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基于 Ｐｅｒｌ 脚本在 ＮＣＢＩ 网站自动或批量获取物种信息
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摘　 要：根据物种学名、分类号、任意一段核酸或蛋白质的序列，判定其属于什么物种及其详细分类的信息如何，是生物信息

分析的最为基础且重要的环节，但该过程的分析及结果的获取均为手动，费时费力且容易出错。 本研究旨在解决如何在 ＮＣＢＩ
网站上自动或批量获取物种信息。 通过解析 ＮＣＢＩ 在线 ＢＬＡＳＴ 结果及其网页源程序特点，利用 Ｐｅｒｌ 语言编写自动化脚本，以
达到批量获取查询或比对结果的物种分类信息。 本研究编写的 Ｐｅｒｌ 语言脚本可解决序列在 ＮＣＢＩ 在线比对后自动或批量获

取物种的分类信息问题，适用于细菌、真菌、动物、植物等物种学名、分类号、核酸或蛋白质的任意序列，可以为同行生物数据

分析提供参考。
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　 　 通过物种学名、分类号（Ｔａｘｏｎ）、任意一段核酸

或蛋白质的序列，判定其属于什么物种及其详细分

类的信息如何，是生物信息分析的最为基础且重要

的环节。 生物分类信息的获取包含了生物分类的阶

层系统和生物检索表的编制方法，是了解生物多样

性、丰度、进化、遗传与变异的基础。

目前，一些大型生物学数据库包含了众多的生物

学资源，可以通过多种方式提供物种信息的鉴定，最
常用的是美国国立卫生研究院建立的美国国家生物

技 术 信 息 中 心 （ ＮＣＢＩ， Ｎａ⁃ｔｉｏｎａｌ Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ
Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ） ［１－２］，其汇集了基因序列及

蛋白质序列的大量数据， 可提供全面和权威的生物



序列信息检索（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ ／ ）。 例

如当我们想要鉴定一条未知序列时，通常的方法是这

样的：输入待测序列到 ｂｌａｓｔ［３］ 中（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｂｌａｓｔ．ｎｃｂｉ．
ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ ／ Ｂｌａｓｔ．ｃｇｉ），根据比对分数的排名手动选

择最佳比对序列，接着获取比对序列的 ＧＩ 后，进入

ＮＣＢＩ ，在 Ｓｅａｒｃｈ 后的下拉框中选择 Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ，把 ＧＩ
号输入 ＧＯ 前面的文本框中，点“ＧＯ”，即可以检索到

所需序列［４］。 把该序列中 ｔａｘｏｎ 继续到 Ｔａｘｏｎｏｍｙ 数

据 库 中 （ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ． ｎｉｈ． ｇｏｖ ／ ｇｕｉｄｅ ／
ｔａｘｏｎｏｍｙ ／ ）查找，即可获取该序列的分类信息。

在查询或比对后，科研人员在获取网站的分类

信息（门、纲、目、科、属、种）时，一般是通过手动方

式复制、拷贝的方式到本地的文档，这种机械式的获

取的方式费时费力，经过笔者测试，手动下载 １０ 个

比对结果的时间为 １ ０８６ ｓ；同时，如果想获取大批

量信息也极容易出错。 在查询或比对的页面出现结

果后，如果通过编程在 ＮＣＢＩ 网站上自动或批量获

取物种信息，将会使枯燥的操作省时省力且准确；但
令人遗憾的是，目前尚无解决这个自动下载环节的

报道或软件。
基于上述问题，结合 Ｐｅｒｌ 语言易学、简洁、正则

表达式强大、适用于生物信息数据处理、高效便捷字

符串的处理能力等特点［５－６］，针对 ＮＣＢＩ 网页源代码

遵循 ＨＴＭＬ 语言规范，内容的分布具有一定规律的

特点以及研究者们在分类鉴定中最常使用的操

作［７］，拟用 Ｐｅｒｌ 语言编写能在 ＮＣＢＩ 网站自动或批

量获取物种信息的实用性脚本［８］，旨在解决查询或

比对后传统手动获取分类信息的问题。

１　 材料方法

１．１　 计算机配置及软件运行环境

　 　 Ｐｅｒｌ 是“ｐｒａｃｔｉｃａｌ ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｐｏｒｔ ｌａｎｇｕａｇｅ”
的缩写［９］，它是由 Ｌａｒｒｙ Ｗａｌｌ 设计编写的，并由他不

