
Chapter-02. 重要生物信息资源 



本章内容 

 2.1  引言 

 2.2  NCBI系列数据库及数据资源 

 2.3  UCSC基因组浏览器与数据资源 

 2.4  EMBL-EBI数据库与数据资源 

 2.5  其他重要生物信息学资源 

 2.6  数据批量获取方法 



 Database and Biological database 

 Database language and tool 

 Primary and secondary databases 

 NCBI, EMBL, DDBJ 

 Software, tools 

重要知识点 

第1节：引言----数据是源头、软件是手段 



 

用于收集、整理、储存、加工、发布和检索数据的系统。 

A. 不同层次的数据库 B. 通过互联网访问数据库 

1.1 关于生物信息学数据库 

1). 数据库（Database） 



 生物类的数据库种类很多（序列、结构、分子间的互作等）。 

 文章投稿之前，需要先将各种核酸和蛋白质序列提交至特定的公开

数据库中。 

 数据库的记录，通常包括两部分：原始数据 + 注释 

 一个数据库，通常会链接到多个相关的数据库。 

 SQL（结构化查询语言）-世界上最流行的标准化的数据库语言，

能快速存储记录文件和图像等。 

 Access，Oracle等 

核苷酸序列数据库----水稻抗病相关基因OSDR8 

DQ176424 Taxonomy数据库 

PubMed数据库 

NCBI-Protein数据库 

2). 数据库工具 



Many kinds of bioinformatics databases 



 基因组数据库，如 

Human（https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/guide/human/） 

MGD（http://www.informatics.jax.org） 

Wormbase （http://www.wormbase.org） 

Flybase（http://flybase.net） 

 核酸序列数据库，如 

GenBank（https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/） 

 蛋白质序列数据库，如PIR-PSD、Swiss-Prot、TrEMBL、UniProt等 

Uniprot（http://www. uniprot.org） 

 生物大分子三维结构数据库 

 其他二次专业数据库，如药物靶点数据库TTD等 

常见的生物信息学数据库 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/guide/human/
http://www.informatics.jax.org/
http://www.wormbase.org/
http://flybase.net/
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Bioinformatics Infrastructure for Biomedical Data Science 

3).Biomolecular Data Resources:  



 

 International Nucleotide Sequence Database Collaboration (INSDC，

国际核苷酸序列数据库联盟) 

GenBank [美] http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Genbank 

EMBL [欧] http://www.ebi.ac.uk/embl/  

DDBJ [日] http://www.ddbj.nig.ac.jp/  

 每天这三个数据库作数据同步操作 

 在任何一个数据库操作(查找、投递数据等)是等效的。 

1.3 国际三大核苷酸序列数据库 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Genbank
http://www.ebi.ac.uk/embl/
http://www.ddbj.nig.ac.jp/


4). 三大核酸数据库 



• 日本国立遗传学研究所(National Institute of Genetics) 

• 创立于1949年7月1日,属文部省管辖 

• 信息服务始于1984年 

• 维护管理着DDBJ 

– 1987年1月发行DDBJ第一版 

• http://www.nig.ac.jp 

 

5). NIG 

http://www.nig.ac.jp/
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• NCBI是由美国国立卫生研究院、国家医学图书馆（NLM）发起的，旨在

推动分子生物学、生化、遗传学知识储存和文献整理。 

• 1988年NCBI建立,1992年GenBank成立，随后有PubMed（生物医学文献

公共检索和分析平台）、OMIM（人类孟德尔遗传在线）、MMDB（3D

蛋白结构分子模型数据库）、UniGene（特有人类基因序列集）、CGAP

（癌症基因组剖析计划）等二级数据库。 

第2节：NCBI数据库与数据资源 



 

• 美国国家生物技术信息中心(National Center for Biotechnology 

Information) 

• 前身是NIH所属的一个计算生物学研究室，1988年独立为NCBI，形式上属

于国家医学图书馆(National Library of Medicine/NLM) 

• 管理着许多著名数据库，如GenBank、PubMed、Medline、dbSNP、COG、

OMIM等 

• 提供Entrez、BLAST等服务 

• 地址：http://www.ncbi.nlm.nih.gov  

2.1 关于NCBI 

美国国立生物技术信息中心 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/


美国国立生物技术信息中心 



 

