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ＵｎｉＰｒｏｔ 蛋白质数据库简介

罗静初
（北京大学 生命科学学院，北京 １００８７１）

摘　 要：ＵｎｉＰｒｏｔ（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．ｕｎｉｐｒｏｔ．ｏｒｇ ／ ）是国际知名蛋白质数据库，主要包括 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库、ＵｎｉＰａｒｃ 归档库和 ＵｎｉＲｅｆ 参
考序列集三部分。 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库是 ＵｎｉＰｒｏｔ 的核心，除蛋白质序列数据外，还包括大量注释信息。 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库分

Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 和 ＴｒＥＭＢＬ 两个子库。 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 子库中 ５０ 多万条序列均由人工审阅和注释，而 ＴｒＥＭＢＬ 子库中 １．４ 亿多条序列是

由核酸序列数据库 ＥＭＢＬ 中的蛋白质编码序列翻译所得，并由计算机根据一定规则进行注释。 ＵｎｉＰａｒｃ 归档库将存放于不同

数据库中的同一个蛋白质归并到一个记录中以避免冗余，并赋予序列唯一性特定标识符。 ＵｎｉＲｅｆ 参考序列集按相似性程度

将 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 和 ＵｎｉＰａｒｃ 中的序列分为 ＵｎｉＲｅｆ１００、ＵｎｉＲｅｆ９０ 和 ＵｎｉＲｅｆ５０ 三个数据集。 ＵｎｉＰｒｏｔ 网站为用户提供了高效实用的

高级检索系统和大量帮助文档。 ＵｎｉＰｒｏｔ 数据库每 ４ 周发布新版的同时也发布统计报表，用户可通过统计报表了解该数据库

的数据量及更新情况、数据类别和物种分布等基本信息，查看常规注释信息、序列特征注释信息和数据库交叉链接等统计数

据。 ＵｎｉＰｒｏｔ 是目前国际上序列数据最完整、注释信息最丰富的非冗余蛋白质序列数据库，自本世纪初创建以来，为生命科学

领域提供了宝贵资源。
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１ 　 ＵｎｉＰｒｏｔ 数据库及其前身的创建

历史

１．１ 　 国际上最早创建的蛋白质序列数据库 ＰＩＲ⁃
ＰＳＤ

　 　 蛋白质序列数据库的创建可以追溯到半个多世

纪以前。 二十世纪六十年代中期，美国国家生物医

学基金会 （Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌ Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ， ＮＢＲＦ）
Ｍａｒｇａｒｅｔ Ｄａｙｈｏｆｆ 领导的研究小组着手收集蛋白质序

列数据，以 《蛋白质序列和结构图集》 （ Ａｔｌａｓ ｏｆ
Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ）为书名编著出版，以
后又多次更新，一共出了 ５ 卷；最后一卷共 ４７０ 页，
于 １９７８ 年出版。 １９８３ 年，Ｄａｙｈｏｆｆ 不幸病逝（１９２５－
１９８３），她的同事 Ｗｉｎｏｎａ Ｂａｒｋｅｒ 继续从事蛋白质序

列收集和蛋白质家族分类研究。 １９８４ 年，这一项目

获美 国 国 立 卫 生 研 究 院 （ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅｓ ｏｆ
Ｈｅａｌｔｈ， ＮＩＨ） 资助， Ｂａｒｋｅｒ 和 ＮＢＲＦ 主任 Ｒｏｂｅｒｔ
Ｌｅｄｌｅｙ 一起，成立了蛋白质信息资源部 （ Ｐｒｏｔｅｉｎ
Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｒｅｓｏｕｒｃｅ， ＰＩＲ），开发了蛋白质资源鉴定

系统（Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ Ｒｅｓｏｕｒｃｅ）。 该系统包括

数据库和分析软件两部分，其中数据库则以蛋白质

序列为主，也包括核酸序列［１］。 １９８８ 年，ＮＢＲＦ 联合

德国 慕 尼 黑 蛋 白 质 序 列 信 息 中 心 （ Ｍｕｎｉｃｈ
Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ， ＭＩＰＳ）和日

本国 际 蛋 白 质 信 息 数 据 库 （ Ｊａｐａｎ Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ
Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｄａｔａｂａｓｅ， ＪＩＰＩＤ），在原有 ＰＩＲ 的

基础 上 成 立 了 国 际 蛋 白 质 序 列 数 据 库 （ ＰＩＲ⁃
Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ｄａｔａｂａｓｅ， ＰＩＲ⁃ＰＳＤ）。
ＰＩＲ⁃ＰＳＤ 是当时数据量最大的蛋白质序列数据库，
根据序列注释信息的不同，将所收集的蛋白质序列

分为 ＰＩＲ１⁃ＰＩＲ４ 四个不同级别［２］。
１．２ 　 人工审阅和注释的瑞士蛋白质序列数据库

Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ
　 　 １９８６ 年，瑞士日内瓦大学医学院 Ａｍｏｓ Ｂａｉｒｏｃｈ
创建了蛋白质序列数据库 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ，并作为他博士

学位论文的一部分［３］。 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 数据库的格式借

鉴 １９８１ 年创建的欧洲核酸序列数据库（ＥＭＢＬ），其
数据来源除上述 ＰＩＲ－ＰＳＤ 数据库外，还包括核酸序

列数据库 ＥＭＢＬ 中编码区序列翻译得到的蛋白质序

列，以及文献中收集的蛋白质序列。 该数据库的特

色是对序列条目进行人工审阅和注释，包括物种分

类学来源、功能、定位、表达等，同时也包括与其它数

据库的链接。 １９８７ 年起，Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 由日内瓦大学

和位于德国海德堡的欧洲分子生物学实验室

（Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ， ＥＭＢＬ）共同

管理和发布。 １９９４ 年，ＥＭＢＬ 下属欧洲生物信息学

研究所（Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ， ＥＢＩ）在英

国剑桥南郊基因组园区建立，成为仅次于美国 ＮＣＢＩ
的国际生物信息中心，欧洲分子生物学实验室负责

维护的数据库移交 ＥＢＩ。
１．３　 核酸序列翻译所得的蛋白质序列数据库

ＴｒＥＭＢＬ
　 　 ２０ 世纪 ９０ 年代，随着核酸序列测定技术的发

展，核酸序列数据激增，由核酸序列通过计算机程序

翻译得到的蛋白质序列也急剧增长。 １９９６ 年，欧洲

生物信息学研究所 Ｒｏｌｆ Ａｐｗｅｉｌｅｒ 和瑞士日内瓦大学

Ｂａｉｒｏｃｈ 共同创建了蛋白质序列数据库 ＴｒＥＭＢＬ，作
为 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 数据库的补充和后备，专门存放核酸

序列数据库 ＥＭＢＬ 中蛋白质编码序列翻译所得氨基

酸序列。 １９９８ 年， 瑞士生物信息研究所 （ Ｓｗｉｓｓ
Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，ＳＩＢ）成立，主要负责管理、
维护、发布和进一步开发 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 数据库，而 ＥＢＩ
主要负责管理、维护和发布 ＴｒＥＭＢＬ 数据库。
１．４　 蛋白质数据库 ＵｎｉＰｒｏｔ
　 　 ２００２ 年，获美国国立卫生研究院 （ Ｎａｔｉｏｎａｌ
Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅｓ ｏｆ Ｈｅａｌｔｈ） 和美国科学基金会 （ Ｎａｔｉｏｎａｌ
Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ）、欧盟（Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｕｎｉｏｎ），以及瑞

士联邦政府教育和科研联合办公室等机构资助，
Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ、ＴｒＥＭＢＬ 和 ＰＩＲ 三个国际上主要蛋白质

序列数据库合并，建立了通用蛋白质资源（Ｕｎｉｖｅｒｓａｌ
Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｒｅｓｏｕｒｃｅ， ＵｎｉＰｒｏｔ），统一收集、管理、注释、
发布蛋白质序列数据及注释信息［４］。 ＵｎｉＰｒｏｔ 的核

心数据是蛋白质序列，因此也常被称为蛋白质序列

数据库，或简称蛋白质数据库。 目前，ＵｎｉＰｒｏｔ 已经

成为欧洲生命科学大数据联盟 （ Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｌｉｆｅ
Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｉｎｆｒａｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｆｏｒ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ，
ＥＬＩＸＩＲ）主要核心数据资源之一，研究开发团队共

１００ 多人，欧洲生物信息学研究所 Ａｌｅｘ Ｂａｔｅｍａｎ、瑞
士生物信息研究所 Ａｌａｎ Ｂｒｉｄｇｅ 和美国特拉华大学

（Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｄｅｌａｗａｒｅ）生物信息学和计算生物学

中心 Ｃａｔｈｙ Ｗｕ 共同担任项目负责人，基金资助来源

包括美国和欧洲多个政府部门。 ＵｎｉＰｒｏｔ 从创建至

今，一直遵循人类基因组计划实施时国际科学界达

成的共识，即基因组、蛋白组等生物信息数据资源应

该为全人类共享，为世界各国公众提供无偿服务。
不言而喻，ＵｎｉＰｒｏｔ 已经成为生命科学研究和生物技

术开发不可或缺的蛋白质序列信息资源。

２　 ＵｎｉＰｒｏｔ 数据库主要内容

　 　 ＵｎｉＰｒｏｔ 包括三个主要部分，即蛋白质知识库
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（ＵｎｉＰｒｏｔ Ｋｎｏｗｌｅｄｇｅｂａｓｅ， ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ）、蛋白质序列

归档库（ＵｎｉＰｒｏｔ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ａｒｃｈｉｖｅ， ＵｎｉＰａｒｃ）和蛋白

质序列参考集（ＵｎｉＰｒｏｔ Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ Ｃｌｕｓｔｅｒｓ， ＵｎｉＲｅｆ）。
为适应蛋白组学研究的需要，ＵｎｉＰｒｏｔ 数据库还新增

了蛋白组 （ Ｐｒｏｔｅｏｍｅ） 和参考蛋白组数据。 此外，
ＵｎｉＰｒｏｔ 数 据 库 还 包 括 文 献 引 用 （ Ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ
Ｃｉｔａｔｉｏｎｓ）、物种分类学来源（Ｔａｘｏｎｏｍｙ）、亚细胞定

位（Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ Ｌｏｃａｔｉｏｎｓ）、数据库交叉链接（Ｃｒｏｓｓ－
ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ Ｄａｔａｂａｓｅｓ）、相关疾病（Ｄｉｓｅａｓｅｓ）和关键词

（Ｋｅｙｗｏｒｄｓ）等辅助数据。
２．１　 蛋白质知识库 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ
　 　 蛋白质知识库 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 是 ＵｎｉＰｒｏｔ 的精华，除
核心数据蛋白质序列外，还包含大量注释信息［５］。
这些信息是从学术文献和其它数据库中通过人工阅

读和计算机提取得到的，内容包括蛋白质功能基因

本体（Ｇｅｎｅ Ｏｎｔｏｌｏｇｙ， ＧＯ）注释、物种名及分类、亚
细胞定位、蛋白质加工修饰、表达等信息。 此外，
ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 还提供与基因组、核酸序列、蛋白质结