断更新和维护，用于在 ＵＮＩＸ 环境下编程。 Ｐｅｒｌ 可
以跨系统平台运行，可用于 ＵＮＩＸ、Ｌｉｎｕｘ、ＭＡＣ 和

Ｗｉｎｄｏｗｓ 等系统环境下编程和运行。
序列分析中字符串处理占了大部分的内容，如

数据库搜索，序列比对等，所以在选择计算语言时必

须考虑能很方便地进行字符串处理［５］。 Ｐｅｒｌ 具有独

特的正则表达式（Ｒｅｇｕｌａｒ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ）是一种基于文

本处理的语言。 特别适用于对 ＨＴＭＬ 页面的解析。
Ｐｅｒｌ 可以直接进行模式匹配，Ｐｅｒｌ 语言的复杂性也

就是体现在高效使用正则表达式进行的模式查找

上。 在生物信息学领域可以很方便的用 Ｐｅｒｌ 的正

则表达式进行序列的解析。 ＢｉｏＰｅｒｌ［１０］ 模块可谓是

人尽皆知，而它对各种 ＢＬＡＳＴ、ＦＡＳＴＡ 结果的解析

也使用了大量的正则表达式。
在脚本中使用了 ＬＷＰ （Ｌｉｂｒａｒｙ ｆｏｒ Ｗｅｂ Ａｃｃｅｓｓ

ｉｎ Ｐｅｒｌ） 标准编程模块。 ＬＷＰ 是用于访问 Ｗｅｂ 网

站的 Ｐｅｒｌ 模 块 包。 使 用 其 中 的 Ｕｓｅｒ Ａｇｅｎｔ、
Ｃｏｏｋｉｅｓ、Ｒｅｓｐｏｎｓｅ 等类，可以很方便地模拟浏览器的

行为［１１］。
使用 Ｐｅｒｌ 的 ＬＷＰ 模块包之前，应在本地计算

机中安装这个模块包［１２］。 以 ＡｃｔｉｖｅＰｅｒｌ 为例说明安

装方法：使用 “ ｗｉｎ ＋Ｒ” 调用调出 “运行”，并输入

“ｃｍｄ”键入回车打开命令行界面，接着输入“ ｃｐａｎ
ＬＷＰ”键入回车确认便会自动下载 ＬＷＰ 模块。

在本次编写软件的过程中，考虑到 Ｍａｘ ＯＳ 以及

Ｌｉｎｕｘ 预装了 Ｐｅｒｌ 环境，因此采用了版本较低的 Ｗｉｎ
ＸＰ 系统来搭建软件的运行环境。 同时也在各种主流

系统，如 Ｗｉｎｄｏｗｓ ７、Ｗｉｎｄｏｗｓ１０、Ｕｂｕｎｔｕ 等都进行了

逐一测试，均运行良好。
１．２　 编程的思路

１．２．１　 通过物种分类号或物种学名获取 ＮＣＢＩ 分类

信息的编程

　 　 在 ＮＣＢＩ 的 Ｔａｘｏｎｏｍｙ 网站页面（ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．
ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ． ｇｏｖ ／ ｇｕｉｄｅ ／ ｔａｘｏｎｏｍｙ ／ ），如何通过 ｔａｘｏｎ
来获取对应的“门、纲、目、科、属、种”信息。 编程思