数据库名称 生物学功能分类 

EST (Expressed Sequence Tag) cDNA和cDNA特征序列 

Nucleotide 核酸序列数据库 

GSS (Genome Survey Sequence) 测序起始阶段的各种短reads（用于序列示踪、重复序列和基因数量预
判等） 

GEO 基因表达谱数据库 

GenBank 公开可获得的已注释DNA序列（包括Nucleotide、GSS和EST三个子库） 

RefSeq 在GenBank基础上给予每个基因一个可靠的注释条目，构成该数据库 

Gene 收录全部已测序物种的基因注释信息，是目前最权威的基因注解数据
库，标识码问Entrez ID 

Genome 完整的基因组数据库 

遗传多态数据库（dbSNP、dbVar、
dbGap和ClinVar） 

分别收录所有物种中发现的短序列多态和突变信息、较大规模的基因
组变异、以遗传多态为分子标记物的基因型和表型关联性研究数据，
以及临床上发现啊或报道的有证据支持的与人类健康有关的变异位点 

蛋白质数据库（Protein Cluster、
Structure等） 

蛋白质分类、三维结构等信息 

Unigene 针对每个基因建立一个独立的数据体系，分别将不同来源的基因序列、
蛋白相似性、表达、定位等信息罗列和比较，提供一个整合的数据资
源 

2.2 NCBI旗下的生物信息学相关数据库 





Fig. Landing page for the new NCBI Datasets product (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/datasets/) that provides 
packaged downloads of genomic datasets using either a web interface, an API, or a LINUX command-line tool. 



Fig. The National Genomics Data Center’s core data resources. 

https://bigd.big.ac.cn/ 



Above figures showed that the number of bases and the number of sequence records in 
each release of GenBank, beginning with Release 3 in 1982. CON-division records are not 
represented in these statistics: because they are constructed from the non-CON records 
in the database, their inclusion here would be a form of double-counting. From 1982 to 
the present, the number of bases in GenBank has doubled approximately every 18 
months. 

GenBank statistics 



 

【实例1】 

  查询引起2019冠状病毒病（COVID-19）的病原体的全基因组

序列，并了解其基因组的基本结构。 

 

人类新型冠状病毒：SARS-CoV-2 

2.3 生物信息学数据库的使用实例 



❶ 选择数据库 



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/?term=COVID-19 

❷ 输入检索对象 

❸ 执行 

❹ 结果呈现 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/?term=COVID-19
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/?term=COVID-19
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/?term=COVID-19


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/1798174254 

❺ 展示COVID-19的全基因组序列（ GenBank格式） 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/1798174254


❻ 展示COVID-19的全基因组序列（ FASTA格式） 



❼ 展示COVID-19的全基因组序列（ Graphics格式） 



【实例2 】 

  对“人类beta-珠蛋白cDNA序列”进行相似性分析。 

（提示：NM_000518.5;工具：在线BLAST） 

步骤： 

1、先检索出cDNA核苷酸序列 

2、用FASTA格式显示 

3、将FASTA格式全选后黏贴与BLAST检索框内 

4、选择分析所用的数据库 

5、点击BLAST按钮进行分析 



Click here 







❷ Score： 

比对得分，值越高
相似性越高 

❺ Identities： 

一致性，两个序列
有多少是一样 

❹ E value：期望值，
<1E-50(极可信)，
0.01可信 

❶  序列信息 

❸ Query Cover： 

所比对序列与目标
序列的覆盖度 







• 同源性是定性推断（表示序列同源与否！），而一致性进而相似性则是数量推断，

用于描述序列的相关性程度。 

• 一致性用以表示两条氨基酸（或核苷酸）序列发生变化的程度，常用百分比表示。 

• 相似性是指两条蛋白质（或核苷酸）序列中相同和相似残基对所占的百分比之和。 

• 基本假定：如果两条DNA（或蛋白质）序列的比对结果分数较高，那么它们就被

定义为同源DNA（或蛋白质）。 

• 几点特别说明： 

① 当两条序列同源时，它们的序列之间常常有显著的相似性；同源蛋白质几乎

总是在三维结构上具有显著的相似性。 

② 两个分子即使没有统计学上显著的氨基酸或核苷酸，它们也可能是同源的。 

③ 对蛋白质而言，考虑一致性比相似性更有用，因为相似性的计算取决于不同

氨基酸残基之间相似程度的定义方式。 

重要概念辨析（identity, similarity, homology） 



【实例3 】基因组数据库展示 

在NCBI genome数据库中，目前共收录了大量已公开的物种基因组

序列等信息。 

基因组数目 

Eukaryotes

Prokaryotes

viruses

plasmid

Organells



 

New! 