构、蛋白质家族、蛋白质功能位点、蛋白质相互作用

等其它数据库的交叉链接。
ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 分为 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 和 ＴｒＥＭＢＬ 两个子

库。 两个子库序列条目分类相似，主要差别在于

Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 子库中的序列条目以及相关信息都经过

手 工 注 释 （ Ｍａｎｕａｌ Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ） 和 人 工 审 阅

（Ｒｅｖｉｅｗｅｄ），由瑞士生物信息研究所团队负责。 该

团队由经验丰富的分子生物学家和生物化学家组

成，专门从事蛋白质序列数据的搜集、整理、分析、注
释，力图为用户提供高质量的蛋白质序列和丰富的

注释信息。
ＴｒＥＭＢＬ 子库由欧洲生物信息学研究所团队负

责，所有序列条目由计算机程序根据一定规则进行

自动注释，内容包括蛋白质名、基因名、物种名、分类

学地位等基本信息，功能、表达、定位、家族和结构域

等注释信息，以及与其它数据库的交叉链接。 需要

说明的是，ＴｒＥＭＢＬ 子库中的序列未经手工注释，也
未经人工审阅（Ｕｎｒｅｖｉｅｗｅｄ），可靠性远不及 Ｓｗｉｓｓ⁃
Ｐｒｏｔ 子库中的序列，使用时需谨慎。 ＴｒＥＭＢＬ 和

Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 采用统一的数据库格式和登录号系统，
ＴｒＥＭＢＬ 中的序列经手工注释和人工审阅后，归并

到 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 子库中，不再在 ＴｒＥＭＢＬ 子库中保留。
这两个子库的数据量差别很大，如 ２０１９ 年 １ 月发布

的统计报表，Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 子库约含 ５６ 万条序列，而
ＴｒＥＭＢＬ 子库的数据量达到 １．４ 亿条。
２．２　 蛋白质序列归档库 ＵｎｉＰａｒｃ
　 　 蛋白质序列归档库 ＵｎｉＰａｒｃ 是目前数据最为齐

全的非冗余蛋白质序列数据库。 由于数据来源、测

定方法、递交时间、审阅方式和更新周期等多种原

因，同一蛋白质可能存放于多个数据库，而某个数据

库中收录的若干条目其序列也可能相同。 为避免上

述冗余问题，ＵｎｉＰａｒｃ 归档库对相同序列归并到同

一个记录中，并赋予特定标识符（Ｕｎｉｑｕｅ Ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｒ，
ＵＰＩ）。 特定标识符一旦赋予，就不再改变，也永不

删除。 ＵｎｉＰａｒｃ 定期更新，若源数据库中某个序列有

了更新，可以在 ＵｎｉＰａｒｃ 中查到更新记录。 通过上

述策略，ＵｎｉＰａｒｃ 以序列唯一性为标准，将国际上不

同蛋白质序列数据库整合在一起，搜索 ＵｎｉＰａｒｃ，就
相当于同时搜索这些数据库。 ＵｎｉＰａｒｃ 的数据来源

除 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库外，还包括国际核酸序列数据

库（ＥＭＢＬ ／ ＤＤＢＪ ／ ＧｅｎＢａｎｋ）、ＮＣＢＩ 参考序列数据库

（Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ， ＲｅｆＳｅｑ ）、 基 因 组 数 据 库

（Ｅｎｓｅｍｂｌ ）、 脊 椎 动 物 基 因 组 注 释 （ Ｖｅｒｔｅｂｒａｔｅ
Ｇｅｎｏｍｅ Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ， ＶＥＧＡ）、拟南芥等模式生物数

据库、蛋白质三维结构数据库（ Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｄａｔａ Ｂａｎｋ，
ＰＤＢ），以及欧美、日本、韩国等蛋白质序列专利数据

库，共计二十多个。 ２０１９ 年 １ 月发布的 ＵｎｉＰａｒｃ 归

档库中，约含 ２．５ 亿个记录。
每个 ＵｎｉＰａｒｃ 记录除包含特定标识符 ＵＰＩ、序

列、循 环 冗 余 校 验 码 （ Ｃｙｃｌｉｃ Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ Ｃｈｅｃｋ
Ｎｕｍｂｅｒ）等基本信息外，同时列出源数据库，包括源

数据库名称、源数据库中该序列的登录号、版本号、
最早收录时间和最近更新时间。 不论这些序列条目

源自何处，具有同一标识符的所有条目序列完全相

同。 若源数据库已经不复存在或源数据库中该序列

条目已经不复存在，则标注为无效（ Ｉｎａｃｔｉｖｅ）条目。
以血红蛋白 ａｌｐｈａ 亚基为例，其 ＵｎｉＰａｒｃ 标识符为

ＵＰＩ０００００００２３９，共包括 ２１４ 个有效条目，１ １７８ 个无

效条目（２０１９ 年 １ 月发布的版本）。 通过有效条目

中的登录号，可以查看源数据库中该序列条目。 通

过无效条目，可以追踪该序列历史，搞清该序列曾经

出现在哪些数据库中。
２．３　 蛋白质序列参考集 ＵｎｉＲｅｆ
　 　 蛋白质序列参考集 ＵｎｉＲｅｆ 分为三个数据集

（Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ｃｌｕｓｔｅｒ），分别为 ＵｎｉＲｅｆ１００、ＵｎｉＲｅｆ９０ 和

ＵｎｉＲｅｆ５０，其数据主要来自 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库，同时

也包括 ＵｎｉＰａｒｃ 归档库中部分条目［６］。 ２０１９ 年 １ 月

发布的数据，ＵｎｉＲｅｆ１００ 数据集约含 １．７ 亿个记录，
ＵｎｉＲｅｆ９０ 数据集记录数约为 ＵｎｉＲｅｆ１００ 的一半，约
９ 千万个，而 ＵｎｉＲｅｆ５０ 数据集含 ３ 千多万个记录。
ＵｎｉＲｅｆ 三个数据集的构建采用一定算法，分三步进

行。 第一步是把不同物种中长度不小于 １１ 个氨基

酸的 相 同 序 列 和 序 列 片 段 合 并 在 一 起， 得 到

ＵｎｉＲｅｆ１００ 数据集。 第二步是按相同位点所占序列
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全长比例 ９０％为阈值，将 ＵｎｉＲｅｆ１００ 数据集中高度

相似序列合并在一起，产生 ＵｎｉＲｅｆ９０ 数据集。 第三

步则是按相同位点所占序列全长比例 ５０％为阈值，
将 ＵｎｉＲｅｆ９０ 数据集中具有一定相似性的序列合并

在一起，所得数据集即 ＵｎｉＲｅｆ５０。
ＵｎｉＲｅｆ 三个数据集中每个记录都有一个标识

符，便于查询和比较。 例如，标识符为 ＵｎｉＲｅｆ１００＿
Ｐ０１３０８ 的记录中含 ４ 条胰岛素序列（确切地说，应
该是胰岛素原前体 Ｐｒｅ⁃ｐｒｏｉｎｓｕｌｉｎ），３ 条为人胰岛素

（Ｉｎｓｕｌｉｎ），１ 条为大猩猩（Ｇｏｒｉｌｌａ）胰岛素。 若对这 ４
条序列进行多序列比对，所有位点完全相同。 需要

说明的是，３ 条人胰岛素序列中有 ２ 条为 ＴｒＥＭＢＬ
中未经审阅的序列，其中 １ 条为序列片段，长度为

９４ ａａ，而全长胰岛素原前体长度为 １１０ ａａ。 ＵｎｉＲｅｆ
三个数据集的每个记录中，选取序列长度最长的一

条序列作为种子序列（Ｓｅｅｄ），选择注释最为详尽的

序列 为 代 表 序 列 （ Ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ ）。 例 如， 上 述

ＵｎｉＲｅｆ１００＿Ｐ０１３０８ 记录 ４ 条序列中，种子序列为大

猩猩胰岛素（登录号 Ｑ６ＹＫ３３），长度为 １１０ ａａ；代表

序列为人胰岛素（登录号 Ｐ０１３０８）。
ＵｎｉＲｅｆ９０＿Ｐ０１３０８ 记录中包含 １１ 条序列，其相

同位 点 比 例 不 低 于 ９０％。 除 上 述 ＵｎｉＲｅｆ１００ ＿
Ｐ０１３０８ 中的 ４ 条序列外，其它 ７ 条序列来自 ６ 种灵

长类动物：倭黑猩猩（Ｐｙｇｍｙ Ｃｈｉｍｐａｎｚｅｅ）、婆罗洲猩

猩（ Ｂｏｒｎｅａｎ Ｏｒａｎｇｕｔａｎ）、苏门答腊猩猩 （ Ｓｕｍａｔｒａｎ
Ｏｒａｎｇｕｔａｎ）、 白颊长臂猿 （ Ｎｏｒｔｈｅｒｎ Ｗｈｉｔｅ⁃ｃｈｅｅｋｅｄ
Ｇｉｂｂｏｎ）、白颈白眉猴 （ Ｓｏｏｔｙ Ｍａｎｇａｂｅｙ）、 金丝猴

（Ｇｏｌｄｅｎ Ｓｎｕｂ⁃ｎｏｓｅｄ Ｍｏｎｋｅｙ），以及 １ 种非灵长类动

物树鼩（Ｔｒｅｅ Ｓｈｒｅｗ）。 这 １１ 条序列中，种子序列为

来自 ＵｎｉＰａｒｃ 的 白 颊 长 臂 猿 胰 岛 素 剪 接 变 体

（Ｉｓｏｆｏｒｍ１ Ｘ１），序列长度为 １３４ ａａ；代表序列仍为人

胰岛素（Ｐ０１３０８）。
ＵｎｉＲｅｆ５０＿Ｐ０１３０８ 记录共含 ７９ 条序列，其相同

位点比例不低于 ５０％，物种分布范围则包括灵长

类、啮齿类、兽类、两栖类、鱼类等多个谱系。 这 ７９
条序列中，种子序列为来自 ＵｎｉＰａｒｃ 的岩鸽（Ｒｏｃｋ
Ｄｏｖｅ）胰岛素剪接变体，长度为 １３９ ａａ；代表序列仍

为人胰岛素（Ｐ０１３０８）。
２．４　 蛋白组 Ｐｒｏｔｅｏｍｅ
　 　 除 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库、ＵｎｉＲｅｆ 参考序列集和

ＵｎｉＰａｒｃ 归档库外，自 ２０１１ 年 ９ 月起，ＵｎｉＰｒｏｔ 又增

加了蛋白组数据。 英文“蛋白组” （Ｐｒｏｔｅｏｍｅ）这一

术语，由澳大利亚学者 Ｍａｒｃ Ｗｉｌｋｉｎｓ 于 １９９４ 年在一

次学术讨论会上提出。 我们知道，一个物种的基因

组 ＤＮＡ 序列只有一套，而转录组 ｍＲＮＡ 序列则不

止一套，不同组织、不同发育阶段、不同环境条件的

转录组均不相同。 即使是同一套转录组，经过翻译

后处理、修饰等，其最终产物蛋白组也很不相同。 尽

管目前已经可以通过质谱等手段直接测定肽段序

列，并经过拼接后获得蛋白质序列，与基因组和转录

组测序相比，无论是测序成本还是测序通量，仍有较

大距离。 ＵｎｉＰｒｏｔ 数据库中的蛋白组数据，主要是指

已经完成全基因组测序物种的核酸序列翻译所得的

蛋白质序列。
截至 ２０１９ 年 １ 月，ＵｎｉＰｒｏｔ 数据库中收录的蛋

白组数据共 １８．８ 万多组，每组数据都赋予蛋白组特

定标识符（Ｕｎｉｑｕｅ Ｐｒｏｔｅｏｍｅ Ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｒ），如大肠杆菌

