘制聚类热图，并可结合进化树进

行展示。 

基因组圈图 (Circos)：通过整合染色体长度、GC 含量、基因密度等数据，绘制美观的基

因组 Circos 圈图。 

其他图表：支持绘制 Venn 图（韦恩图）、GO/KEGG 富集分析气泡图/柱状图等。 

(4) 功能注释与富集分析 (GO & KEGG) 

支持导入 eggNOG-mapper 等工具的注释结果。 

提供 GO 和 KEGG 富集分析功能，只需输入基因列表即可一键生成富集结果及可视化

图表。 

(5) 创新模块：Simple Genome Hub (简易基因组中心) 

这是 TBtools 较新的“王炸”功能，极大提升了数据管理效率： 

数据一站式管理：可将 CDS、蛋白序列、基因注释、RNA-seq 表达矩阵等数据统一拖入

管理，像整理文件夹一样清晰。 

基因信息一键查：输入基因 ID，即可自动打包获取其序列全家桶（转录本、CDS、蛋白）

及 GO/KEGG 注释信息。 

交互式 BLAST：内置可视化比对界面，粘贴序列即可秒出 BLAST 结果，并能直接生成

用于 PPT 展示的素材。 

2 Tbtools 课外练习讨论分析 

(1) 癌胚抗原家族成员双序列比对 
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结果分析 

CEAM6 的恒定结构域 A 与 CEAM5 的 501-588 位点结构域相似性最高。该结构域拥

有最高的 Bit Score (153) 和 Identity (85%)，且 E-value 最低 (2e-49)，表明其在进化上最为保

守，亲缘关系最近。TBtools 的 BLAST 双序列比对与 CNCB BLAST 比较，TBtools 凭借其本

地化、免配置环境的特点，能够更高效地完成 CEAM6 与 CEAM5 的精细比对，明确指出了 

501-588 位点结构域为最高相似区域。相比 CNGB 的在线 BLAST，TBtools 在处理特定的小

规模双序列比对及私有数据挖掘时，具有更高的操作便捷性和数据安全性。 

 



 

4 

 

(2) 拟南芥和水稻 SBP 转录因子家族成员比对 

 

水稻中拟南芥 SPL7_ARATH 的直系同源基因。 

 

在 BLASTP 分析结果中，SPL7_ORYSJ 与查询序列 SPL7_ARATH 的比对具有最高的特

异性，是其在水稻中的直系同源基因。 
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查询基因 

(Query) 

候选基因 

(Subject) 
同源类型 

一致性 

(%) 

比特分

值 

(Bit 

Score) 

SPL7_ARATH SPL7_ORYSJ 
直系同源 

(Ortholog) 
50.649 92.0 

Btools 的 BLAST 双序列比对操作具有“本地化、文件化”的显著特点。与在线 BLAST 

需要繁琐的网页粘贴不同，TBtools 采用文件直读的方式，用户只需指定本地 FASTA 文件路

径即可启动分析。这种设计不仅避免了长序列粘贴时的格式错误，还利用本地算力实现了离线

隐私计算，特别适合在撰写论文（如 SPL 基因家族分析）时进行大批量、高频率的序列比对

任务。 

(3) 玉米 SBP 转录因子数据库构建和搜索 
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TBtools 自建本地数据库纯图形界面、零代码，操作简单，可以根据自己的需要构建数据

库从而快速筛选。NCBI Blast 的在线比对基于其巨大的数据，需要通过层层筛选。建立 NCBI

本地库需要依赖大量命令行，比较复杂。 

(4) 韦恩图 Venn Diagram 分析 

韦恩图（Venn Diagram） 是一种用于展示集合之间逻辑关系的图形化工具。它通过重叠的

圆形（或其他形状）来直观地表示不同组数据之间的共有与独有部分。韦恩图使用简单的封闭

曲线（通常为圆形）来展示集合。每个圆代表一个集合（或一组数据），圆的大小通常不表示

数值大小（除非是面积成比例的变体），而是代表一个整体类别。重叠区域（交集）代表同时

属于两个或多个集合的元素。非重叠区域（独有部分）代表仅属于该特定集合的元素。 

 
结果分析：Set1, Set2, Set3 三个数据集共有 1 个相同元素 C；Set1 和 Set2 两个数据集共有

1 个相同元素 B；Set1 和 Set3 两个数据集共有 1 个相同元素。双击图中的数字可以看到其所代

表的基因。 
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人、小鼠、大鼠珠蛋白基因家族。结果分析：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。 

(5) 热图 Heatmap 分析 

点击 Tbtools 的 Graphics 下的 Heatmap lllustrator，选择 Heatmap 

Tbtools 自带的热图演示实例 
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点击 Show Control Dialog 可以调整热图的显示方式。 

 
热图是一种以颜色变化（如从深蓝到红色）来直观展示二维数据矩阵中数值大小的图形。

在生物信息学中，它通常用于展示基因表达量（如 RNA-seq、qPCR、芯片数据）在不同样本

或处理条件下的变化模式。 

行（Rows）：通常代表基因（Genes）或蛋白。 

列（Columns）：通常代表样本（Samples）、实验处理组或时间点。 

颜色（Color）：代表数值的大小（如基因表达丰度）。 

为了让不同基因（有的本身表达量极高，有的极低）能在同一张图上通过颜色公平地展示

变化趋势，热图分析中最常用的单位是 Z-score（标准分数）。 

Z-score 表示某个数值距离平均值有多少个标准差。 
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Z-score = 0：该基因在该样本中的表达量等于平均水平（通常显示为白色或中性色）。 

Z-score > 0（如 +2）：表达量显著高于平均水平（通常显示为红色，代表上调）。 

Z-score < 0（如 -2）：表达量显著低于平均水平（通常显示为蓝色/绿色，代表下调）。 

使用 Z-score 作为单位，可以抹平基因间绝对表达量的巨大差异，专注于展示相对变化趋

势。 

颜色映射单位（Color Scale）是热图图例（Legend）上展示的单位，用于将数值映射为视

觉颜色。连续型色阶如“蓝-白-红”。蓝色代表低值（Low），白色代表中间值（Medium），红色

代表高值（High）。对数刻度（Log Scale）由于基因表达量跨度极大（从几到几万），热图常对

原始数据进行 Log2 转换。因此，热图上的单位刻度常表现为 -2, 0, 2, 4 等对数值。 

3 Tbtools 使用体验与心得 

TBtools 全程鼠标点击操作，界面布局清晰，功能分类明确，自带简易操作指引。没有

编程基础也能快速完成序列比对、本地数据库构建、序列提取、多序列比对等基础实验分

析，极大降低了生信数据分析的入门门槛。兼容 FASTA、GFF、GTF、BED、Excel、CSV 

等生信常用文件格式，可自由实现格式互相转换，适配测序原始数据、实验室测序序列、

公共数据库下载序列等各类实验数据，适配绝大多数植物、动物、微生物相关基础科研分

析需求。 

Tbtools 本身相对于 NCBI 等是一个软件工具，没有依托庞大数据库，因此将 NCBI 等

数据库与 Tbtools 搭配使用更佳。 


