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基于 Ｂｉｏｐｅｒｌ 实现远程自动获取抗逆基因序列
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摘　 要：ＢｉｏＰｅｒｌ 对于现今大量的生物数据来说，具有很好的获取和处理能力，并且 ＮＣＢＩ 提供了可以直接访问它下属的 Ｅｎｔｒｅｚ
数据库（包括 ＰｕｂＭｅｄ）的编程接口 ，即 Ｅ⁃Ｕｔｉｌｉｔｉｅｓ。 为了从 ＮＣＢＩ 中自动获取大量抗逆基因序列，使得生物抗逆基因二次数据

库得以搭建，该文基于 ＢｉｏＰｅｒｌ 设计了远程自动获取大量抗逆基因序列的程序。 此程序灵巧、精悍， Ｐｅｒｌ 语言强大的文本处理

功能使程序能实现不同类型基因序列的远程获取。
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　 　 Ｐｅｒｌ 语言是所有编程语言中最擅长文字处理的

语言［１］，ＢｉｏＰｅｒｌ 不仅具有 Ｐｅｒｌ 语言的所有优点，而
且此模块中还包含大量获取分析生物数据的小模

块，对于现在的研究者来说，不论是在生物领域还是

计算机科学领域，都是一个非常棒的工具。
近几年来，关于抗逆基因的研究越来越受研究

者们的关注，无论对于恶劣环境地区植物的生长，还
是对于动植物抗病害来说，都是非常重要的。 一般

情况下，想要获取全面准确的抗逆基因数据，现行的

方法只有手动去 ＮＣＢＩ 搜索或者手工记录（例如：
ＤＲＡＳＴＩＣ ＩＮＳＩＧＨＴＳ 网站中的抗逆基因数据都是通

过手工记录搜集的［２］ ），一般搜索出的数据都是几

万条，甚至几十万条，这其中大部分还不符合条件，
需费时去筛选，最后才能下载，是一件耗时又耗力的

工作；而对于需要搭建生物抗逆基因二次数据库的

项目来说［３］，这又是必须要实现的前提，只有保证

数据源全面准确，才可称为有价值的二次数据库。
目前也有类似解决这个问题的研究 ［４－６］，但并没有

达到很好的效果。
相比之下，利用 ＢｉｏＰｅｒｌ 使用 ＮＣＢＩ 提供的 Ｅ⁃

Ｕｔｉｌｉｔｉｅｓ 编程接口，全面结合抗逆基因关键词来编写

的程序，可以快速有效地远程自动获取抗逆基因，数
据比较全面准确。 在程序方法设计时，以 ＬＥＡ 基因

为例（其他抗逆基因类似，只需将对应的关键词换



掉即可）。

１　 程序设计

１．１　 程序运行环境

程序环境：Ｗｉｎｄｏｗｓ ＸＰ＋ＡｃｔｉｖｅＰｅｒｌ５．１６．１ Ｂｕｉｌｄ＋
ＢｉｏＰｅｒｌ １．６．１，以上的安装配置均参照 ＢｉｏＰｅｒｌ 网站

中 Ｉｎｓｔａｌｌｉｎｇ ＢｉｏＰｅｒｌ ｏｎ Ｗｉｎｄｏｗｓ 文件［７］。
１．２　 关键词的筛选

关键词即本程序的检索条件，为了获得更全面、
更准确的序列，一定要筛选出最合适、最全面的关键

词。 首先得到的关键词，是从抗逆基因的定义及特

征中总结出的，共 １０ 个，２０１２ 年白琳的硕士学位论

文《植物抗逆基因资源平台的构建与分析》中也提

到了这几个关键词［６］，证明此处关键词的准确性；其
次，在大量的抗逆基因文献中［８－９］，提取出了较完整的

抗逆基因种类，从中可以总结出所有抗逆基因种类直

接描述的关键词，共 ２９ 个，可靠性可以得到保证；最后

是关于 ＬＥＡ 基因的关键词，现今对 ＬＥＡ 基因的研究越

来越多，相关文献也涌现出许多，在这些文献中将 ＬＥＡ
基因家族进行分类［１０－１１］，其中有两个 ＬＥＡ 基因族，文
献中有提到过它们的别名，即 ＬＥＡ２ 族也被称作