路如图 １．ＰＲＯＧＲＥＳＳ：调用 ＬＷＰ 模块访问浏览器，
通过传入的 ｔａｘｏｎ 来获取查询结果页面的源代码，
通过物种信息在源代码的特征筛选出“门纲目科属

种”对应信息并保存。
１．２．２　 通过任何一段序列获取 ＮＣＢＩ 分类信息的

编程

　 　 在 ＮＣＢＩ 的在线 ＢＬＡＳＴ 页面上，如何通过输入

任意一段待测序列，获取比对后的物种信息。 编程

思路如图 １． ＰＲＯＧＲＥＳＳ：调用 ＬＷＰ 模块访问浏览

器，将待测序列上传到 ＮＣＢＩ 在线比对网站，选择对

应的数据库以及 ＢＬＡＳＴ 方式后提交。 当请求成功

提交到 ＮＣＢＩ 服务器时，ＮＢＣＩ 服务器会自动生成一

个用于表示当前比对操作的 Ｒｅｑｕｅｓｔ ＩＤ（ＲＩＤ）。
当的脚本接收到 ＮＣＢＩ 服务器发回的响应后，

首先脚本会根据用户设定的参数自动的从结果集中

获取目标信息，目标信息包含了比对序列的描述、比
对序列的打分、比对序列的 ＧＩ 号等。 其次脚本会根

据比对序列的 ＧＩ 号分批式加载位于核酸基因库

（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ． ｎｉｈ． ｇｏｖ ／ ｎｕｃｃｏｒｅ） 的基因组

（ｇｅｎｅｂａｎｋ 格式），直至检测到基因组片段包含 ｔａｘｏｎ
后结束加载操作。 最后再执行 １．２１ 操作。
１．３　 输入和输出

　 　 ｔａｘ＿ｇｅｔ．ｐｌ 脚本中，输入的文件需要以． ｔａｘｏｎ 后

１７１第 ３ 期 李元，等：基于 Ｐｅｒｌ 脚本在 ＮＣＢＩ 网站自动或批量获取物种信息



缀结尾，文件内容需要以”＞ｔａｘｏｎ”作为首行，要查找

的 ｔａｘｏｎ 依次放入其他行，键入回车进行换行操作。
如果用户想要通过物种学名进行操作，在第二行开

始依次放入物种学名放入即可，不需要变更其他信

息。 待查找结束，程序会自动生成名为“ｎｃｂｉ．ｒｅｇ．ｏｕｔ
“的输出文件。 在输出文件的内容中，首行为：ｔａｘｏｎ
ｓｕｐｅｒｋｉｎｇｄｏｍ ｐｈｙｌｕｍ ｃｌａｓｓ ｏｒｄｅｒ ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｕｓ ｓｐｅｃｉｅｓ，
行内中间以 ｔａｂ 分隔，以换行符结尾。 而从第二行

开始，则是保存查找后的结果，它们会填充到与首行

相对应的类别中。
ｓｅｑ＿ｇｅｔ．ｐｌ 脚本中，输入的文件为 ｆａｓｔａ 格式，提

供可以自定义比对条数的 Ｒａｎｋ 参数。 Ｒａｎｋ 表示序

列比对后的结果序列中要保存的序列条数，其余参

数与在线 ｂｌａｓｔ 的参数保持一致。 而输出的文件中，
主要保留了三部分信息，第一部分是序列名以及该

条比对序列的打分详情，这部分信息来自 ＢＬＡＳＴ 响

应的比对序列：Ｓｅｑ＿ｎａｍｅ Ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ Ｍａｘ＿ｓｃｏｒｅ Ｇｉ
Ｔｏｔａｌ ＿ ｓｃｏｒｅ Ｑｕｅｒｙ ＿ ｃｏｖｅｒ Ｅ ＿ ｖａｌｕｅ。 第二部分是

ｔａｘｏｎ，它是来自上述的 ＧＩ 对应的基因组文件。 第

三部分则是根据 ｔａｘｏｎ 查找的具体分类，这与上述

脚本描述一致，便不再赘述。

图 １　 脚本 ｔａｘ＿ｇｅｔ．ｐｌ 和 ｓｅｑ＿ｇｅｔ．ｐｌ 的编程原理

Ｆｉｇ．１　 Ｐｒｉｎｃｉｐｌｅｓ ｏｆ ｓｃｒｉｐｔ ｔａｘ＿ｇｅｔ．ｐｌ ａｎｄ ｓｅｑ＿ｇｅｔ．ｐｌ

１．４　 Ｐｅｒｌ 脚本的运行

　 　 将上述编写好的脚本文件放入“Ｃ： ＼ Ｐｅｒｌ ＼ ｂｉｎ”
目录，然后点击任务上的“开始－运行”，在运行框中

输入“ ｃｍｄ” 命令即可打开“ ｃｍｄ 命令提示符”，在
ｃｍｄ 窗口键入“ｃｄ Ｃ： ＼Ｐｅｒｌ ＼ｂｉｎ”后键入回车，便可进

入 Ｐｅｒｌ 命令执行程序的目录下。
在“Ｃ： ＼Ｐｅｒｌ ＼ ｂｉｎ＞”的提示符下键入“ ｐｅｒｌ ｔａｘ＿

ｇｅｔ．ｐｌ”，待出现“请输入查询的文件后”，输入当前

目录下所要查找文件，该文件包含了所要查找的

ｔａｘｏｎ。 接着键入回车即可运行，获取结束后会自动

将结果保存到本地。
在“Ｃ： ＼Ｐｅｒｌ ＼ ｂｉｎ＞”的提示符下键入“ｐｅｒｌ ｓｅｑ＿

ｇｅｔ．ｐｌ”回车运行后首先本脚本会在 ｄｏｓ 窗口以文字

的形式展示首页菜单，用于介绍基本操作流程，以及
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提示用户键入输入的 ｆａｓｔａ 格式序列。 键入回车后，
下一步程序会展示 ５ 种基本的 Ｗｅｂ⁃Ｂｌａｓｔ 方式供用

