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摘　 要：由于基因测序及 ＤＮＡ 合成技术与工具的突破性进展，生物工程正在加速发展，导致合成生物学的出现。 本文介绍了

一种用于构建表达载体的合成生物学数据库。 阐述了如何利用 ＭｙＳＱＬ 数据库管理系统（ＤＢＭＳ）对合成生物学数据库 ｇｅｎｅ＿
ｂａｎｋ 进行查询，并借助 ＢｉｏＥｄｉｔ 软件对其中的多克隆位点（ＭＣＳ）进行序列分析，通过查询与分析找出这一合成生物学数据库

的特点。
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　 　 由 Ｓｃｉｅｎｃｅ 杂志数据库搜索查询，该刊最早于

１９１１ 年 ３３ 卷有两篇文章出现“合成生物学”一词。
由 Ｓｃｉｒｕｓ 搜索引擎搜索，合成生物学一词最早出现

于 １９１１ 年 ７ 月 ８ 日著名医学刊物《柳叶刀》发表的

一篇书评中。 后来虽然断断续续出现过多次，但在

１９８０ 年第一次以“基因外科术：合成生物学的开始”
为题出现在德文刊物的一篇长篇论文［１］。 随着人

类基因组计划的完成，２０００ 年以后，合成生物学一

词在学术刊物及互联网上逐渐大量出现。 对于近几

年合成生物学的突然变热，不同的人对其有不同的

解释。 著名科普刊物 Ｔｈｅ Ｓｃｉｅｎｔｉｓｔ 为此专门采访了

一些合成生物学领域的参与者［２］，其中加州大学伯

克利分校（ＵＣＢ）的化学工程教授 Ｋｅａｓｌｉｎｇ 说：合成

生物学正在用“生物学”进行工程化，就像用“物理

学”进行“电子工程”，用“化学”进行“化学工程”一
样。 目前合成生物学与传统的重组 ＤＮＡ 技术之间

的界限仍然是模糊的。 从根本上说，合成生物学正

在利用获得的生物 “零件” 进行下一层次的工

作———对细胞进行实际的工程化。 是利用我们所确

信的一些标准“零件”构造新生物系统的工程。 “合
成生物学组织”网站上公布的合成生物学的定义包

括两条路线：（１）新的生物零件、组件和系统的设计

与建造； （ ２） 对现有的、天然的生物系统的重新

设计［３］。
合成生物学建立在“标准生物组件（ＢｉｏＢｒｉｃｋ）”