Ｋ１２ 菌株的标识符为 ＵＰ００００００６２５。 上述蛋白组数

据绝大部分来自细菌和病毒，如大肠杆菌就有 ６ ０００
多套蛋白组数据，而艾滋病毒也有近６ ０００套蛋白组

数据。 由于研究背景、测序质量、注释程度等多方面

原因，同一物种不同蛋白组的数据质量也参差不齐。
为此，ＵｎｉＰｒｏｔ 数据库挑选测序质量较好、数据比较

完整、 注 释 比 较 详 尽 的 蛋 白 组 为 参 考 蛋 白 组

（Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ Ｐｒｏｔｅｏｍｅ），目前总计有 １．３ 万多套参考

蛋白组数据。 参考蛋白组通常为具有代表性的蛋白

组，有的通过人工选择确定，有的则通过一定算法由

计算机选择得到。 大肠杆菌共三套参考蛋白组数

据，分别来自 Ｋ１２、Ｏ１５７：Ｈ７ 和 ＩＳＣ１１ 三个不同菌

株，而艾滋病毒则有 ６ 套蛋白组数据，包括 Ｉ 型和 ＩＩ
型两种不同亚型的数据。 真核生物蛋白组数据远比

细菌和病毒少， ２０１９ 年 １ 月发布的版本中不到

１ ５００ 套。
需要说明的是，参考蛋白组中的序列条目并非

都经过人工审阅，如上述大肠杆菌三个参考蛋白组

的数据，Ｋ１２ 菌株共有４ ４４６ 个条目，其中４ ３４５ 个条

目已 经 人 工 审 阅； Ｏ１５７： Ｈ７ （ 蛋 白 组 标 识 符

ＵＰ００００００５５８）共有 ５ ０６２ 个条目，其中 ２ ０２８ 个已

经 人 工 审 阅； 而 ＩＳＣ１１ （ 蛋 白 组 标 识 符

ＵＰ００００１９１９４）全部 ６ １３０ 个条目均未经人工审阅。
人类 基 因 组 计 划 指 定 的 模 式 生 物 酿 酒 酵 母

（ Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅ， ｓｔｒａｉｎ ＡＴＣＣ ２０４５０８ ／
Ｓ２８８ｃ， 蛋白组标识符 ＵＰ０００００２３１１）所有 ６ ０４９ 个

序列条目，均已经过人工审阅。 人类参考蛋白组

（蛋白组标识符 ＵＰ０００００５６４０）共计约 ７．４ 万个序列

条目，其中约 ２ 万个已经人工审阅。

３　 ＵｎｉＰｒｏｔ 网站功能模块

　 　 与 ＮＣＢＩ 和 ＥＢＩ 等国际著名生物信息中心一

样，ＵｎｉＰｒｏｔ 网站（ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ． ｕｎｉｐｒｏｔ． ｏｒｇ ／ ）的用户

界面简洁明了，使用十分方便［７］。 主页面中用一句
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话说明 ＵｎｉＰｒｏｔ 的宗旨：为广大用户无偿提供完整

的、高质量的蛋白质序列和功能信息。 主页面上方

列出了 ＵｎｉＰｒｏｔ 主要组成部分名称和简单说明，即
蛋白质知识库 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 及其两个子库 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ
和 ＴｒＥＭＢＬ 的数据量，蛋白质序列参考集 ＵｎｉＲｅｆ，蛋
白质序列归档库 ＵｎｉＰａｒｃ 和蛋白组 Ｐｒｏｔｅｏｍｅ，以及

文献引用、交叉数据库、物种分类学来源、疾病、亚细

胞定位、关键词等主要辅助信息。 主页面右侧新闻

（Ｎｅｗｓ）专栏可供用户了解数据库更新等情况。 此

外，ＵｎｉＰｒｏｔ 还提供了常用工具、数据下载、统计报

表、数据递交、应用程序接口等多个功能模块。 而该

网站高级检索功能、帮助文档、以及蛋白质分子精选

（Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｓｐｏｔｌｉｇｈｔ），则是 ＵｎｉＰｒｏｔ 数据库的特色板

块。 限于篇幅，下面对这些功能模块只作简单介绍。
３．１　 高级检索

　 　 方便实用的数据库检索功能是 ＵｎｉＰｒｏｔ 网站最

大特色之一，特别是高级检索功能。 利用强大的数

据库索引技术，基于数据库条目中不同字段，对数据

库中大量注释信息作了索引，为快速准确查找特定

信息提供了方便。 值得一提的是，ＵｎｉＰｒｏｔ 网站为该

数据库中的不同数据集提供了统一的检索界面，点
击检索框左侧下拉式菜单，即可列出所有可检索的

数据集，包括 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库、ＵｎｉＲｅｆ 参考序列

集、ＵｎｉＰａｒｃ 归档库、Ｐｒｏｔｅｏｍｅ 蛋白组，以及文献、物
种等辅助数据集，就连帮助文档也可按关键词进行

检索。 此外，ＵｎｉＰｒｏｔ 数据库也支持基于逻辑运算的

高级检索，便于用户依据序列条目注释信息进行精

确检索。
３．２　 帮助文档

　 　 丰富的帮助文档，是 ＵｎｉＰｒｏｔ 数据库另外一大

特色。 无论是用户指南中给出的文本检索实例

（Ｔｅｘｔ Ｓｅａｒｃｈ），还是有关 ＵｎｉＰｒｏｔ 数据库的基本介绍

（Ａｂｏｕｔ ＵｎｉＰｒｏｔ），或者是常见问题解答（ＦＡＱ），以及

ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 用户手册（Ｕｓｅｒ Ｍａｎｕａｌ），都提供了大量

数据库使用的帮助信息。 而所有这些帮助信息，均
在帮助页面（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．ｕｎｉｐｒｏｔ．ｏｒｇ ／ ｈｅｌｐ ／ ）中分门

别类地列出，供用户浏览；也可在主页面上方的检索

框中指定检索对象为帮助文档（Ｈｅｌｐ）后输入关键

词进行全文搜索。
３．３　 在线工具

　 　 ＵｎｉＰｒｏｔ 数据库中提供的在线工具包括数据库

相似性搜索工具（Ｂｌａｓｔ）、序列比对工具（ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ
Ａｌｉｇｎｍｅｎｔ）、数据批量提取和登录号映射（Ｒｅｔｒｉｅｖｅ ／
ＩＤ Ｍａｐｐｉｎｇ）工具和多肽搜索工具（Ｐｅｐｔｉｄｅ Ｓｅａｒｃｈ）。
在线获得多序列比对结果后，用户可根据注释信息

和氨基酸特性用不同颜色标注不同位点的序列特征

信息。
３．４　 数据下载

　 　 ＵｎｉＰｒｏｔ 所有数据均可免费下载，其数据发布基

于国 际 知 识 共 享 （ Ｃｒｅａｔｉｖｅ Ｃｏｍｍｏｎｓ Ａｔｔｒｉｂｕｔｉｏｎ
ＣＣＢＹ ４． ０ ） 许 可 （ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｃｒｅａｔｉｖｅｃｏｍｍｏｎｓ． ｏｒｇ ／
ｌｉｃｅｎｓｅｓ ／ ｂｙ ／ ４．０ ／ ）。 该网站数据下载页面详细列出

ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ、ＵｎｉＲｅｆ 和 ＵｎｉＰａｒｃ 等不同数据集专用文

件下载服务器（ＦＴＰ）的链接，同时包括常见问题回

答（ＦＡＱ）和必读文档（ＲＥＡＤＭＥ）等，为用户特别是

初学者提供了有用的信息。 值得一提的是，ＵｎｉＰｒｏｔ
还提 供 基 因 组 注 释 数 轨 （ Ｇｅｎｏｍｅ Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ
Ｔｒａｃｋｓ），用户可用基因组浏览器（Ｇｅｎｏｍｅ Ｂｒｏｗｓｅｒ）
查看 ＵｎｉＰｒｏｔ 序列条目的注释信息，为基因组研究

提供了很大帮助。 需要说明的是，ＵｎｉＰｒｏｔ 数据库某

些数据集的数据量极大，需要很大的存储空间和网

络带宽，下载时须谨慎。
３．５　 统计报表

　 　 ＵｎｉＰｒｏｔ 网站统计报表提供了大量信息，内容十

分丰富，本文第 ４ 部分专门介绍。
３．６　 数据递交

　 　 尽管 ＵｎｉＰｒｏｔ 数据库的绝大部分数据均由数据

库开发团队收集，用户也可向 ＵｎｉＰｒｏｔ 递交序列数

据，包括用质谱等方法测得的蛋白质序列和用 ＤＮＡ
测序所得的核苷酸序列，后者在存放到数据库前由

计算机自动翻译成蛋白质序列。 此外，ＵｎｉＰｒｏｔ 鼓励

用户对数据库中的条目提交校正和更新信息，以提

高数据库注释质量。
３．７　 应用程序接口

　 　 ＵｎｉＰｒｏｔ 网站提供的应用程序接口（Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ
Ｐｒｏｇｒａｍｍｉｎｇ Ｉｎｔｅｒｆａｃｅ， ＡＰＩ），为通过计算机程序查

询和获取 ＵｎｉＰｒｏｔ 数据库中的序列或各种注释信息

提供了方便。 通过基于表征性状态转移规范

（Ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｏｎａｌ Ｓｔａｔｅ Ｔｒａｎｓｆｅｒ， ＲＥＳＴ）的网页访问

应用程序接口，既可访问单个序列条目，也可批量访

问多个序列条目；既可通过网页地址直接访问某个

序列条目，也可通过查询语句访问指定的序列条目。
ＵｎｉＰｒｏｔ 帮助文档中给出了 Ｐｅｒｌ， Ｐｙｔｈｏｎ， ＲＵＢＹ，
Ｊａｖａ 等计算机语言程序实例，可供用户参考。 此外，
ＵｎｉＰｒｏｔ 还提供了利用 ＲＥＳＴ 应用程序接口访问序

列条目在基因组上位置信息以及基因组注释信息。
而利用数据库查询应用程序接口（ＳＰＡＲＱＬ ＡＰＩ），
则可批量获取 ＵｎｉＰｒｏｔ 后台数据库中数据，构建本

地数据库。 此外，ＵｎｉＰｒｏｔ 还提供了用于 Ｊａｖａ 应用程

序接口的 Ｊａｖａ 程序库。
３．８　 蛋白质分子精选

　 　 ＵｎｉＰｒｏｔ 网站另一个特色板块是科普短文蛋白
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质分子精选（Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｓｐｏｔｌｉｇｈｔ），由 Ｖｉｖｉｅｎｎｅ Ｇｅｒｒｉｔｓｅｎ
撰写 和 维 护。 自 ２０００ 年 ９ 月 起， Ｇｅｒｒｉｔｓｅｎ 从

ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库中每月挑选一个特色蛋白质，用
生动幽默的语言，讲述该蛋白质的故事，或介绍某个

蛋白质的特殊功能，如绿色荧光蛋白；或描述某个蛋

白质的发现过程，如胰岛素；或关注某个蛋白质背后

的科学家，如血红蛋白。 通过文末文献和登录号，可
进一步了解该蛋白质研究背景和最新进展，在

ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库中查看其详细注释信息。 截至

２０１９ 年 １ 月，一共撰写了 ２１０ 篇科普短文。

４　 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 统计报表

４．１　 统计报表概况

　 　 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库通常每四周更新发布一次。
每次发布新版时，同时发布 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 和 ＴｒＥＭＢＬ 两

个子库的统计报表（Ｒｅｌｅａｓｅ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ），除数据总量、
更新情况、数据类别、物种分布等基本信息外，还列

出所有注释信息更新情况，包括常规注释信息

（Ｇｅｎｅｒａｌ Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ）、序列特征注释信息（Ｓｅｑｕｅｎｃｅ
Ｆｅａｔｕｒｅ）和数据库交叉链接（Ｄａｔａｂａｓｅ Ｃｒｏｓｓ⁃ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ）
等。 熟 悉 这 些 注 释 信 息， 不 仅 有 助 于 了 解

ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库主要内容，而且有助于通过高级

检索从数据库中快速高效地获取所需信息，有助于

利用数据库条目中丰富的注释信息和数据库交叉链

接，深入了解研究课题相关或感兴趣的蛋白质。
根据分工，Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 子库原始统计报表由瑞士

生物信息学研究所发布，而 ＴｒＥＭＢＬ 子库原始统计

报表由欧洲生物信息学研究所发布，而在 ＵｎｉＰｒｏｔ
网站上的统计报表则是则两个原始报表的简化版

（见表 １）。

表 １　 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库统计报表网址

Ｔａｂｌｅ １　 ＵＲＬｓ ｏｆ ｔｈｅ ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ

子库名称及报表类别 网址

Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 子库简报 ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．ｕｎｉｐｒｏｔ．ｏｒｇ ／ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ／ Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ
ＴｒＥＭＢＬ 子库简报 ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．ｕｎｉｐｒｏｔ．ｏｒｇ ／ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ／ ＴｒＥＭＢＬ

Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 子库详细报表 ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｅｂ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ ／ ｄｏｃｓ ／ ｒｅｌｎｏｔｅｓ ／ ｒｅｌｓｔａｔ．ｈｔｍｌ
ＴｒＥＭＢＬ 子库详细报表 ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｂｉ．ａｃ．ｕｋ ／ ｕｎｉｐｒｏｔ ／ ＴｒＥＭＢＬｓｔａｔｓ

　 　 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库每次发布新版，统计报表中均

给出新增条目数和更新条目数。 更新条目绝大部分

为注释信息更新，仅有极少量条目的序列有所更新，
如 ２０１９ 年 １ 月发布的版本中，更新的 ３６ 万多条序

列中，仅有 ２２ 条的序列信息与上一版不同。
最近几年，随着 ＤＮＡ 测序技术的不断改进，测

序成本快速下降，全基因组测序已经成为基因组学

和基础医学等研究的常规手段。 因此，ＴｒＥＭＢＬ 数据

库中数据量按指数级别快速增长。 由于同一细菌的

不同菌株由不同国家、不同研究机构的不同测序结

果翻译成蛋白质序列后，都存放到 ＴｒＥＭＢＬ 数据库

中，而绝大部分细菌不同菌株的同一个基因编码的

蛋白质序列相同，这就带来了数据库冗余的问题。
例如，２０１５ 年 ２ 月发布的 ＴｒＥＭＢＬ 子库约含 １ ７００ 个

结核分枝杆菌（Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ）的近 ６００
万条序列。 数据库的高度冗余，不仅增加了维护管

理成本，也不便于用户查询、搜索。 为此，自 ２０１５ 年

４ 月起，ＴｒＥＭＢＬ 对上述冗余数据进行适当处理，去
除了约 ４ ７００ 万条冗余数据，整个数据库容量减少约

一半。
４．２　 数据类别

　 　 需要特别注意的是，ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库中并非所

有条目都具有蛋白质存在证据（Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｅｘｉｓｔｅｎｃｅ）。

所谓蛋白质存在证据，是指已经通过实验手段分离

纯化获得该蛋白质。 即使是人工审阅的 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ
子库，其中大部分条目也是由计算机推断所得，人工

审阅过程仅为审阅计算机推断信息是否可靠，并不

意味经实验手段进行验证。 计算机推断则包括根据

转录本推断、根据同源序列推断和从头预测三类（见
表 ２）。 具有编码某蛋白质的 ｍＲＮＡ 序列的条目称

为具有转录水平证据，而直接从 ＤＮＡ 序列推断得到

的序列又根据是否具有已知同源序列分为同源推断

和从头预测两类。 这几类不同蛋白质存在证据的条

目所占比例在 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 和 ＴｒＥＭＢＬ 两个子库中很

不相同。
　 　 此外， Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 子库中尚有部分存疑序列

（Ｕｎｃｅｒｔａｉｎ）。 ２００９ 年 １ 月发布的版本共包括 １ ８３４
条存疑序列，列在前四位的 ６９９ 条来自酿酒酵母、
５７６ 条来自人、１１７ 条来自拟南芥、１０８ 条来自大肠杆

菌 Ｋ１２ 株。 这些条目通常带有“假想蛋白”（Ｐｕｔａｔｉｖｅ
Ｐｒｏｔｅｉｎ）或“未鉴定蛋白” （Ｕｎｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｄ Ｐｒｏｔｅｉｎ）
等注 释 信 息， 在 功 能 注 释 栏 目 下 还 有 “ 警 示 ”
（Ｃａｕｔｉｏｎ）信息，说明该蛋白质序列有可能由假基因

翻译得到，或来自不太可靠的预测结果。 为慎重起

见，对这些已经收录的存疑序列，在没有确定的证据

前，一般仍加以保留。
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４．３　 物种分类学来源

　 　 物种分类学来源是蛋白质序列最基本的注释信息

之一。 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库中绝大部分序列条目都包含

物种分类学来源信息，Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 和 ＴｒＥＭＢＬ 两个子库

统计报表中分别以饼状图方式给出物种分布大体情况。
值得注意的是，无论是人工审阅序列还是未经审阅序

列，均以细菌序列居多，在两个子库中均占一半以上。
真核生物序列在 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 子库中约占三分之一。 除

细菌和真核生物外，其余为古菌（Ａｒｃｈａｅａ）和病毒序列，
比例较小，各占 ５％左右。 真核生物序列又分为动物、植
物、真菌三大类，而动物来源的序列又细分为哺乳动物、
昆虫和其它后生动物（Ｍｅｔａｚｏａ）。

表 ２　 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库数据类别

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄａｔａｓｅｔ ｔｙｐｅ ｏｆ ｔｈｅ ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ ％

蛋白质证据 Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｅｘｉｓｔｅｎｃｅ Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ ＴｒＥＭＢＬ

蛋白水平 Ｅｖｉｄｅｎｃｅ ａｔ ｐｒｏｔｅｉｎ ｌｅｖｅｌ ９９ ９６９ （１７．８８） １４５ ９０５ （０．１０）

转录水平 Ｅｖｉｄｅｎｃｅ ａｔ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ ｌｅｖｅｌ ５７ １７０ （１０．２３） １ ２０９ ４４３ （０．８７）
同源推断 Ｉｎｆｅｒｒｅｄ ｆｒｏｍ ｈｏｍｏｌｏｇｙ ３８６ ６１５ （６９．１５） ３５ ２５３ ２６９ （２５．２４）
从头预测 Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ １３ ４８９ （２．４１） １０３ ０８５ ６４４ （７３．７９）
存疑序列 Ｕｎｃｅｒｔａｉｎ １ ８３４ （０．３３） ０ （０．００）

合计 Ｔｏｔａｌ ５５９ ００７ （１００） １３９ ６９４ ２６１（１００）
∗数据来自 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库 ２０１９ 年 １ 月发布的统计报表。

　 　 通过 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 子库原始统计报表，还可以进一

步查询某些物种具体序列条目数。 例如，人的序列

最多，共 ２ 万多条，约占 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 子库总量的 ３．
５％，其次是小鼠和拟南芥，均超过 １．５ 万条，而大鼠、
斑马鱼、果蝇、线虫、酵母以及水稻等其它模式生物

的序列条目数也均超过 ３ ０００（见表 ３）。 值得一提

的是，大肠杆菌（Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ）、枯草杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ

ｓｕｂｔｉｌｉｓ）和结核分枝杆菌（Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ）
的基因组均远小于真核生物，编码的蛋白质总数也

仅几千，但由于这三种细菌在分子生物学、工业生产

和人类疾病研究中的重要性，Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 注释团队对

它们“情有独钟”，收录的序列条目数均名列前茅，大
肠杆菌和结核分枝杆菌各有两个菌株的序列条目数

排在前 ２０ 位。

表 ３　 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 子库中数据条目数前 ２０ 位的物种

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ２０ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ ／ Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｅｎｔｒｙ ｎｕｍｂｅｒｓ

排名 中文名 英文名 拉丁文学名 数量

１ 人 Ｈｕｍａｎ Ｈｏｍｏ ｓａｐｉｅｎｓ ２０ ４１３

２ 小鼠 Ｍｏｕｓｅ Ｍｕｓ ｍｕｓｃｕｌｕｓ １７ ００６
３ 拟南芥 Ｍｏｕｓｅ⁃ｅａｒ ｃｒｅｓｓ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ １５ ８２８
４ 大鼠 Ｒａｔ Ｒａｔｔｕｓ ｎｏｒｖｅｇｉｃｕｓ ８ ０５４

５ 酿酒酵母 Ｂａｋｅｒ＇ｓ ｙｅａｓｔ
Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅ
（ＡＴＣＣ ２０４５０８ ／ Ｓ２８８ｃ）

６ ７２１

６ 牛 Ｂｏｖｉｎｅ Ｂｏｓ ｔａｕｒｕｓ ６ ００４
７ 裂殖酵母 Ｆｉｓｓｉｏｎ ｙｅａｓｔ Ｓｃｈｉｚｏｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ ｐｏｍｂｅ ５ １４１
８ 大肠杆菌 Ｅ Ｃｏｌｉ Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ （Ｋ１２） ４ ４７５
９ 枯草杆菌 Ｈａｙ ｂａｃｉｌｌｕｓ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ ４ １８８
１０ 盘基网柄菌 Ｓｌｉｍｅ ｍｏｌｄ Ｄｉｃｔｙｏｓｔｅｌｉｕｍ Ｄｉｓｃｏｉｄｅｕｍ ４ １４６
１１ 线虫 Ｗｏｒｍ Ｃａｅｎｏｒｈａｂｄｉｔｉｓ Ｅｌｅｇａｎｓ ４ ０３８
１２ 水稻（粳稻） Ｒｉｃｅ Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ （ｊａｐｏｎｉｃａ） ４ ０３４
１３ 果蝇 Ｆｒｕｉｔ ｆｌｙ Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａ ｍｅｌａｎｏｇａｓｔｅｒ ３ ５５１
１４ 非洲爪蟾 Ａｆｒｉｃａｎ ｃｌａｗｅｄ Ｆｒｏｇ Ｘｅｎｏｐｕｓ ｌａｅｖｉｓ ３ ４４４
１５ 斑马鱼 Ｚｅｂｒａｆｉｓｈ Ｄａｎｉｏ ｒｅｒｉｏ ３ ０９０
１６ 家鸡 Ｃｈｉｃｋｅｎ Ｇａｌｌｕｓ ｇａｌｌｕｓ ２ ２９１
１７ 苏门答腊猩猩 Ｓｕｍａｔｒａｎ ｏｒａｎｇｕｔａｎ Ｐｏｎｇｏ ａｂｅｌｉｉ ２ ２１８