ｄｅｈｙｄｒｉｎ（脱水素），ＬＥＡ４ 族也被称作 ｓｅｅｄ ｍａｔｕｒａｔｉｏｎ
ｐｒｏｔｅｉｎ，由此又得到两个关键词，且这两个关键词在

ＬＥＡ 基 因 序 列 中 也 得 到 验 证， 如 ＡＦ０３１２４８． １、
ＡＹ０４４２７１．１ 等。 具体关键词列表（见表 １）。

表 １　 关键词列表

Ｔａｂｌｅ １　 Ｋｅｙｗｏｒｄｓ ｌｉｓｔ

根据抗逆基因定义及

特征得到的关键词
直接描述的关键词

根据 ＬＥＡ 基因族分类中

得到的关键词

ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ、ｒｅｓｉｓｔａｎｔ；
ｔｈｒｅａｔｅｎｅｄ、ｔｈｒｅａｔｅｎ；

ｉｎｄｕｃｉｂｌｅ；
ｔｏｌｅｒａｎｔ、ｔｏｌｅｒａｎｃｅ；
ｓｔｒｅｓｓｅｄ、ｓｔｒｅｓｓ；

ｄｅｆｅｎｓｅ

ｂＺＩＰ；ＬＥＡ、ｌａｔｅ ｅｍｂｒｙｏｇｅｎｅｓｉｓ ａｂｕｎｄａｎｔ ｐｒｏｔｅｉｎｓ；
ＭＹＣ；ＡＦＰｓ、ａｎｔｉｆｒｅｅｚｅ；ＡＰＸ；ｍｅｃｈａｎｏｓｅｎｓｉｔｉｖｅ

ｃｈａｎｎｅｌ、ｉｏｎ ｃｈａｎｎｅｌｓ； ｏｓｍｏｔｉｃ；ＡＱＰ、ａｑｕａｐｏｒｉｎ；
ＣＤＰ；ＤＲＥＢ、ｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔ；ＭＡＰ、

Ｍｉｔｏｇｅｎ⁃ａｃｔｉｖａｔｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ｋｉｎａｓｅ；ＭＹＢ、ｍｙｅｌｏｂｌａｓｔｏｓｉｓ；
ＲＬＫｓ、Ｒｅｃｅｐｔｏｒ⁃ｌｉｋｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｋｉｎａｓｅｓ、ＬＲＲ、

Ｌｅｕｃｉｎｅ⁃ｒｉｃｈ ｒｅｐｅａｔ；ｃｈａｐｅｒｏｎｅ；ｐｒｏ；Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐａｓｅ；
Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐａｓｅ Ｃ、ＰＬＣ；ｂｅｔａｉｎｅ

ｄｅｈｙｄｒｉｎ、
ｓｅｅｄ ｍａｔｕｒａｔｉｏｎ ｐｒｏｔｅｉｎ

１．３　 程序方法设计

ＬＥＡ 蛋 白 基 因 （ ｌａｔｅ ｅｍｂｒｙｏｇｅｎｅｓｉｓ ａｂｕｎｄａｎｔ
ｐｒｏｔｅｉｎｓ， ＬＥＡ） 是一类具有重要抗逆功能的抗逆基

因， 特别是在抗干旱、高盐、高温等环境胁迫方面显

示出强大的保护功能［１０－１１］。 程序以 ＬＥＡ 基因为例，
源代码见图 １。

图 １　 程序代码

Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ｃｏｄｅ ｏｆ ｐｒｏｇｒａｍ

　 　 程序具体实现过程如下：第一步，调用 ｅｓｅａｒｃｈ
服务端程序，此服务端程序的作用是可以根据给定

条件来查询序列［１２］，这里用“ ＬＥＡ［ＡＬＬ］ ＯＲ ｌａｔｅ
ｅｍｂｒｙｏｇｅｎｅｓｉｓ ａｂｕｎｄａｎｔ ｐｒｏｔｅｉｎｓ［ＡＬＬ］ ＯＲ ｄｅｈｙｄｒｉｎ
［ＡＬＬ］ ＯＲ ｓｅｅｄ ｍａｔｕｒａｔｉｏｎ ｐｒｏｔｅｉｎ ［ ＡＬＬ］ ＡＮＤ ０：