的基础上［４－５］，所谓的标准生物构件就是一些具有

生物学意义的 ＤＮＡ 分子。 合成生物学就是在活细

胞中使用这些可互换的标准生物组件重新组合构造



新的生物系统，并加以操纵来实现某种特定的生理

功能。 随着生物学的工程化和现代分子生物学的迅

猛发展，这些所谓的“ＢｉｏＢｒｉｃｋ”是以海量的形式出

现的，对这些标准生物组件信息的组织、存储和操控

必然依赖现代的数据库技术。 本文就是通过使用现

代数据库技术从常用的质粒表达载体中提取“生物

组件”信息，将这些载体拆解成“零件”，提取信息加

以组织、存储，然后期望使用这些零件构建新的

载体。

１　 常用质粒载体数据库 ｇｅｎｅ＿ｂａｎｋ

　 　 数据库是信息系统的核心，在信息社会中占据

着举足轻重的地位。 数据库技术主要研究如何科学

地组织、存储和管理数据库中的数据。 简单地说，数
据库是存储、管理数据的容器：严格地说，数据库是

“按照某种数据结构对数据进行组织，存储和管理

的容器” ［６］。 合成生物学信息的组织、存储、管理以

及操控就是依赖于现代的数据库技术。
Ｇｅｎｅ＿ｂａｎｋ 数据库是源于常用质粒载体的数

据库，这些质粒可以用来传染 １２ 种不同的宿主细

胞（包括大肠杆菌、酿酒酵母、植物细胞、哺乳动物

细胞、昆虫细胞等），这一信息在数据库中已予以

存储。 这是一个“生物组件”数据库，我们可以使

用它来构造设计新的载体。 每一个质粒载体的

ｇｅｎｂａｎｋ 文档中的 ＦＥＡＴＵＲＥＳ 区域包含具有生物

学意 义 的 序 列， 可 以 用 作 开 发 标 准 生 物 组 件

（ＢｉｏＢｒｉｃｋ） ［７］。
通过 Ｐｅｒｌ 语言编写程序，可以提取 ＦＥＡＴＵＲＥＳ

区域的信息。 提取的信息包括 ｆｅａｔｕｒｅｓ 名，所有的

注释信息即 ｎｏｔｅ，重要的是提取各个 ｆｅａｔｕｒｅｓ 的序列

信息，需要按照各 ｆｅａｔｕｒｅｓ 的起止号码，根据 ＯＲＩＧＩＮ
区域的序列信息提取各个 ｆｅａｔｕｒｅｓ 的准确序列。 将

提取的信息输入 ＭｙＳＱＬ 数据库。 输入时产生两个

表，其中 ｐｌａｓｍｉｄｓ 表包括了每个质粒的总体信息（包
括完整的 ｇｅｎｂａｎｋ 文档）。 Ｆｅａｔｕｒｅｓ 表中包含了从质

粒 ｇｅｎｂａｎｋ 文档 ＦＥＡＴＵＲＥＳ 区域提取的信息，其中

ＦＥＡＴＵＲＥＳ 名被定义为 ｆｅａｔｕｒｅ＿ｑｕａｌｉｆｉｅｒ，而第一个

注释即 ｎｏｔｅ 在数据库中被定义为 ｆｅａｔｕｒｅ ＿ ｎａｍｅ
（ＦＥＡＴＵＲＥＳ 名），第二个 ｎｏｔｅ 被定义为 ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ
即 ＦＥＡＴＵＲＥＳ 的描述，表中还包含各 ＦＥＡＴＵＲＥＳ 的

起止号码和相对应的准确序列信息。 ｇｅｎｅｂａｎｋ ＿
ｆｅａｔｕｒｅ 表对各个 ｆｅａｔｕｒｅ＿ｑｕａｌｉｆｉｅｒ 的含义进行了描

述。 ｓｎａｐｇｅｎｅ＿ｑｕａｌｉｆｉｅｒ 表和 ｇｅｎｏｃａｄ＿ｑｕａｌｉｆｉｅｒ 表是

对各个 ｆｅａｔｕｒｅ＿ｑｕａｌｉｆｉｅｒ 在两种流行的合成生物学软

件 Ｓｎａｐｇｅｎｅ［８］和 ＧｅｎｏＣＡＤ［８］中的含义的描述，表结

构与 ｇｅｎｅｂａｎｋ＿ｆｅａｔｕｒｅ 的表结构基本一致。 Ｇｅｎｅ＿
ｂａｎｋ 这一关系型数据库中最重要的是 ｆｅａｔｕｒｅｓ 表，
这个表里包含就是从质粒载体“拆解”下来的合成