户选择，这时用户只需根据自己的实际需求键入对

应选项的标号。 然后程序会根据用户输入的 Ｗｅｂ⁃
Ｂｌａｓｔ 方式展示对应的 Ｂｌａｓｔ⁃Ｄａｔａｂａｓｅ 供用户选择。
选择完毕后，用户再根据提示键入输出的文件名以

及要获取的比对序列数目即可。 键入回车后，程序

会自动将需要比对的序列上传给服务器并根据用户

设定的参数发送相应的比对请求。 而 ｄｏｓ 窗口则会

同步展示服务器端响应的部分数据。 待比对完毕，
程序会自动将所有筛选后的信息保存到输出文件，
并自动退出。

２　 结　 果

２．１　 核心代码

　 　 （１）通过 ｔａｘｏｎ 查找物种分类的编程（脚本 １：
ｔａｘ＿ｇｅｔ．ｐｌ）

＄ ｔａｘ ＿ ｕｒｌ ＝ ＂ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ． ｎｉｈ． ｇｏｖ ／
Ｔａｘｏｎｏｍｙ ／ Ｂｒｏｗｓｅｒ ／ ｗｗｗｔａｘ．ｃｇｉ＂ ；　

＄ ｒｅｓ ＝ ＬＷＰ：：ＵｓｅｒＡｇｅｎｔ － ＞ｎｅｗ－ ＞ｐｏｓｔ （ ＄ ｔａｘ ＿
ｕｒｌ， ［＇ｎａｍｅ＇＝ ＞ ＄ ｔａｘｏｎ］）； ＃发送 ｐｏｓｔ 请求

＠ ｗｅｂ ＝ ｓｐｌｉｔ（ ／ ＼ ｒ？ ＼ｎ ／ ， ＄ ｒｅｓ－＞ｃｏｎｔｅｎｔ）；
＠ ｂｉｏ ＿ ｉｎｆｏ ＝ ｑｗ （ ｓｕｐｅｒｋｉｎｇｄｏｍ ｐｈｙｌｕｍ ｃｌａｓｓ

ｏｒｄｅｒ ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｕｓ ｓｐｅｃｉｅｓ）； ＃定义物种类名集合

＄ ｔａｒｇｅｔ＿ｌｉｎｅ；＃定义目的行

ｆｏｒｅａｃｈ ｍｙ ＄ ｌｉｎｅ（＠ ｗｅｂ）｛＃查找单元：“行“
ｍｙ ＄ ｉ ＝ ０；＃定义物种类名在查找单元中出现

的次数

ｆｏｒｅａｃｈ（＠ ｂｉｏ＿ｉｎｆｏ）｛＃比对单元：“物种类名“
ｉｆ （ ＄ ｌｉｎｅ ＝ ～ ／ （ ＄ ＿） ／ ）｛
＄ ｉ＋＋；
ｉｆ （ ＄ ｉ ＞＝ ２）｛ ＃当查找单元符合最小值时，结

束查找。
＄ ｔａｒｇｅｔ＿ｌｉｎｅ ＝ ＄ ｌｉｎｅ；
ｌａｓｔ；｝｝｝｝
＃获取物种类名对应的物种对象 ｆｏｒｅａｃｈ（０．．．６）

｛
ｉｆ（ ＄ ｔａｒｇｅｔ＿ｌｉｎｅ ＝ ～ ／ （ ＼ ＝ ＼＂ ＄ ｂｉｏ＿ｉｎｆｏ［ ＄ ＿］ ＼＂

＞）（［＾＜＞］∗）（＜ ＼ ／ ） ／ ）｛
＄ ｏｒｇａｎｉｓｍ ． ＝ ＂ ＼ ｔ ＄ ２＂ ；
｝ｅｌｓｅ｛
＄ ｏｒｇａｎｉｓｍ ． ＝ ＂ ＼ ｔ＂ ；
｝
｝

　 　 （２）通过任意一段序列自动、批量在线 ｂｌａｓｔ 的

编程（脚本 ２：ｓｅｑ＿ｇｅｔ．ｐｌ）
ａ． 通过 ｐｏｓｔ 请求递交序列文件，并获取 ＲＩＤ，
＄ ｕｒｌ ＝ ＂ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｂｌａｓｔ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ． ｎｉｈ． ｇｏｖ ／ Ｂｌａｓｔ．