３０００［ＳＬＥＮ］”作为关键词条件， “０：３０００［ＳＬＥＮ］”
这个条件将检索范围缩小到长度为 ０ ～ ３ ０００ ｂｐ 的

序列，由于 ｅｓｅａｒｃｈ 只能进行检索序列的工作，而不

具有下载功能，所以在程序后半部分需要用到另一

个服务端程序 ｅｆｅｔｃｈ。 第二步，在用 ｅｆｅｔｃｈ 程序之
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前，需要一个中间变量，储存上一步的检索数据，为
下一步提供下载的原始记录，这里先将 ｅｓｅａｒｃｈ 程序

中“－ｕｓｅｈｉｓｔｏｒｙ”参数设为“ ｙ” ［１３］，保存历史浏览记

录（注意这里只是缓存数据，并没有直接下载到本

地），将历史浏览数据赋值给中间变量 ＄ ｈｉｓｔ，为下步

做好准备；第三步，用到 ｅｆｅｔｃｈ 服务端程序，将历史

数据以‘ｇｅｎｂａｎｋ’格式下载到本地。

２　 结果与讨论

２．１　 程序结果

本文设计的程序为实现远程自动获取大量基因

序列提供了一种较好的解决办法。 程序在 Ｗｉｎｄｏｗｓ
ＸＰ 平台下经测试运行稳定，跨平台移植性好。 该程

序从 ＮＣＢＩ 中 获 取 ＬＥＡ 基 因 序 列 共 ４７ ０６１ 条

（３ ０００ ｂｐｓ以内的序列） ，截止 ２０１３ 年 １１ 月 １２ 日。
此程序将远程获取的序列数据存储到 ‘ ｌｅａ⁃

ｋｅｙｗｏｒｄ．ｇｂ’文件中， 在这里可以注意到本文程序可

以大量自动下载到‘ ｇｅｎｂａｎｋ’格式文件，而以往在

ＢｉｏＰｅｒｌ 中用到 Ｅ⁃Ｕｔｉｌｉｔｉｅｓ 这个接口时，只能大量下

载到‘ｆａｓｔａ’或‘ｘｍｌ’格式的文件，要下载‘ｇｅｎｂａｎｋ’
格式文件只能是小量下载（即给定 ｇｉ 号来下载），笔
者也曾试过用下 ‘ ｆａｓｔａ’ 格式文件的方法来下载