１８
结核分枝杆菌

（Ｈ３７Ｒｖ 菌株）
Ｍ． ｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ

Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ
（ＡＴＣＣ １５６１８）

２ １７３

１９ 大肠杆菌 Ｅ． Ｃｏｌｉ Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ （Ｏ１５７：Ｈ７） ２ ０３７

２０
结核分枝杆菌

（Ｏｓｈｋｏｓｈ 菌株）
Ｍ． ｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ

Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｔｕｂｅｒｃｕｌｏｓｉｓ
（ＣＤＣ １５５１）

１ ８９８
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４．４　 序列长度分布

　 　 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库对收录的蛋白质序列长度进

行了分布统计，并以直方图形式展示（见图 １）。 我

们知道，生物多样性是生命与非生命的重要区别之

一，而生物多样性的基础很大程度上取决于种类繁

多、大小不一的蛋白质。 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库中，长度为

１００－５００ ａａ的序列数目最多，长度为５００－２ ０００ ａａ的序

列数目随长度增加而逐渐减少，而长度为２ ０００－
４ ０００ ａａ的序列则更少了。 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 子库中长度超

过 ４ ０００ 个氨基酸的序列有 ３００ 多个，其中分子量最

大的是肌联蛋白（Ｔｉｔｉｎ）。 小鼠的肌联蛋白（登录号

Ａ２ＡＳＳ６）共 ３５ ２１３ 个氨基酸，由 ３００ 多个结构域组成，
包括 １４４ 个免疫球蛋白类结构域（Ｉｇ⁃ｌｉｋｅ）、１３２ 个 ＩＩＩ
型纤维连接蛋白（Ｆｉｂｒｏｎｅｃｔｉｎ ｔｙｐｅ⁃ＩＩＩ），以及多个重复

序列片段。 把肌联蛋白比作蛋白质分子中的“巨无

霸”一点也不过分，它是脊椎动物横纹肌的重要组成

部分，与肌肉收缩有关。 人的肌联蛋白 （登录号

Ｑ８ＷＺ４２）仅次于小鼠肌联蛋白，共 ３４ ３５０ 个氨基酸。

图 １　 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 子库序列长度分布（２０１９ 年 １ 月）
Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｌｅｎｇｔｈ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＵｎｉＰｒｏｔ ／ Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ （ｒｅｌｅａｓｅｄ ｉｎ Ｊａｎ ２０１９）

注： Ｘ－轴为序列长度，Ｙ－轴为序列条目数，长度大于 ４ ０００ ａａ 的序列条目合并显示。

　 　 需要说明的是，长度小于 ５０ 个氨基酸（５０ ａａ）
的 序 列 习 惯 上 称 为 肽 （ Ｐｅｐｔｉｄｅ ） 或 多 肽

（Ｐｏｌｙｐｅｐｅｔｉｄｅ）。 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 子库中将近 １ 万条序列

的长度小于 ５０ ａａ，其中包括一大类多肽毒素，如蛇

毒（Ｓｎａｋｅ Ｔｏｘｉｎ）、蝎毒（Ｓｃｏｒｐｉｏｎ Ｔｏｘｉｎ）、蜘蛛毒素

（Ｓｐｉｄｅｒ Ｔｏｘｉｎ）、芋螺毒素（Ｃｏｎｏｔｏｘｉｎ）等。 上世纪九

十年代以来，湖南师范大学梁宋平教授课题组一直

从事蜘蛛毒素序列、结构和功能研究［８］。 他们从我

国广西、海南等丘陵地带特有的捕鸟蛛 （ Ｃｈｉｎｅｓｅ
Ｂｉｒｄ Ｓｐｉｄｅｒ）毒液中分离纯化得到一系列多肽类毒

素，测定了它们的氨基酸序列和核磁共振溶液构象。
ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知 识 库 中 收 录 的 海 南 捕 鸟 蛛

（ Ｃｙｒｉｏｐａｇｏｐｕｓ ｈａｉｎａｎｕｓ ） 和 虎 纹 捕 鸟 蛛

（Ｃｙｒｉｏｐａｇｏｐｕｓ ｓｃｈｍｉｄｔｉ）多肽类毒素就达 ３００ 多个。
以九十年代初最早测定序列和溶液构象的虎纹捕鸟

蛛 毒 素⁃Ｉ （ Ｈｕｗｅｎｔｏｘｉｎ⁃Ｉ ） 为 例 （ ＵｎｉＰｒｏｔ 登 录 号

Ｐ５６６７６），编码该多肽毒素的 ｍＲＮＡ 序列全长 ４５８
ｂｐ（ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 ＡＹ２６３７１１），编码区序列 ２４３ ｂｐ
（７１－３１３ ｂｐ），共编码长度为 ８１ 个氨基酸的虎纹捕

鸟蛛毒素⁃Ｉ 前体原（ Ｐｒｅ⁃ｐｒｏｈｕｗｅｎｔｏｘｉｎ⁃Ｉ），在 Ｎ⁃端
１－２４ ａａ信号肽的引导下，分泌到细胞外间质中，信
号肽切除后折叠成具有一定构象但没有活性的虎纹

捕鸟蛛毒素⁃Ｉ 前体（ Ｐｒｏｈｕｗｅｎｔｏｘｉｎ⁃Ｉ）；而在捕猎时

切除第 ２２－４８ ａａ 共 ２７ 个氨基酸， 剩下的 Ｃ⁃端 ３３
个氨基酸（４９－８１ ａａ）即为最终产物虎纹捕鸟蛛毒素

－Ｉ。 这种蜘蛛体型足有手掌大小，能捕食鸟类、青蛙

等小动物，通过鳌爪将毒素注入猎物体内，阻断其细

胞膜上的钙离子通道，抑制神经肌肉信号传递。
４．５　 氨基酸含量

　 　 尽管地球上的物种多种多样，无论是动物还是

植物，无论是细菌还是病毒，组成其蛋白质的基本单

元为氨基酸。 氨基酸种类繁多，常见的有 ２０ 种，而
２０ 种氨基酸的含量在蛋白质中所占比例相去甚远

（见表 ４），有些氨基酸的含量接近平均水平 ５％，如
脯氨酸、苏氨酸，有的则远高于平均水平，接近

１０％，如亮氨酸、丙氨酸，而有的则含量偏低，如色氨

酸仅 １％，半胱氨酸仅 １．３％。
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表 ４　 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库中 ２０ 种氨基酸含量百分比

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ２０ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ｉｎ ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ

单字符 三字符 英文 中文 侧链特性 密码子 ＳＰ ／ Ｔｒ（％）

Ａ Ａｌａ Ａｌａｎｉｎｅ 丙氨酸 疏水 ４ 套 ８．２５ ／ ９．１５

Ｃ Ｃｙｓ Ｃｙｓｔｉｎｅ 半胱氨酸 疏水、二硫键 ２ 套 １．３８ ／ １．１９

Ｄ Ａｓｐ Ａｓｐａｒｔａｔｅ 天冬氨酸 负电、羧基 ２ 套 ５．４６ ／ ５．４８

Ｅ Ｇｌｕ Ｇｌｕｔａｍａｔｅ 谷氨酸 负电、羧基 ２ 套 ６．７３ ／ ６．１８

Ｆ Ｐｈｅ Ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅ 苯丙氨酸 疏水、芳香族 ２ 套 ３．８６ ／ ３．９３

Ｇ Ｇｌｙ Ｇｌｙｃｉｎｅ 甘氨酸 无侧链 ４ 套 ７．０７ ／ ７．３２

Ｈ Ｈｉｓ Ｈｉｓｔｉｄｉｎｅ 组氨酸 正电、咪唑基 ２ 套 ２．２７ ／ ２．１８

Ｉ Ｉｌｅ Ｉｓｏｌｅｕｃｉｎｅ 异亮氨酸 疏水、支链 ３ 套 ５．９２ ／ ５．７１

Ｋ Ｌｙｓ Ｌｙｓｉｎｅ 赖氨酸 正电 ２ 套 ５．８１ ／ ４．９６

Ｌ Ｌｅｕ Ｌｅｕｃｉｎｅ 亮氨酸 疏水、支链 ６ 套 ９．６５ ／ ９．８９

Ｍ Ｍｅｔ Ｍｅｔｈｉｏｎｉｎｅ 甲硫氨酸 疏水 ０．５ 套 ２．４１ ／ ２．３８

Ｎ Ａｓｎ Ａｓｐａｒａｇｉｎｅ 天冬酰胺 极性、酰胺基 ２ 套 ４．０５ ／ ３．８６

Ｐ Ｐｒｏ Ｐｒｏｌｉｎｅ 脯氨酸 疏水、成环 ４ 套 ４．７３ ／ ４．８４

Ｑ Ｇｌｎ Ｇｌｕｔａｍｉｎｅ 谷氨酰胺 极性、酰胺基 ２ 套 ３．９３ ／ ３．７６

Ｒ Ａｒｇ Ａｒｇｉｎｉｎｅ 精氨酸 正电、呱基 ６ 套 ５．５３ ／ ５．７３

Ｓ Ｓｅｒ Ｓｅｒｉｎｅ 丝氨酸 极性、羟基 ６ 套 ６．６２ ／ ６．６４

Ｔ Ｔｈｒ Ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ 苏氨酸 极性、羟基 ４ 套 ５．３５ ／ ５．５５

Ｖ Ｖａｌ Ｖａｌｉｎｅ 缬氨酸 疏水、支链 ４ 套 ６．８６ ／ ６．９０

Ｗ Ｔｒｐ Ｔｒｙｐｔｏｐｈａｎ 色氨酸 疏水、吲哚环 １ 套 １．０９ ／ １．３０

Ｙ Ｔｒｙ Ｔｙｒｏｓｉｎｅ 酪氨酸 极性、羟基 ２ 套 ２．９２ ／ ２．９２

∗数据来自 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库 ２０１９ 年 １ 月发布的统计报表。 ＳＰ： Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 子库；Ｔｒ： ＴｒＥＭＢＬ 子库