ｃｇｉ？＂ ；
＄ ｓｕｂｍｉｔ ＿ ｕｒｌ ＝ ＄ ｕｒｌ．＂ ＰＲＯＧＲＡＭ ＝

＄ ｐｒｏｇｒａｍ＆ＰＡＧＥ＿ＴＹＰＥ ＝ ＢｌａｓｔＳｅａｒｃｈ＆ＬＩＮＫ＿ＬＯＣ ＝
ｂｌａｓｔｈｏｍｅ＂ ；

＄ ｒｅｓ ＝ ＄ ｕａ － ＞ ｐｏｓｔ （ ＄ ｓｕｂｍｉｔ ＿ ｕｒｌ， ［ ＇
ＱＵＥＲＹＦＩＬＥ ＇ ＝ ＞ ＄ ｆｉｌｅ ＿ ｎａｍｅ］， ＇ ＤＡＴＡＢＡＳＥ ＇ ＝ ＞
＄ ｄａｔａｂａｓｅ，＇ＣＭＤ＇ ＝ ＞ ＇Ｐｕｔ ＇，］，＇Ｃｏｎｔｅｎｔ －Ｔｙｐｅ ＇ ＝ ＞＂
ｆｏｒｍ－ｄａｔａ＂ ）；

（ ＄ ｒｉｄ） ＝ ＄ ｒｅｓ－＞ｃｏｎｔｅｎｔ ＝ ～ ／ ＾　 　 ＲＩＤ ＝ （．
∗ ＄ ） ／ ｍ；

ｂ． 通过 ｇｅｔ 请求不断检测服务器响应的数据

ｍｙ ＄ ｒｅｓ ＿ ｗｅｂ ＝ ＄ ｕｒｌ．＂ ＣＭＤ ＝ Ｇｅｔ＆ＲＩＤ ＝
＄ ｒｉｄ＂ ；

ｗｈｉｌｅ （＂ ｔｒｕｅ＂ ）｛
ｍｙ ＄ ｒｅｓ＝ ＄ ｕａ－＞ｇｅｔ（ ＄ ｒｅｓ＿ｗｅｂ）；＃获取目的

页面

ｉｆ（ ＄ ｒｅｓ－＞ｃｏｎｔｅｎｔ ＝ ～ ／ Ｓｔａｔｕｓ＝ＷＡＩＴＩＮＧ ／ ）｛
ｓｌｅｅｐ １０；
｝ｅｌｓｉｆ（ ＄ ｒｅｓ－＞ｃｏｎｔｅｎｔ ＝ ～ ／ Ｓｔａｔｕｓ＝ＲＥＡＤＹ ／ ）｛
ｒｅｔｕｒｎ ＄ ｒｉｄ；
｝ｅｌｓｅ｛ｅｘｉｔ；
｝｝
ｃ． 刷新完毕后则获取页面源代码，并对其结果

进行初步的筛选。
ｍｙ ＄ ｕｒｌ ＝ ＂ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｂｌａｓｔ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ． ｎｉｈ． ｇｏｖ ／

Ｂｌａｓｔ．ｃｇｉ？ ＣＭＤ＝Ｇｅｔ＆ＲＩＤ＝ ＄ ｒｉｄ＆ＱＵＥＲＹ＿ＩＮＤＥＸ＝
＄ ｑｕｅｒｙ＿ｉｎｄｅｘ＂ ；

ｍｙ ＄ ｗｅｂ ＿ ｃｏｎｔｅｎｔ ＝ ＄ ｕａ － ＞ ｇｅｔ （ ＄ ｕｒｌ ） － ＞
ｃｏｎｔｅｎｔ；

ｉｆ （ ＄ ｗｅｂ＿ｃｏｎｔｅｎｔ ＝ ～ ／ Ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ
ｆｏｕｎｄ ／ ｉ）｛ｎｅｘｔ；｝＃如果当前序列 ＢＬＡＳＴ 鉴定结果为

空，则进行下一条序列的鉴定

ｄ． 通过 ＨＴＭＬ 表单的构成规则，拆分 ｂｌａｓｔ 结果

页面

ｍｙ （ ＄ ｔｂｏｄｙ） ＝ ＄ ｗｅｂ＿ｃｏｎｔｅｎｔ ＝ ～ ／ （ ＼ ＜ｔｂｏｄｙ ＼
＞．∗＼＜ ＼ ／ ｔｂｏｄｙ ＼ ＞） ／ ｉ；

ｍｙ ＠ ｔｒｓ ＝ （）；
ｍｙ ＄ ｉｎｄ ＝ ０；
＃获取 ｔｒ 标签包裹的比对序列，总共 １００ 条

ｗｈｉｌｅ（ ＄ ｔｂｏｄｙ ＝ ～ ／ （ ＼ ＜ｔｒ．∗？ ＼ ＞．∗？ ＼ ＜ ＼ ／ ｔｒ ＼
＞） ／ ｉｇ）｛

＃遍历 ｔｄ 标签，总共 ８ 个，包括打分、Ｇｉ、序列

描述
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ｍｙ ＄ ｔｄ ＝ ＄ １；
ｍｙ ＠ ｔｄｓ ＝ （）；
＃存放 ｔｄｓ，如 ｉｎｄ ＝ ０ 时，＠ ｔｄｓ 存放 ８ 个该序列