生物学 “零件” 信息，可以使用这些信息来开发

ＢｉｏＢｒｉｃｋ。 该数据库源于常用质粒载体，与标准生物

组件（ＢｉｏＢｒｉｃｋ）数据库的组织与结构有所不同［５－６］，
其中最大的不同在于它源于成熟商业化的质粒可用

来开发新的商用载体，而标准生物组件数据库主要

支 持 ｉＧＥＭ （ Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｅｄ
Ｍａｃｈｉｎｅ）竞赛。

２　 ｇｅｎｅ＿ｂａｎｋ 数据库的 ＳＱＬ 查询

利用 ＭｙＳＱＬ 查询 ｇｅｎｅ ＿ ｂａｎｋ 数据库的操作

如下。
２．１　 打开 ＭｙＳＱＬ

Ｗｉｎｄｏｗｓ＋Ｒ———＞ｃｍｄ（进入 ＤＯＳ）———＞ｍｙｓｑｌ
－ｕ ｒｏｏｔ －ｐ———＞ｐａｓｓｗｏｒｄ
２．２　 显示库表

ｓｈｏｗ ｄａｔａｂａｓｅｓ；
ｕｓｅ ｇｅｎｅ＿ｂａｎｋ；
ｓｈｏｗ ｔａｂｌｅｓ；
经过查询可知，ｇｅｎｅ＿ｂａｎｋ 数据库中共有 ５ 张

表，分 别 是 ｆｅａｔｕｒｅｓ， ｇｅｎｅｂａｎｋ ＿ ｆｅａｔｕｒｅｓ， ｇｅｎｏｃａｄ ＿
ｑｕａｌｉｆｉｅｒ，ｐｌａｓｍｉｄｓ，ｓｎａｐｇｅｎｅ＿ｑｕａｌｉｆｉｅｒ。
２．３　 查询表结构

２．３．１　 Ｄｅｓｃ ｐｌａｓｍｉｄｓ
　 　 Ｐｌａｓｍｉｄ（质粒）表中共有 ７ 个字段，如图 １ 所

示。 其中 ｐｌａｓｍｉｄ＿ｉｄ 即质粒号；ｐｌａｓｍｉｄ＿ｎａｍｅ 即质

粒名；ｄｅｆｉｎｉｔｉｏｎ 是对质粒的基本描述；ｓｅｑｕｅｎｃｅ 是质

粒的序列信息；ｃｏｍｐｌｅｔｅ＿ｇｅｎｂａｎｋ＿ｔｅｘｔ 区存储完整的

质粒 ｇｅｎｂａｎｋ 文档；ｉｓ＿ｃｉｒｃｕｌａｒ 表示如果该质粒是环

形闭合的该区域值为 １ 否则为 ０；ｏｒｉｇｉｎ 表示质粒来

源的数据集。
２．３．２　 Ｄｅｓｃ ｆｅａｔｕｒｅｓ
　 　 Ｆｅａｔｕｒｅｓ（特性）表中共有 １０ 个字段，如图 ２ 所

示。 其中 ｆｅａｔｕｒｅ＿ｉｄ 即 ｆｅａｔｕｒｅｓ 号；ｆｅａｔｕｒｅ＿ｎａｍｅ 即

ｆｅａｔｕｒｅｓ 名称；ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ 是对该 ｆｅａｔｕｒｅｓ 的基本描

述；ｆｅａｔｕｒｅ＿ｑｕａｌｉｆｉｅｒ 表示该 ｆｅａｔｕｒｅｓ 是属于哪一类；
ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔ 表示该 ｆｅａｔｕｒｅｓ 是否是反向互补序列，如
果是该区域值取 １ 否则取 ０；ｓｔａｒｔ 表示该 ｆｅａｔｕｒｅｓ 在

它所属质粒中序列的起始号；ｅｎｄ 表示该 ｆｅａｔｕｒｅｓ 在

质粒中序列的终止号；ｓｅｑｕｅｎｃｅ 表示该 ｆｅａｔｕｒｅｓ 的序

列信息；ｐｌａｓｍｉｄ＿ｉｄ 表示该 ｆｅａｔｕｒｅｓ 所属质粒的号；
ｆｌａｇ 区域表示该 ｆｅａｔｕｒｅｓ 的序列是否含有除 ａ，ｇ，ｃ，ｔ
之外的特殊字符，如果含有则予以标出。
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图 １　 表 ｐｌａｓｍｉｄｓ 的查询结果

Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｑｕｅｒｙｉｎｇ ｔａｂｌｅ ｐｌａｓｍｉｄｓ

图 ２　 表 ｆｅａｔｕｒｅｓ 的查询结果

Ｆｉｇ．２　 Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｑｕｅｒｙｉｎｇ ｔａｂｌｅ ｆｅａｔｕｒｅｓ