４．６　 常规注释信息

　 　 如前文所述，除基本信息外，ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库

统计报表中还提供了大量注释信息统计数据。 注释

信息主要包括两大类，一类是基于整条序列的常规

注释信息，如功能、表达、亚细胞定位等。 表 ５ 列出

２０１９ 年 １ 月发布的 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 子库中所有常规注释

信息的中英文名称和数量，及其在数据库中条目数

和占数据库条目总量比例。 例如，２０１９ 年 １ 月发布

的 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 子库条目总数为 ５５９ ０７７，其中 ４４５ ５６５
条序列具有功能注释，占数据库条目总数的 ８３％，注
释信息共 ４６６ ２１２ 条 （有些条目的注释信息不止

一条）。
４．７　 序列特征注释信息

　 　 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库中另一类注释信息不是基于

整条序列或整个蛋白质，而是基于序列特定区域或

特定位点，因此也称序列特征注释信息。 序列特征

注释信息共分以下七大类。
（１）分子加工（Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ）
包括信号肽（Ｓｉｇｎａｌ Ｐｅｐｔｉｄｅ）、转移肽（Ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎ

Ｐｅｐｔｉｄｅ）、前体肽（Ｐｒｏｐｅｐｔｉｄｅ）、Ｎ－末端甲硫氨酸等。
（２）序列区域（Ｒｅｇｉｏｎ）
包括结构域（Ｄｏｍａｉｎ）、序列模体（Ｍｏｔｉｆ）、重复

序列 （Ｒｅｐｅａｔ）、无规卷曲 （ Ｃｏｉｌｅｄ Ｃｏｉｌ）、跨膜螺旋

（Ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅ）、锌指结构（ Ｚｉｎｃ Ｆｉｎｇｅｒ）、ＤＮＡ 结

合区 （ ＤＮＡ Ｂｉｎｄｉｎｇ ）、 核苷酸结合区 （ Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
Ｂｉｎｄｉｎｇ）、钙结合区（Ｃａｌｃｉｕｍ Ｂｉｎｄｉｎｇ）等。

（３）序列位点（Ｓｉｔｅ）
包括活性位点 （ Ａｃｔｉｖｅ Ｓｉｔｅ ）、金属结合位点

（Ｍｅｔａｌ Ｂｉｎｄｉｎｇ）等。
（４）氨基酸修饰（Ａｍｉｎｏ Ａｃｉｄ Ｍｏｄｉｆｉｃａｔｉｏｎ）
包 括 二 硫 键 （ Ｄｉｓｕｌｆｉｄｅ Ｂｏｎｄ ）、 糖 基 化

（Ｇｌｙｃｏｓｙｌａｔｉｏｎ）、脂质化（Ｌｉｐｉｄａｔｉｏｎ）、交联键（Ｃｒｏｓｓ－
ｌｉｎｋ）、非标准氨基酸（Ｎｏｎ－ｓｔａｎｄａｒｄ Ｒｅｓｉｄｕｅ）等。

（５）天然变异（Ｎａｔｕｒａｌ Ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ）
包括 天 然 突 变 位 点 和 选 择 性 剪 接 产 物

（Ａｌｔｅｒｎａｔｉｖｅ Ｓｐｌｉｃｉｎｇ）。
（６）实验信息（Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ）
包括突变（Ｍｕｔａｇｅｎｅｓｉｓ）、非连续氨基酸（Ｎｏｎ－

ａｄｊａｃｅｎｔ Ｒｅｓｉｄｕｅｓ ）、 非 末 端 氨 基 酸 （ Ｎｏｎ⁃ｔｅｒｍｉｎａｌ
Ｒｅｓｉｄｕｅｓ）、存疑序列（Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ｕｎｃｅｒｔａｉｎｔｙ）、矛盾序

列（Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ｃｏｎｆｌｉｃｔ）等。
（７）二级结构（Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ）
包括 ａｌｐｈａ 螺旋（Ａｌｐｈａ Ｈｅｌｉｘ）、ｂｅｔａ 折叠（Ｂｅｔａ

Ｓｈｅｅｔ）、ｂｅｔａ 回折（Ｂｅｔａ Ｔｕｒｎ）。

９３１第 ３ 期 罗静初：ＵｎｉＰｒｏｔ 蛋白质数据库简介



表 ５　 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 子库中常规注释信息统计表

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｇｅｎｅｒａｌ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｉｎ ＵｎｉＰｒｏｔ ／ Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ

排序 注释信息（英文） 数量 条目数 ％

１ 序列相似性 （Ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ） ５０７ ９４８ ５０３ ８００ ９１

２ 功能 （Ｆｕｎｃｔｉｏｎ） ４６６ ２１２ ４４５ ５６５ ８３

３ 亚细胞定位 （Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ Ｌｏｃａｔｉｏｎ） ３４９ １６０ ３４１ ７７４ ６２

４ 催化活性 （Ｃａｔａｌｙｔｉｃ Ａｃｔｉｖｉｔｙ） ２８２ １８２ ２３７ ５１０ ５０

５ 亚基 （Ｓｕｂｕｎｉｔ） ２７８ ６０２ ２７７ ７７９ ５０

６ 代谢通路 （Ｐａｔｈｗａｙ） １３８ １８８ １２５ ３５７ ２５

７ 辅助因子 （Ｃｏｆａｃｔｏｒ） １２３ １７１ １１２ ７７０ ２２

８ 翻译后修饰 （Ｐｏｓｔ⁃ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎａｌ Ｍｏｄｉｆｉｃａｔｉｏｎ， ＰＴＭ） ５６ ５９１ ４１ ７４７ １０

９ 结构域 （Ｄｏｍａｉｎ） ４８ ８３２ ４２ ０３５ ９

１０ 组织特异性 （Ｔｉｓｓｕｅ Ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙ） ４５ ８０６ ４５ ８０５ ８

１１ 序列警示 （Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ｃａｕｔｉｏｎ） ４４ ０５５ ４４ ０５５ ８

１２ 杂类 （Ｍｉｓｃｅｌｌａｎｅｏｕｓ） ３８ ５８２ ３５ ５１５ ７

１３ 选择性剪接产物 （Ａｌｔｅｒｎａｔｉｖｅ Ｐｒｏｄｕｃｔｓ） ２５ ２６５ ２５ ２６５ ５

１４ 诱导 （Ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ） ２０ ９７６ ２０ ９６４ ４

１５ 相互作用 （Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ） １９ １７０ １９ １７０ ３

１６ 活性调节 （Ａｃｔｉｖｉｔｙ Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ） １４ ８０７ １４ ８０７ ３

１７ 中断表型 （Ｄｉｓｒｕｐｔｉｏｎ Ｐｈｅｎｏｔｙｐｅ） １４ ３１６ １４ ３１４ ３

１８ 警示 （Ｃａｕｔｉｏｎ） １２ ８５８ １２ ６１２ ２

１９ 发育阶段 （Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ Ｓｔａｇｅ） １２ １５４ １２ １５３ ２

２０ 理化特性 （Ｂｉｏｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ Ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ） ８ ２５１ ８ ２５１ １

２１ 疾病 （Ｄｉｓｅａｓｅ） ７ ０３１ ４ ７１６ １

２２ 质谱 （Ｍａｓｓ Ｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙ） ６ ９３８ ５ ２２９ １

２３ 网站资源 （Ｗｅｂ Ｒｅｓｏｕｒｃｅ） ６ ７４９ ５ ５８９ １

２４ 单核苷酸多态性 （Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ） １ ３２４ １ ２６８ ＜１

２５ 生物技术 （Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ） ９７４ ９６０ ＜１

２６ 过敏原 （Ａｌｌｅｒｇｅｎ） ７６４ ７６４ ＜１

２７ 毒性剂量 （Ｔｏｘｉｃ Ｄｏｓｅ） ６６８ ６１０ ＜１

２８ ＲＮＡ 编辑 （ＲＮＡ Ｅｄｉｔｉｎｇ） ６２７ ６２７ ＜１

２９ 药物 （Ｐｈａｒｍａｃｅｕｔｉｃａｌ） １１７ １１３ ＜１

４．８　 数据库交叉链接

　 　 除上述常规注释信息和序列特征注释信息外，
ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库中序列条目与其它数据库的交叉

链接则是另外一类重要注释信息。
生物信息数据库种类繁多，内容千差万别，数据

量大小、数据质量也参差不齐。 据中国科学院基因

组研究所大数据中心构建的 “生物数据库目录”
（Ｄａｔａｂａｓｅ Ｃｏｍｍｏｎｓ） 网站 （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｂｉｇｄ． ｂｉｇ． ａｃ． ｃｎ ／
ｄａｔａｂａｓｅｃｏｍｍｏｎｓ ／ ）不完全统计，国际上已经发表的

生物数据库共计４ ５００多个。 １９９６ 年起，英国牛津大

学出版社出版的《核酸研究》半月刊（Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ
Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ＮＡＲ）于每年第一期出版专集，专门刊登

有关生物信息数据库论文。 ２００９ 年，牛津大学出版

社创刊的网络杂志 《生物数据库和审编》 （ Ｔｈｅ
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｄａｔａｂａｓｅｓ ａｎｄ Ｃｕｒａｔｉｏｎ， ＪＢＤＣ）
上线，专门发表生物信息数据库相关论文。 除上述

两个杂志外，牛津大学出版社出版的《生物信息学》
（Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ）和《生物信息学简报》 （Ｂｒｉｅｆｉｎｇｓ ｉｎ
Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ）、英国生物医学核心期刊出版集团

（Ｂｉｏｍｅｄ Ｃｅｎｔｒａｌ， ＢＭＣ）出版的《ＢＭＣ 生物信息学》
（ＢＭＣ Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ）等杂志也不定期刊登生物信

息数据库相关论文。
为便于用户快速查看某个蛋白质在其它数据库

中的信息，ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库中收录了 １００ 多个重要

生物信息数据库，并通过序列条目中的数据库交叉

链接，直接查看该数据库中有关该蛋白质的信息，如
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蛋白质编码基因序列、基因组定位、蛋白质代谢通

路、蛋白质相互作用、蛋白质三维结构、蛋白质表达、
亚细胞定位、蛋白质家族和结构域、演化和系统发生

等。 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库统计报表中将上述 １００ 多个

数据库分为以下几类，每类包括几个或十几个各具

特色的数据库。
（１）序列数据库（Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ｄａｔａｂａｓｅｓ）
包括 ＮＣＢＩ 人和小鼠共有编码序列数据库

（Ｃｏｎｓｅｎｓｕｓ Ｃｏｄｉｎｇ Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ， ＣＣＤＳ）、ＮＣＢＩ 参考序列

数据库（ＲｅｆＳｅｑ）、ＥＢＩ 核酸序列数据库（ＥＭＢＬ）等。
（２） 蛋白质三维结构数据库 （ ３Ｄ Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

Ｄａｔａｂａｓｅｓ）
包括国际蛋白质结构数据库 （ Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｄａｔａ

Ｂａｎｋ， ＰＤＢ）、ＥＢＩ 蛋白质结构概览（ ＰＤＢＳＵＭ）、国
际蛋白质结构模型数据库（Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｍｏｄｅｌ Ｐｏｒｔａｌ）、瑞
士生物信息研究所蛋白质结构同源模型数据库

（Ｓｗｉｓｓ Ｍｏｄｅｌ Ｒｅｐｏｓｉｔｏｒｙ， ＳＭＲ）等。
（３） 蛋白质相互作用数据库 （ Ｐｒｏｔｅｉｎ⁃ｐｒｏｔｅｉｎ

Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ Ｄａｔａｂａｓｅｓ）
包括国际模式生物基因和蛋白质相互作用数据