的第一部分信息

＄ ｔｒｓ［ ＄ ｉｎｄ＋＋］ ＝ ＼＠ ｔｄｓ；
ｗｈｉｌｅ（ ＄ ｔｄ ＝ ～ ／ ＼ ＜ｔｄ［ ＼ ｓ ｜ ＼ ＞］ （．∗？） ＼ ＜ ＼ ／ ｔｄ ＼

＞ ／ ｉｇ ）｛
ｐｕｓｈ ＠ ｔｄｓ， ＄ １；
｝
ｅ． 通过 ｇｉ 预览基因组，并获取 ｔａｘｏｎ
＄ ｒｅｓ ＝ ＄ ｕａ－＞ｇｅｔ（＂ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．

ｇｏｖ ／ ｓｖｉｅｗｅｒ ／ ｖｉｅｗｅｒ．ｃｇｉ？ ｉｄ ＝ ＄ ｇｉ＂ ，
‘：ｃｏｎｔｅｎｔ＿ｃｂ＇ ＝ ＞ ｓｕｂ｛
ｌａｓｔ ｉｆ（（ ＄ ｔａｘｏｎ）＝ ＄ ＿［０］ ＝ ～ ／ ＼ ／ ｄｂ＿ｘｒｅｆ ＼ ＝ ＼ ＂