２．３．３　 Ｄｅｓｃ ｇｅｎｅｂａｎｋ＿ｆｅａｔｕｒｅｓ
　 　 Ｇｅｎｅｂａｎｋ＿ｆｅａｔｕｒｅｓ 表中共有 ３ 个字段，如图 ３ 所

示。 其中 ｑｕａｌｉｆｉｅｒ＿ｉｄ 表示 ｆｅａｔｕｒｅ＿ｑｕａｌｉｆｉｅｒ 的号码；
ｆｅａｔｕｒｅ＿ｑｕａｌｉｆｉｅｒ 就是各个 ｆｅａｔｕｒｅ ＿ｑｕａｌｉｆｉｅｒ 的名称；
ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ 是对各个 ｆｅａｔｕｒｅ＿ｑｕａｌｉｆｉｅｒ 含义的解释。
２．４　 查询 ｆｅａｔｕｒｅ 表中的总记录

Ｓｅｌｅｃｔ ｃｏｕｎｔ（∗） ａｓ ｔｏｔａｌＩｔｅｍ ｆｒｏｍ ｆｅａｔｕｒｅｓ； １７

７６０ 结果 ｆｅａｔｕｒｅｓ 表中总共有 １７ ７６０ 条记录

Ｓｅｌｅｃｔ ｃｏｕｎｔ（∗） ｆｒｏｍ ｆｅａｔｕｒｅｓ ｗｈｅｒｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｓ
ＮＵＬＬ； ０

Ｓｅｌｅｃｔ ｃｏｕｎｔ（ｄｉｓｔｉｎｃｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅ） ａｓ ｔｏｔａｌｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｆｒｏｍ ｆｅａｔｕｒｅｓ； ２ １３７ｓｅｑｕｅｎｃｅ 字段没有 ＮＵＬＬ 值，完
全不同的 ｓｅｑｕｅｎｃｅ 只有 ２ １３７ 个， 因此有大量

ｓｅｑｕｅｎｃｅ 是冗余的，冗余的序列信息被标识并保留。

图 ３　 表 ｇｅｎｅｂａｎｋ＿ｆｅａｔｕｒｅｓ 的查询结果

Ｆｉｇ．３　 Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｑｕｅｒｙｉｎｇ ｔａｂｌｅ ｇｅｎｅｂａｎｋ＿ｆｅａｔｕｒｅｓ

２．５　 综合查询

Ｓｅｌｅｃｔ ｆｅａｔｕｒｅ ＿ ｎａｍｅ， ｓｅｑｕｅｎｃｅ， ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ，
ｆｅａｔｕｒｅ ＿ ｑｕａｌｉｆｉｅｒ， ｃｏｕｎｔ （ ｆｅａｔｕｒｅ ＿ ｉｄ ） ｆｒｏｍ ｆｅａｔｕｒｅｓ
ｇｒｏｕｐ ｂｙ ｆｅａｔｕｒｅ＿ｎａｍｅ，ｓｅｑｕｅｎｃｅ，ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ，ｆｅａｔｕｒｅ＿
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ｑｕａｌｉｆｉｅｒ ｈａｖｉｎｇ ｃｏｕｎｔ（ ｆｅａｔｕｒｅ＿ｉｄ） ＞１ ｏｒｄｅｒ ｂｙ ｃｏｕｎｔ
（ｆｅａｔｕｒｅ＿ｉｄ） ｄｅｓｃ；

通过这个语句， 可以查询到 ｆｅａｔｕｒｅ ＿ ｎａｍｅ、
ｆｅａｔｕｒｅ＿ｑｕａｌｉｆｉｅｒ、ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ、ｓｅｑｕｅｎｃｅ 四者均相同的