‘ｇｅｎｂａｎｋ’格式文件， 虽然是下载成功了， 可是

‘ｇｅｎｂａｎｋ’文件中的结构已经完全不同了（见图 ２），
内容虽然完整，可是格式完全变了，作为数据库的源

数据是不可能的，ｆａｓｔａ 格式中又不包含特征表的内

容，而 ｘｍｌ 格式更不适合，白琳的硕士学位论文《植
物抗逆基因资源平台的构建与分析》中［６］，下载到

的便是 ｘｍｌ 格式文件，她之后还需要从中提取出 ｇｉ
号，再根据这个下载‘ｇｅｎｂａｎｋ’格式文件，程序变得

很复杂。 所以本文的程序至少有两点好处： 一是打

破以往只能小量下载‘ｇｅｎｂａｎｋ’文件的限制， 二是

不需要中间转换程序，便捷、灵巧。

图 ２　 Ｇｅｎｂａｎｋ 文件

Ｆｉｇ．２　 Ｇｅｎｂａｎｋ ｄｏｃｕｍｅｎｔ

　 　 本程序中用到的关键词条件，是目前查询条件

中较全面、准确的条件，不仅涵盖了表面意思中得到

的关键词，还考虑到基因本身功能及基因分类之后

的别名，使得自动获取的抗逆基因更加全面、准确，
为生物二次数据库的构建打好了坚实的基础。
２．２　 讨　 论

２００９ 年 ５ 月，ＮＣＢＩ 创建了 Ｅｕｔｉｌｉｔｉｅｓ 编程接口

之后，ＢｉｏＰｅｒｌ 便添加了 Ｂｉｏ：：ＤＢ：：Ｅｕｔｉｌｉｔｉｅｓ 对象包，
此对象包可以使 Ｐｅｒｌ 调用 Ｅｕｔｉｌｉｔｉｅｓ 所包含的所有

功能，可远程操作 ＮＣＢＩ 中的序列数据，为生物信息

学的发展带来了福音。 Ｅｕｔｉｌｉｔｉｅｓ 包括 ８ 个服务端程

序： ｅｆｅｔｃｈ、 ｅｓｅａｒｃｈ、 ｅｉｎｆｏ、 ｅｇｑｕｅｒｙ、 ｅｓｕｍｍａｒｙ、 ｅｌｉｎｋ、

ｅｓｐｅｌｌ、ｅｐｏｓｔ［１３］， 这些服务端程序不仅可以检索

ＮＣＢＩ 数据库，从中远程下载序列，还可以向数据库

提交序列，返回序列中所有相关数据库信息等，并且

还可以检索 ＰｕｂＭｅｄ 数据库，大家都知道 ＰｕｂＭｅｄ 数

据库中的信息量非常庞大，且具有很高的利用价值，
但却不容易提取出来，Ｅｕｔｉｌｉｔｉｅｓ 为它提供了可能性。
同时，Ｐｅｒｌ 语言是最强大的文本处理程序语言，有这

两者的结合，相信不久的将来 ＰｕｂＭｅｄ 中的数据也

能被广泛的利用。
利用 ＢｉｏＰｅｒｌ 可以处理大部分序列分析的工作，

例如它可以读取大量的序列格式，Ｆａｓｔａ、Ｇｅｎｂａｎｋ、
ＥＭＢＬ、ＰＩＲ、ＧＣＧ 等，可以远程获取序列数据，不仅
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免去了格式转化的麻烦，还解决了手工获取序列时

费时费劲的不便。 且 Ｂｉｏ：： ＳｅｑＩＯ 对象包不仅能读

取多 种 格 式， 包 括 Ｆａｓｔａ、 ＥＭＢＬ、 ＧｅｎＢａｎｋ、 ＰＩＲ、
Ｓｗｉｓｓｐｒｏｔ、 ＧＣＧ、 ＳＣＦ、 ｐｈｄ ／ ｐｈｒｅｄ、 Ａｃｅ、 ｆａｓｔｑ、 ｅｘｐ、
ｃｈａｄｏ 以及 ｒａｗ（ｐｌａｉｎｓｅｑｕｅｎｃｅ） 等， 还可以阅读一个

大文件（其中包含许多序列信息），将其中每条序列

信息读出，对于分析生物数据来说解决了许多费时

费力的工作。

３　 结束语

虽然本文程序解决了远程自动获取大量序列的

问题，但是由于使用关键词来作为检索条件，还是属

于模糊查询范畴，在下载的结果中，或多或少会存在

一些不太正确的序列，这并不是关键词的问题，因为

关键词只是一类序列的简单描述，并没有从深层面

去考虑序列的特征，例如我们也许可以从序列的特

征表出发，应该可以做到精确查询。 还有一点就是，
本文程序查询的数据库比较单一，如果以后能将

ＰｕｂＭｅｄ 文献数据库加以利用［１４］，一定能比现在达

到更好的效果。
ＢｉｏＰｅｒｌ 一直以来都是生物信息学家的首选工

具，它不仅具有上文所说的序列格式转化功能、远程

下载功能，并且 ＢｉｏＰｅｒｌ 还能识别限制性酶切位点，
可分析 ｂｌａｓｔ 的结果，可操作系统发育树等等，大部

分在生物中要需要分析的功能，基本上都包含了。
再加上 Ｂｉｏ：：ＤＢ：：Ｅｕｔｉｌｉｔｉｅｓ 对象包，对于 ＢｉｏＰｅｒｌ 来
说真是如虎添翼，这些在很大程度上，推动了生物信

息学这门新兴交叉学科的发展，并为这门学科做出

了很卓越的贡献，是人们在研究这块领域时，首先选

择的工具。
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