库（ Ｔｈｅ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｇｅｎｅｒａｌ Ｒｅｐｏｓｉｔｏｒｙ ｆｏｒ Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ
Ｄａｔａｓｅｔｓ， ＢｉｏＧＲＩＤ）、ＥＢＩ 生物大分子相互作用数据

库（Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ Ｄａｔａｂａｓｅ， ＩｎｔＡｃｔ）和手工注

释的生物大分子复合物数据库（Ｃｏｍｐｌｅｘ Ｐｏｒｔａｌ）、欧
洲分子生物学实验室 （ Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ
Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ， ＥＭＢＬ）与瑞士生物信息学研究所等合

作维护的蛋白质相互作用数据库（ Ｓｅａｒｃｈ Ｔｏｏｌ ｆｏｒ
Ｒｅｃｕｒｒｉｎｇ Ｉｎｓｔａｎｃｅｓ ｏｆ Ｎｅｉｇｈｂｏｕｒｉｎｇ Ｇｅｎｅｓ， ＳＴＲＩＮＧ）、
德国 哺 乳 动 物 蛋 白 质 复 合 物 综 合 资 源 库

（ Ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ Ｒｅｓｏｕｒｃｅ ｆｏｒ Ｍａｍｍａｌｉａｎ Ｐｒｏｔｅｉｎ
Ｃｏｍｐｌｅｘ， ＣＯＲＵＭ）、美国加州大学洛杉矶分校具有

实验证据的蛋白质相互作用数据库 （ Ｄａｔａｂａｓｅ ｏｆ
Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｎｇ Ｐｒｏｔｅｉｎｓ）等。

（４）化学小分子数据库（Ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ Ｄａｔａｂａｓｅｓ）
包括 ＥＢＩ 药 物 类 生 物 活 性 分 子 数 据 库

（ＣｈＥＭＢＬ）、加拿大阿尔贝塔大学 （ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ
Ａｌｂｅｒｔａ）药物和药物靶标数据库（ＤｒｕｇＢａｎｋ）、国际

基础和临床药理学会（ Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｕｎｉｏｎ ｏｆ Ｂａｓｉｃ
ａｎｄ Ｃｌｉｎｉｃａｌ Ｐｈａｒｍａｃｏｌｏｇｙ， ＩＵＰＨＡＲ）和英国药理学

会（Ｂｒｉｔｉｓｈ Ｐｈａｒｍａｃｏｌｏｇｙ Ｓｏｃｉｅｔｙ）合作构建的药理信

息网站（Ｇｕｉｄｅ ｔｏ Ｐｈａｒｍａｃｏｌｏｇｙ）、加州大学圣地亚哥

分校 （ ＵＣＳＤ） 蛋白质和化学小分子结合数据库

（Ｂｉｎｄｉｎｇ Ｄａｔａｂａｓｅ）等。
（５） 特殊类别蛋白质数据库 （ Ｆａｍｉｌｙ ／ Ｇｒｏｕｐ

Ｄａｔａｂａｓｅｓ）
包括国际食品过敏特异免疫治疗联盟 （ Ｆｏｏｄ

Ａｌｌｅｒｇｙ Ｓｐｅｃｉｆｉｃ ＩｍｍｕｎｏＴｈｅｒａｐｙ） 过敏分子数据库

（Ａｌｌｅｒｇｏｍｅ）、ＥＢＩ 蛋白酶数据库（ＭＥＲＯＰＳ）、法国艾

克斯－马赛大学（Ａｉｘ Ｍａｒｓｅｉｌｌｅ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ）糖代谢酶

（Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ⁃Ａｃｔｉｖｅ Ｅｎｚｙｍｅ Ｄａｔａｂａｓｅ， ＣＡＺｙ）和多

功能蛋白质数据库 （ＭｏｏｎＤＢ）、法国图卢兹大学

（ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｔｏｕｌｏｕｓｅ ） 过 氧 化 物 酶 数 据 库

（ＰｅｒｏｘｉＢａｓｅ）、新英格兰生物实验室（Ｎｅｗ Ｅｎｇｌａｎｄ
ＢｉｏＬａｂｓ）限制性内切酶数据库（ＲＥＢＡＳＥ）、美国加

州大学戴维斯分校（ＵＣ Ｄａｖｉｓ）转运蛋白分类数据库

（Ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ Ｄａｔａｂａｓｅ， ＴＣＤＢ）、瑞士生

物信息研究所凝集素数据库（ＵｎｉＬｅｃｔｉｎ）、加拿大康

考迪亚大学（Ｃｏｎｃｏｒｄｉａ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ）真菌源木质纤维

素蛋白质数据库（ｍｙｃｏＣＬＡＰ）等。
（ ６ ） 翻 译 后 修 饰 数 据 库 （ Ｐｏｓｔ⁃ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎａｌ

Ｍｏｄｉｆｉｃａｔｉｏｎ （ＰＴＭ） Ｄａｔａｂａｓｅｓ）
包括蛋白质翻译后修饰数据库（ ｉＰＴＭＮｅｔ）、蛋

白质羰基化位点数据库（ＣａｒｂｏｎｙｌＤＢ）、蛋白质糖基

化 数 据 库 （ Ｇｌｙｃｏｎｎｅｃｔ ）、 糖 生 物 学 数 据 库

（ＵｎｉＣａｒｂＫＢ）人类去磷酸化数据库（ＤＥＰＯＤ）等。
（７） 多态性和突变体数据库 （ Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ

Ｄａｔａｂａｓｅｓ）
包括 ＮＣＢＩ 单核苷酸多态性数据库（ ｄｂＳＮＰ）、

美国乔治－华盛顿大学癌症相关单核苷酸多态性数

据库（ＢｉｏＭｕｔａ）等。
（８）双向凝胶电泳数据库（２Ｄ Ｇｅｌ Ｄａｔａｂａｓｅｓ）
包括瑞士双向聚丙烯酰胺凝胶电泳数据库

（Ｓｗｉｓｓ⁃２ＤＰａｇｅ）、南京大学医学院生殖相关双向聚

丙烯酰胺凝胶电泳数据库（Ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ⁃２ＤＰａｇｅ）、
爱尔兰都柏林大学双向聚丙烯酰胺凝胶电泳数据库

（ＵＣＤ ２Ｄ⁃Ｐａｇｅ）等。
（９）蛋白组数据库（Ｐｒｏｔｅｏｍｅ Ｄａｔａｂａｓｅｓ）
包括 ＥＢＩ 蛋白质组鉴定数据库（Ｐｒｉｄｅ）、国际蛋

白组联盟蛋白组数据库（ＣＴＤＢ）、苏格兰蛋白组动

态百科全书（ＥＰＤ）、瑞士生物信息研究所蛋白质丰

度数据库 （ ＰａｘＤＢ）、德国马普所蛋白组数据库

（ＭａｘＤＢ ）、 西 雅 图 蛋 白 组 中 心 肽 段 数 据 库

（ＰｅｐｔｉｄｅＡｔｌａｓ）、日本蛋白组数据库（ｊＰＯＳＴ）、奥地利

维也纳大学蛋白组数据库（ＰｒｏＭｅｘ）等。
（１０） 基因组注释数据库 （Ｇｅｎｏｍｅ Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ

Ｄａｔａｂａｓｅｓ）
包 括 ＥＢＩ 基 因 组 注 释 平 台 和 数 据 库

（Ｅｎｓｅｍｂｌ）、美国加州大学圣克鲁兹分校的基因组

浏览器（ＵＣＳＣ）、ＮＣＢＩ 基因数据库（ＧｅｎｅＩＤ）、日本

京都大学基因和基因组百科全书（ＫＥＧＧ）、国际植

物基因组注释数据库（Ｇｒａｍｅｎｅ）、美国过敏和传染

病研究所病原菌信息资源中心（Ｐａｔｒｉｃ）和无脊椎动
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物病原菌数据库（ＶｅｃｔｏｒＢａｓｅ）等。
（ １１ ） 特 殊 物 种 数 据 库 （ Ｏｒｇａｎｉｓｍ⁃ｓｐｅｃｉｆｉｃ

Ｄａｔａｂａｓｅｓ）
ＵｎｉＰｒｏｔ 数据库中与特殊物种数据库的交叉链

接共三十多个，其中大部分是模式生物基因组数据

库，包 括 小 鼠 （ ＭＧＩ ）、 大 鼠 （ ＲＧＤ）、 非 洲 爪 蟾

（Ｘｅｎｂａｓｅ）、斑马鱼 （ ＺＦＩＮ）、果蝇 （ Ｆｌｙｂａｓｅ）、线虫

（ＷｏｒｍＢａｓｅ ）； 拟 南 芥 （ ＴＡＩＲ 和 Ａｒａｐｏｒｔ ）、 玉 米

（ＭａｉｚｅＤＢ）；酿酒酵母（ＳＧＤ）、裂殖酵母（ＰｏｍＢａｓｅ）；
大肠杆菌（ＥｃｏＢａｓｅ）、结核分枝杆菌（ＴｕｂｅｒｃｕＬｉｓｔ）、
嗜肺性军团病杆菌（ＬｅｇｉｏＬｉｓｔ）、念珠菌（ＣＧＤ）、盘基

网柄菌（ｄｉｃｔｙＢａｓｅ）；丙肝病毒（ ｅｕＨＣＶｄｂ）等。 另一

类是与人类健康关系密切的基因和蛋白质数据库，
如人类孟德尔单基因疾病数据库（ＭＩＭ）、人类基

因、蛋白、疾病数据库（ＧｅｎｅＣａｒｄｓ）、人类蛋白质组织

特异性表达（ＨＰＡ）、药理遗传学和基因组数据库

（ＰｈａｒｍＧＫＢ）、比较环境毒理学数据库（ＣＴＤ）、人类

基因及变异与疾病相关数据库（ＤｉｓＧｅＮｅｔ）、真核生

物病原菌数据库（ＥｕＰａｔｈＤＢ）。 第三类是某些特殊

物 种 的 特 殊 蛋 白 质 数 据 库， 如 蜘 蛛 毒 素

（ＡｒａｃｈｎｏＳｅｖｅｒ）和芋螺毒素（ＣｏｎｏＳｅｖｅｒ）。 此外还包

括人类和脊椎动物基因命名数据库 （ ＨＧＮＣ 和

ＶＧＮＣ）。
（ １２ ） 系 统 发 生 数 据 库 （ Ｐｈｙｌｏｇｅｎｏｍｉｃ

Ｄａｔａｂａｓｅｓ）
包括 Ｅｎｓｅｍｂｌ 基因树数据库 （ＧｅｎｅＴｒｅｅ）、ＥＢＩ

动物基因树（ＴｒｅｅＦａｍ 数据库）、欧洲分子生物学实

验室直系同源簇和功能注释数据库（ｅｇｇＮＯＧ）、瑞士

生物信息研究所直系同源基因数据库（ＯｒｔｈｏＤＢ）、
瑞士苏黎世大学直系同源数据库（ＯＭＡ）、瑞典直系

同源簇数据库（ｉｎＰａｒａｎｏｉｄ）等。
（１３） 酶 和 代 谢 通 路 数 据 库 （ Ｅｎｚｙｍｅ ａｎｄ

Ｐａｔｈｗａｙ Ｄａｔａｂａｓｅｓ）
包 括 国 际 生 物 反 应 和 过 程 知 识 库

（ＲＥＡＣＴＯＭＥ）、德国酶学数据库（ＢＲＥＮＤＡ）、意大

利信号网络开放资源（ＳＩＧＮＯＲ）、德国海德堡生物

化学反应和动力学数据库（ ＳＡＢＩＯ⁃ＲＫ）、日本京都

大学代谢通路数据库（ＫＥＧＧ）等。
（１４ ） 基 因 表 达 数 据 库 （ Ｇｅｎｅ Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