ｔａｘｏｎ：（．∗？） ＼＂ ／ ｉ）；｝，
‘：ｒｅａｄ＿ｓｉｚｅ＿ｈｉｎｔ＇ ＝ ＞ １６ ∗ １０２４，）；＃设置匿名

子程序中预览的字节大小

２．２　 原理描述

　 　 （１）通过观察 Ｔａｘｏｎｏｍｙ 查询页面的源代码，可
知客户端是通过 ｐｏｓｔ 请求［１３］ 将单个查询对象

＄ ｎａｍｅ 发送到服务器端的，因此通过程序循环向服

务器发送请求便可达到批量查询的目的。
接着手动使用不同的 ｔａｘｏｎ 多次查询，发现其

分类结果均在一行展现，并且在该行中，物种类名与

物种对象可以很好的匹配。 因此获取的第一步是通

过程序将源代码拆分为行与行的形式，通过固定的

物种类名集合去获取目的行。 经过不同种类的

ｔａｘｏｎ 验证，发现当筛选条件为物种类名至少出现两

次时，便只有目的行符合。
　 　 （２）ＢＬＡＳＴ 将比对的序列以及参数发送到服务

器时，也是使用 ｐｏｓｔ 请求的方式，由 ｂｉｏｐｅｒｌ 相关模

块源码以及手动输入不同序列比对［２，１４］ 的多次验

证，确定了不同 ｂｌａｓｔ 时服务器端的地址变化规律以

及 ｐｏｓｔ 参数。 如用户选择的 Ｗｅｂ⁃Ｂｌａｓｔ 方式为

ｍｅｇａｂｌａｓｔ，则服务器 ｕｒｌ 地址中需要带上参数＂
＆ＭＥＧＡＢＬＡＳＴ＝ｏｎ＂ ，如果选择了 ｂｌａｓｔｐ 则需要带上

参数＂ ｂｌａｓｔｐ＆ｐｌａｉｎ ＝ ｏｎ＂
当将比对请求发送到服务器时，会获得唯一标

识当前操作的常量 ＲＩＤ，并且进入一个等待页面。
根据 ＲＩＤ 可以不断获取服务器端的响应，当服务

器端的响应信息包含“ Ｓｔａｔｕｓ ＝ ＷＡＩＴＩＮＧ”，程序会

等待１０ ｓ再继续获取响应。 而当响应的信息包含

“Ｓｔａｔｕｓ ＝ＲＥＡＤＹ”时，标识着序列比对完成。 发现

比对结果页面与上传序列在文件的次序基本保持

一致，如果上传序列是文件中的第一条（即索引为

０），那么该条序列比对结果页面的 ｕｒｌ 参数需要加

入 ＱＵＥＲＹ＿ＩＮＤＥＸ＝ ０。 基于此，可以实现批量比对

的操作，并且可操作的数量，也与 ｎｃｂｉ 设定的标准

一致。
对于一条序列，Ｂｌａｓｔ 服务器按照打分的从高到

低排序，展示 １００ 条比对结果，而这些比对结果，存
在于 ＨＴＭＬ 源码的＜ｔｂｏｄｙ＞标签中，根据 ＨＴＭＬ 的标

签规则以及设定的 Ｒａｎｋ 值，利用正则表达式，即可

获取比对序列的打分、ＧＩ 等。
接着，为了获取序列对应的 ｔａｘｏｎ，利用第一步

获取 的 ＧＩ， 到 核 酸 库 中 加 载 相 应 的 基 因 组

（ＧｅｎｅＢａｎｋ 格式）。 由于基因组的大小参次不齐，因
此我们采用分批式加载的策略，即边加载边检测是

否包含 ｔａｘｏｎ，如果有，则进入脚本一，通过 ｔａｘｏｎ 获

取物种分类名。
２．３　 测试结果

　 　 测试了数千条 ＤＮＡ 或蛋白质，序列类型包括细

菌的 ｒＲＮＡ 和功能基因序列、动物和植物的功能基

因等； 测试的方法包括 ｍｅｇａｂｌａｓｔ、 ｂｌａｓｔｎ、 ｂｌａｓｔｘ、
ｔｂｌａｓｔｘ、ｂｌａｓｔｐ、 ｔｂｌａｓｔｎ 等；测试的方数据库包括 ｎｒ、
ｓｗｉｓｓｐｒｏｔ、ｐｄｂ 等 （见表 １）；运行结果包括简单的

ＢＬＡＳＴ 结果和获取的详细的分类信息等（见图 １．
ＯＵＴＰＵＴ）。

表 １　 测试程序及对象

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｅｓｔｅｄ ｐｒｏｇｒａｍｓ ａｎｄ ｏｂｊｅｃｔｉｖｅｓ

测试序列种类（各 ５００ 条） 序列类型 ＢＬＡＳＴ 算法 数据库 测试结果

细菌 ２３Ｓ ｒＲＮＡ 序列 核酸（ｎｕｃｌｅｉｃ ａｃｉｄ） ｍｅｇａｂｌａｓｔ ｎｒ 成功

细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 序列 核酸（ｎｕｃｌｅｉｃ ａｃｉｄ） ｂｌａｓｔｎ ｎｒ 成功

细菌 ｒｐｏＢ 基因序列 核酸（ｎｕｃｌｅｉｃ ａｃｉｄ） ｂｌａｓｔｎ ｓｗｉｓｓｐｒｏｔ 成功

动物 Ａｃｔｉｎ 基因序列 核酸（ｎｕｃｌｅｉｃ ａｃｉｄ） ｂｌａｓｔｎ ｐｄｂ 成功

植物 ｃｙｃｌｏｐｈｉｌｉｎ 基因序列 蛋白质（ｐｒｏｔｅｉｎ） ｂｌａｓｔｎ ｓｗｉｓｓｐｒｏｔ 成功

细菌 ｕｖｒＢ 基因序列 蛋白质（ｐｒｏｔｅｉｎ） ｂｌａｓｔｎ ｐａｔ 成功

细菌 １６ｓ ｒＲＮＡ 序列 核酸（ｎｕｃｌｅｉｃ ａｃｉｄ） ｂｌａｓｔｎ １６ｓ ｒＲＮＡ 成功
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３　 结论及分析

３．１　 核心代码分析

　 　 在编写代码时，考虑到研究者们通常使用序列

文件进行比对，对上传的比对文件进行了设置，如测

试中的 “ ｔｅｓｔ． ｆａｓｔａ”，序列名以“ ＞”开头，换行结束。
此外，充分利用 ＮＣＢＩ 对于多序列、不同序列的在线

比对，只获取结果，不参与比对，保证了比对结果的

可靠性。 同时，编写的脚本尽量全面的获取待测序

列的分类信息，包含了“门、纲、目、科、属、种”等。 最

后，对于结果的保存，我们使用了最常见的记事本，
以 ｔａｂ 进行间隔，便于研究者使用于其他地方。
３．２　 测试结果的全面性

　 　 本次研究所设计的脚本是以 ＮＣＢＩ 网站为基础

的，因此输入的参数与 ＮＣＢＩ 比对时所要输入的参数

保持一致。 对脚本进行了全方位的测试，待测参数

涵盖了：物种学名、分类号、任意一段核酸或蛋白质

的序列，待测序列包含了各 ５００ 条细菌、真菌、动物、
植物；涉及的序列类型包括 ＤＮＡ 和蛋白质序列，功
能基因和 ｒＲＮＡ 等；在线比对使用的算法包括：
ｍｅｇａｂｌａｓｔ、ｂｌａｓｔｎ、ｂｌａｓｔｐ、ｂｌａｓｔｘ、ｂｌａｓｔｐ、ｔｂｌａｓｔｘ 等，比对