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/gdv/ 

Genome Data Viewer 



Genome Projects 





Simple Genomes 

• Full chromosomal sequences are 

provided 

• Genes are annotated 

• The annotation can be shown 

graphically and linked to sequence 

records 



Complex Genomes 

• Sequences are provided complete or we help assemble 

• Heavy annotation:                 Genes, 

transcript regions & ORFs,  sequence variations & 

markers,    clones, ESTs, etc. 

• The annotation can be shown graphically and linked 

to other databases using the MapViewer 

A database for retrieval and analysis of karyotype data: 

Cancer Chromosomes 



以昆虫基因组序列为例，目前已经公开全基因序列的有538种，其中组

装到染色体、Contig和Scaffold的分别有42、52和444种。 



【实例4】了解NCBI新发布的数据库Datasets 





Datasets数据库重构了基因组数据的部署方式 





❶  命令行下载 ❷  压缩格式的
数据包 

❸  集成化的编
程语言接口 



【实例5 】Structure数据库展示 

  NCBI Structure数据库即生物大分子三维数据库（MMDB），包

含来自X-ray晶体学和三维结构的实验数据。MMDB的数据从蛋白质结

构数据库PDB获得，但对结构的阐述较PDB更为详细，更多的是比较结

构的相似性及亲缘关系。 



❶   ❷ 
❸   ❹ 



蛋白质结构与药物设计研究的利器--PDB数据库 

https://www.rcsb.org/ 



在线浏览及下
载 

直接下载文件 



选
择
特
定
格
式
文
件
进
行
下
载 

https://www.rcsb.org/3d-view/2DN2 



【实例6 】GEO数据库展示 

  在NCBI GEO数据库中，目前共收录了大量已公开的基因表达谱数

据（RNA表达水平数据）。 

截止2022/01/01的统计数据 



Submit and update data 

 

Query the database: 

• gene identifiers 

• field information 

• sequence 

 

Browse datasets 

 

Download data 



GPL 
Platform 

descriptions 

GSM 
Raw/processed 
spot intensities 

from a single 
slide/chip 

GSE 
Grouping of 

slide/chip data 
“a single experiment” 

GDS 
Grouping of 
experiments 

Curated by 
NCBI 

Submitted by 
Experimentalists Submitted by 

Manufacturer* 

Entrez GEO Entrez GEO Datasets 



Common Species in GEO database 



Entrez PubChem 

PC Substance 

Primary database of  
chemical samples 

PC Compound 

Derived database of  
known chemicals from 
PC Substance records 

PC BioAssay 

Primary database of  
bioactivity screens of 
samples in PC Substance 

zidovudine 

【实例7】化合物数据资源 





PubChem: 
Compound, Substance, BioAssay 



61 



62 

Traditional de novo drug 
discovery process versus drug 

repurposing process 



CMap: a new tool for drug discovery  

Lamb, J. et al. science 313, 1929-1935 (2006). 

Lamb, J. The. Nature reviews cancer 7, 54 (2007). 

Subramanian, A. et al. Cell 171, 1437-1452. e17 (2017). 

Connectivity Map: using gene-expression signatures to connect small molecules, 
genes, and disease 
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Strategies for 
drug 

repurposing 



【实例8】从NCBI数据库大批量获取数据（借助FTP） 



NCBI Toolbox:  In-house source code useful for incorporating  

                       NCBI-like functionality into their programs.   

                       Three main parts: Data Model, Data Encoding 

                                                     and Programming Libraries. 

• Examples:  BLAST, Cn3D, Sequin, Data format conversion scripts 

           
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/IEB/ToolBox/index.cgi 

Help for Programmers 

http://www.ncbi.nih.gov/entrez/query/static/eutils_help.html 

E-Utilities:  Guidelines for Entrez “URL calls” used to access data.    
                      Designed for use in scripts.   

• Examples:  ESearch, EPost, ESummary, EFetch and ELink 

Caution:  Overuse may result in blocked IPs! 
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Software Description 

rentrez An R package for the NCBI eUtils API 

biodbNcbi a library for connecting to NCBI Databases 

ExpressionAtlas Download datasets from EMBL-EBI Expression Atlas 

gwascat representing and modeling data in the EMBL-EBI GWAS catalog 

prideR obtain data from the EMBL-EBI PRIDE Archive and PRIDE Cluster) 

BiomaRt quick, easy and powerful way to access BioMart right from your R software terminal 

biofiles An Interface for GenBank/GenPept Flat Files 

GEOquery 

SRAdb A compilation of metadata from NCBI SRA and tools 

ensembldb Utilities to create and use Ensembl-based annotation databases 

proActiv Estimate Promoter Activity from RNA-Seq data 

TSRchitect Promoter identification from large-scale TSS profiling data 

CAGEr Analysis of CAGE (Cap Analysis of Gene Expression) sequencing data for precise mapping of 
transcription start sites and promoterome mining 