Ｄａｔａｂａｓｅｓ）
包括 ＥＢＩ 基因表达数据库（ＥｘｐｒｅｓｓｉｏｎＡｔｌａｓ）、瑞

士生物信息学研究所正常组织基因表达数据库

（Ｂｇｅｅ）等。
（１５） 蛋白质家族和结构域数据库 （ Ｆａｍｉｌｙ ／

Ｄｏｍａｉｎ Ｄａｔａｂａｓｅｓ）
包括 ＥＢＩ 综合蛋白质序列分类数据库和分析

平台 （ ＩｎｔｅｒＰｒｏ） 和蛋白质家族和结构域数据库

（Ｐｆａｍ）、欧洲分子生物学实验室蛋白质结构域分类

数据库和分析平台（ＳＭＡＲＴ）、ＮＣＢＩ 保守结构域数

据库（ＣＤＤ）、美国南加州大学蛋白组功能和演化数

据库（ＰＡＮＴＨＥＲ）、美国乔治敦大学基于全长序列

的蛋白组分类数据库（ＰＩＲＳＦ）、伦敦大学蛋白质分

类数据库 ＣＡＴＨ 中结构域数据库（Ｇｅｎｅ３Ｄ）、英国剑

桥 大 学 蛋 白 质 结 构 和 功 能 注 释 数 据 库

（ＳｕｐｅｒＦａｍｉｌｙ）、英国曼切斯特大学蛋白组指纹图谱

数据库（ＰＲＩＮＴＳ）、瑞士生物信息研究所蛋白质功能

位点数据库（ Ｐｒｏｓｉｔｅ）、法国蛋白质结构域数据库

（ＰｒｏＤｏｍ）等。

５　 讨　 论

５．１　 本文统计数据说明

　 　 本文列出了许多统计数据，以便读者对 ＵｎｉＰｒｏｔ
数据库中不同数据集的数据量有一个大体了解，如
上文提到的“Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 子库约含 ５６ 万条序列，而
ＴｒＥＭＢＬ 子库的数据量将近 １．４ 亿条”。 读者不必拘

泥于具体数字，ＵｎｉＰｒｏｔ 数据库每 ４ 周更新一次，这
些统计数字随着 ＵｎｉＰｒｏｔ 数据库的更新而不断变

化。 本文初稿于 ２０１９ 年 ２ 月初完成，文中数据均来

自 ＵｎｉＰｒｏｔ 数据库网站 ２０１９ 年 １ 月 １６ 日发布的版

本，而文章于 ４ 月底定稿时文中统计数据和最新版

统计报表中有所不同。 读者若需要了解不同版本的

统计数据，可以查阅每个版本的统计报表。
５．２　 现有蛋白质序列是个很小的子集

　 　 随着基因组测序不断进展，ＵｎｉＰｒｏｔ 数据库数据

量快速增长。 然而，目前我们所测得的序列，只是蛋

白质序列空间（即所有可能序列）的一小部分。 我

们知道，蛋白质序列是由 ２０ 种不同氨基酸组成的线

性分子，以序列长度为 ６ 个氨基酸为例，理论上可有

６ ４００ 万（２０６）种排列方式，即 ６ ４００ 万种不同序列；
当序列长度增加到 ８ 时，则有 ２５６ 亿种排列方式；当
序列长度增加到 １０ 时，则有１ ０２４ 万亿种排列方式。
而通常蛋白质序列长度远远不止 １０ 个氨基酸，理论

上蛋白质序列空间是个天文数字。 根据 ＵｎｉＰａｒｃ 统

计数据，迄今为止已收录到数据库中的蛋白组序列

总数约 ２．５ 亿条，而 ＵｎｉＲｅｆ１００ 参考集中各不相同的

序列约 １．７ 亿条。 这就是说，今天我们从地球上现

存所有生物体中鉴定到的所有蛋白质序列，是蛋白

质序列空间的一个很小子集。 已故理论物理学和生

物信息学家郝柏林先生在“基因组测序永无止境的

根本原因”一文中指出：“从自然界中抽提出来的生

物学符号序列，不是随机序列，而属于同等长度或更
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长的序列集合中的非典型序列子集合，对它们几乎

要一条一条地具体研究”。 言下之意，就是说自然

界中实际存在的蛋白质序列，是亿万年演化的结果，
而不是随机产生的［１０］。
５．３　 ＵｎｉＰｒｏｔ 给我们的启示

　 　 从统计报表可以看出，最近几年，ＵｎｉＰｒｏｔ 数据

库总体数据量增长很快，而 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 子库数据量

增长很慢（见表 ６）。 这是因为，Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 子库所有

条目都需人工审阅。
　 　 尽管目前瑞士生物信息研究所有一支将近四十

人的数据库注释团队，仍远远不能满足需求。 二十

年前，已故北京大学生命科学学院教授顾孝诚曾向

瑞士科学基金会建议，从我国生命科学领域选派若

干博士生或博士后，加入 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 数据库注释团

队，为国际生物信息数据库资源建设作出应有贡献，
也向国际同行学习数据库开发的有益经验。 这一建

议虽得到当时瑞士科学基金会和 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 负责人

支持，由于各种各样的原因，却始终未能实现。 最近

三十多年来，基因组、转录组、蛋白组和蛋白质三维

结构等数据飞速增长，生命科学研究大数据时代已

经到来，这些数据中的信息有待于我们挖掘，而数据

库注释则是数据挖掘的基础，需要大量人力物力。
十分遗憾的是，无论是国际核酸序列数据库联盟

（ Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ｄａｔａｂａｓｅ
Ｃｏｌｌａｂｏｒａｔｉｏｎ， ＩＮＳＤＣ），还是国际蛋白质结构数据库

（Ｗｏｒｌｄｗｉｄｅ Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｄａｔａ Ｂａｎｋ， ｗｗＰＤＢ）， 或者是

ＵｎｉＰｒｏｔ 国际蛋白质序列数据库，均没有我国参与，
这与世界第二经济体的大国地位很不相称。 为改变

上述情况，中国科学院北京基因组研究所（Ｂｅｉｊｉｎｇ
Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｇｅｎｏｍｉｃｓ， ＢＩＧ）于 ２０１５ 年底成立了大数

据中心（ＢＩＧ Ｄａｔａ Ｃｅｎｔｅｒ， ＢＩＧＤ， ｈｔｔｐ： ／ ／ ｂｉｇｄ．ｂｉｇ．ａｃ．
ｃｎ ／ ）。 几年来，ＢＩＧＤ 在基因组数据汇交、整合、发
布，专业数据库构建、注释等方面取得了卓有成效的

进展［９］。 ＵｎｉＰｒｏｔ 蛋白质数据库及其前身 ＰＩＲ⁃ＰＳＱ，
Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 和 ＴｒＥＭＢＬ 等创建三十多年来，一直秉承

为广大用户提供公益性无偿服务的宗旨，已经成为

生命科学和生物工程研究开发不可或缺的宝贵资

源，其成功经验值得借鉴。

表 ６　 ＵｎｉＰｒｏｔ 数据库主要统计数据

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｍａｉｎ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄａｔａｓｅｔｓ ｉｎ ＵｎｉＰｒｏｔ

名称 ２０１９ ／ １ ／ １６ ２０１９ ／ ２ ／ １３ 增量 （％）

ＵｎｉＰａｒｃ 归档库记录总数 ２５０ ０１７ ８３０ ２５９ ４４３ ７７０ ９ ４２５ ９４０ （３．６３）

ＵｎｉＲｅｆ１００ 参考序列子集记录数 １７２ ３２７ １６４ １７８ ３９６ ３７４ ６ ０６９ ２１０ （３．４０）

ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库序列条目总数 １４０ ２５３ ３３８ １４６ ６６５ ５０７ ６ ４１２ １６９ （４．３７）

Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 子库序列条目总数 ５５９ ０７７ ５５９ ２２８ １５１ （０．０３）

Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 中具有蛋白质证据序列数 ９９ ９６９ １００ １３９ １７０ （０．１７）

Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 中具有蛋白质证据的人的序列数 １５ ３９５ １５ ３９６ １ （０．０１）

５．４　 后记

　 　 ＵｎｉＰｒｏｔ 是以蛋白质序列为核心的蛋白质知识

宝库，内容十分丰富。 自 ２００１ 年起，笔者在北京大

学生命科学学院和中国农业科学院研究生院开设

《实 用 生 物 信 息 技 术 》 （ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ
Ｃｏｕｒｓｅ， ＡＢＣ）研究生课程［１１］。 ＡＢＣ 是一门上机操

作课（ ｈｔｔｐ： ／ ／ ａｂｃ． ｃｂｉ． ｐｋｕ． ｅｄｕ． ｃｎ ／ ），ＵｎｉＰｒｏｔ 数据库

是本课程主要内容之一［１２］。 选修本课程的同学，通
过高级检索从 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 知识库中查找自己研究课

题相关蛋白质，浏览该蛋白质注释信息，并通过数据

库交叉链接，进一步查看该蛋白质及其编码基因信

息，为课题实验研究提供参考。 教学实践中深刻体

会到，若要快速高效找到感兴趣的蛋白质，并充分利

用 ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ 中该蛋白质的注释信息，有必要了解

ＵｎｉＰｒｏｔ 数据库的基本内容，搞清常规注释信息、序
列特征信息，数据库交叉链接等基本概念。 希望本

文能为生命科学和生物技术研究开发人员对

ＵｎｉＰｒｏｔ 数据库的使用有所裨益。 限于笔者水平，对
该数据库也只是有个粗浅了解，本文许多地方也只

是浅尝辄止。 文中谬误和遗漏之处，恳请读者发送

邮件（ｕｎｉｐｒｏｔ＠ ｐｋｕ．ｅｄｕ．ｃｎ）指正，笔者将在正在编写

的教科书中予以更正。 在了解该数据库基本情况

后，读者可结合课题研究实际需要，参阅 ＵｎｉＰｒｏｔ 网
站帮助文档，阅读相关文献，边学边用、边用边学，在
使用过程中逐步熟悉和用好 ＵｎｉＰｒｏｔ，也欢迎读者通

过邮件交流使用过程中的心得体会。
致　 谢

　 　 本文撰写过程中，得到了北京蛋白组研究中心

朱伟民、Ｈｅｎｎｉｎｇ Ｈｅｒｍｊａｃｏｂ 的帮助；感谢两名审稿人

以及江志强、文可佳、周群飞、杨冬英对本文初稿所

提宝贵的修改意见。
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