查询数据库包括：１６ｓｒＲＮＡ、ｎｒ、ｓｗｉｓｓｐｏｒｔ 等，均进行

了逐一测试，均成功。
３．３　 和常见程序以及手动获取的比较

　 　 脚本基于在线 ｂｌａｓｔ，封装并实现了研究者最常

用的操作，简化了众多繁琐步骤，用户只需结合实际

情况设定几个参数，脚本便会自动的执行批量鉴定、

查询、筛选、保存等一体化操作，非常适用于批量进

行 物 种 鉴 定。 Ｙｉｎ ＹＨ 等 使 用 Ｐｅｒｌ 编 写 了

ＧｅｎＳｃａｌｐｅｌ［１５］，能够从 ＮＣＢＩ 大规模的序列集中批量

的检索与提取特定序列。 而物种的鉴定，其中第二

步就得通过 ＧＩ 号去加载序列并获取 ｔａｘｏｎ，脚本使用

分批式加载的策略，获取到 ｔａｘｏｎ 即停止加载序列，
节省了下载完整序列的时间，大大提高了检索的

效率。
张成岗［１６］ 等构建了局域网下的本地 Ｂｌａｓｔ 的

Ｗｅｂ 界面，但发现此方法虽然简化了操作过程， 最

后的分析结果以网页形式返回并且包含众多干扰信

息，这不利于后期的分析。
周猛［１７］、范彦辉［１８］ 均使用 Ｐｅｒｌ 实现了本地

ｂｌａｓｔ 自动化，在输入和输出上也做了较多的优化，但
是想要进一步操作（如获取比对序列分类号），只得

借助其他手工方式才能进行下去。
Ｇｕｙ Ｌ 等编写了 ｐｈｙｌｏＳｋｅｌｅｔｏｎ，它的优点在于能

够借助 ｔａｘｏｎｏｍｙ，通过手动设置筛选规则，便捷的选

择一些具有代表性的物种［１９］。 脚本能保证 ＮＣＢＩ 的
各种原用方法以及参数设置，Ｐｅｒｌ 脚本只提供数据

下载。
Ｌａｗｒｅｎｃｅ ＴＪ 等利用 Ｐｅｒｌ 建立了一套 ＦＡＳＴ 工具

集利用快速命令对数据工作流进行组合编码［２０］。
基于此思路，将编写两个脚本（ ｔａｘ＿ｇｅｔ．ｐｌ 和 ｓｅｑ＿ｇｅｔ．
ｐｌ）可以根据 ｔａｘｏｎ、任意一段序列自动、批量自动获

取物种信息，避免了手动获取方式的费时费力易出

错等缺陷，同时获取 ５０ 个序列比对结果时的运行时

间（见图 ２），显示了我们编写脚本时间上的优势。

图 ２　 分类鉴定 ５０ 个对象所耗时间（ｓ）
Ｆｉｇ．２　 Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｔｉｍｅ ｃｏｎｓｕｍｅｄ ｂｙ ５０ ｏｂｊｅｃｔｓ（ｓ）

３．４　 脚本适用范围

　 　 本脚本适用于细菌、真菌、动物、植物等物种学

名、分类号、核酸或蛋白质的任意序列，可以为同行

生物数据分析提供参考，获取的速度也与当前的系

统以及网络带宽密切相关。 本研究依然存在众多可

改进之处：
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　 　 （１）尝试从更多的网站、或者以本地数据库的

建立来进行分类鉴定。
　 　 （２）将程序封装并进行可视化处理，即不通过

命令行也可完成相应输入输出的操作。
　 　 （３）增加断点续传的功能，即使查询的中途断

电或者断网，下次执行还能继续上次的进度。
　 　 （４）使用其他编程语言实现，如 Ｐｙｔｈｏｎ、Ｊａｖａ 的

尝试等。
　 　 （５） 改进匹配鉴定下载的步骤，如使用双重

法［２１］增强程序运行的效率。
　 　 （６）增加接口，能对结果数据进行自动采集、分
析、挖掘［２２］。
　 　 （７）构建在线平台［７］，依托数据库分析用户的

实际需求，如用户可以根据实际需求动态组装脚本，
以提升脚本交互性［２３］。
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