UniprotR Retrieving and visualizing protein sequence and functional information from Universal Protein 
Resource 

AssessORF Assess Gene Predictions Using Proteomics and Evolutionary Conservation 

LedPred Learning from DNA to Predict Enhancers 

ORFhunteR Predict open reading frames in nucleotide sequences 

ORFik analysis of transcript and translation features through manipulation of sequence data and NGS 
data like Ribo-Seq, RNA-Seq, TCP-Seq and CAGE 



第3节：EMBL数据库与数据资源 



• 欧洲生物信息学研究所(European Bioinformatics Institute) 

• 1994年建于英国剑桥,前身是德国海德堡的欧洲分子生物学实验室的信息

服务部门 

• EBI接收了原来EMBL数据库的管理和维护 

• 是欧洲分子生物学网(EMBnet)的一个特别节点 

• http://www.ebi.ac.uk/ (主页) 

• http://www2.ebi.ac.uk/ (工具) 

• http://www3.ebi.ac.uk/ (服务) 

EBI 

http://www.ebi.ac.uk/
http://www2.ebi.ac.uk/
http://www3.ebi.ac.uk/




EMBL的六处的节点 

茵格斯顿 蒙特罗顿多 汉堡 

巴塞罗那 格勒诺布尔 海德堡 
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EU funding Archives | EMBL 

https://www.google.com.hk/url?sa=i&url=https://www.embl.org/news/tag/eu-funding/&psig=AOvVaw1v4EP7OmO5svb17hXMLEcm&ust=1600088242736000&source=images&cd=vfe&ved=2ahUKEwiM4-erl-brAhUEtJ4KHc1xCGEQjhx6BAgAEBI
https://www.google.com.hk/url?sa=i&url=https://www.embl.org/news/tag/eu-funding/&psig=AOvVaw1v4EP7OmO5svb17hXMLEcm&ust=1600088242736000&source=images&cd=vfe&ved=2ahUKEwiM4-erl-brAhUEtJ4KHc1xCGEQjhx6BAgAEBI
https://www.google.com.hk/url?sa=i&url=https://www.embl.org/news/tag/eu-funding/&psig=AOvVaw1v4EP7OmO5svb17hXMLEcm&ust=1600088242736000&source=images&cd=vfe&ved=2ahUKEwiM4-erl-brAhUEtJ4KHc1xCGEQjhx6BAgAEBI
https://www.google.com.hk/url?sa=i&url=https://www.embl.org/news/tag/eu-funding/&psig=AOvVaw1v4EP7OmO5svb17hXMLEcm&ust=1600088242736000&source=images&cd=vfe&ved=2ahUKEwiM4-erl-brAhUEtJ4KHc1xCGEQjhx6BAgAEBI




https://www.ebi.ac.uk/services/all 

EBI旗下的数据库资源 



UCSC Genome Browser 

UCSC Genome Browser是由University of California Santa Cruz （UCSC)）创立

和维护的，该站点包含有人类、小鼠和大鼠等多个物种的基因组草图，并提
供一系列的网页分析工具。(可以在任何尺度上快速查询和显示基因组内容。) 

如果想将测序的reads对于到染色体上，可以用UCSc Genome Browser或IGV. 

第4节：UCSC基因组浏览器与数据资源 



Copyright OpenHelix. No use or reproduction without express written 
consent 
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Organization of Genomic Data 

Genome backbone:  base position number sequence 
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chromosome band 

known genes 

predicted genes 

evolutionary conservation 

SNPs 

sts sites 

gap locations 

repeated regions 

microarray/expression data 

more… 

Links out to  

more data 
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A Sample of the UCSC Genome Browser 

gene details 
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official 

sequence 

comparisons 

SNPs 
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Options for Changing Images: Upper Section 

• Next iteChange your view or location with controls at the top 

• Use “base” to get right down to the nucleotides 

• Configure: to change font, window size, more… 

– m, next exon navigation assistance can be turned on 

Specify 

a 

position 

Fonts, 

window, 

next item, 

more 

Walk 

left or 

right 

Zoom 

in 

Zoom 

out 

Click to 

zoom 3x 

and re-center 



IGV is a high-performance visualization tool for interactive exploration of large, 

integrated genomic datasets. It supports a wide variety of data types, including array-
based and next-generation sequence data, and genomic annotations. 



Thanks for your attention! 
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