ｆｅａｔｕｒｅｓ 有哪些， 通过查询可知 ＡｍｐＲ ｐｒｏｍｏｔｅｒ，
ＡｍｐＲ，ｏｒｉ，Ｔ７ ｐｒｏｍｏｔｅｒ 是使用最多的四种 ｆｅａｔｕｒｅｓ
（分别是 ７８１ 次、５１６ 次、４５４ 次、４５２ 次）。 这一查询

的意义在于知晓哪些序列使用最为普遍频繁，为下

一步开发 ＢｉｏＢｒｉｃｋ 做准备。
Ｓｅｌｅｃｔ ｆｅａｔｕｒｅ ＿ ｎａｍｅ， ｓｅｑｕｅｎｃｅ， ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ，

ｆｅａｔｕｒｅ＿ ｑｕａｌｉｆｉｅｒ， ｃｏｕｎｔ （ ｆｅａｔｕｒｅ ＿ ｉｄ ） ｆｒｏｍ ｆｅａｔｕｒｅｓ
ｇｒｏｕｐ ｂｙ ｆｅａｔｕｒｅ＿ｎａｍｅ，ｓｅｑｕｅｎｃｅ， ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ，ｆｅａｔｕｒｅ＿
ｑｕａｌｉｆｉｅｒ ｈａｖｉｎｇ ｆｅａｔｕｒｅ＿ｎａｍｅ ＝ ＇ＭＣＳ＇ ｏｒｄｅｒ ｂｙ ｃｏｕｎｔ
（ｆｅａｔｕｒｅ＿ｉｄ） ｄｅｓｃ；

通过这个语句，可以查询到当 ｆｅａｔｕｒｅｓ 是 ＭＣＳ
（多克隆位点）时，所用序列的统计次数，可以得到

使用次数最多的序列，并且 ｆｅａｔｕｒｅ＿ｑｕａｌｉｆｉｅｒ 是 ｍｉｓｃ＿
ｆｅａｔｕｒｅ， 对于这些序列用 ＢｉｏＥｄｉｔ 做了分析，可以显

示其中详细的多克隆位点。 这一查询的意义在于知

晓哪些多克隆位点使用最为普遍频繁，可以用来提

取较为有效的多克隆位点构建克隆或表达载体。

３　 ｇｅｎｅ＿ｂａｎｋ 数据库的意义

关于标准生物构件数据库，最著名的莫过于麻

省理工学院 （Ｍａｓｓａｃｈｕｓｅｔｔｓ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，
ＭＩＴ）倡导的 Ｓｔａｎｄａｒｄ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｐａｒｔｓ［９］。 但是之前

还少有基于成熟并常用的克隆、表达载体的数据

库［１０］。 Ｇｅｎｅ＿ｂａｎｋ 数据库就是源于常用质粒载体

的数据库，我们可以使用它构造新的载体。
Ｇｅｎｅ＿ｂａｎｋ 数据库源于成熟常用的商业化质粒

载体，可以用来开发用作 ＢｉｏＢｒｉｃｋ。
Ｇｅｎｅ＿ｂａｎｋ 数据库便于合成生物学家查询合成

生物学研究所需要的数据，了解各个组件的具体信

息，组合成新的生物系统。

４　 前景与展望

合成生物学将催生下一次生物技术革命。 目

前，科学家们已经不局限于非常辛苦地进行基因剪

接，而是开始构建遗传密码，以期利用合成的遗传因

子构建新的生物体。 合成生物学在未来几年有望取

得迅速进展。 据估计，合成生物学在很多领域将具

有极好的应用前景，这些领域包括更有效的疫苗的

生产、新药和药物的改进、以生物学为基础的制造、
可再生能源利用、生产可持续能源、环境污染的生物

治理、可以检测有毒化学物质的生物传感器。 本文

通过从常用的质粒载体中获取序列信息，将完整的

质粒序列拆成“零件”构建成数据库，提供给合成生

物学家使用。 以期从这些零件中提取元素构建新的

表达载体。
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