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共词分析国内外生物信息学领域研究态势

刘亚文，张红燕∗，阳灵燕
（湖南农业大学 信息与智能科学技术学院，长沙 ４１０１２８）

摘　 要：生物信息学作为自然科学领域中多学科交叉的新兴学科，其发展研究得到了众多学者的关注。 为了解生物信息学在

国内外的研究态势，以 ＣＮＫＩ 中文数据库和 Ｗｅｂ ｏｆ ｓｃｉｅｎｃｅ 外文数据库中生物信息学领域期刊论文为研究对象，利用 Ｒ 语言编

程工具，文献计量和共词分析归纳了国内外生物信息学领域的研究现状、热点及趋势。 结果表明：国内外生物信息学研究均

处于高速发展期，文献量呈逐年增长趋势，研究领域也在不断拓宽；国内外研究热点均聚焦在基因挖掘、蛋白质结构与功能预

测、ｍｉＲＮＡ 分析等，但国内偏向于理论研究，而国际更注重其在疾病治疗、药物设计等方面的应用研究。
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　 　 生物信息学（Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ）是一门由生命科

学、计算机科学、数学、物理学和化学等学科交叉而

形成的前沿学科，其研究内容涵盖了大规模的基因

组、转录组、蛋白质组等多个组学层次的各自及整合

性研究，应用领域也覆盖了生物、医学、药学、农学、
环境监测等多个领域［１］。 生物信息学发展史可分

为 ３ 个主要阶段［２］：（１）前基因组时代（５０ ～ ８０ 年

代）是基本生物信息学理论、方法、模型和软件体系

形成阶段；（２）基因组时代（８０ 年代末 ～ ２００３ 年），
人类基因组计划的实施进一步推动生物信息学的发

展；（３）后基因组时代（２００３ 年－至今）的核心内容

之一是充分利用大量生物数据挖掘其生物信息和规

律。 作为一门新兴学科，生物信息学领域的研究文

献逐年增加，这些文献客观记录了该领域的发展概

貌，开展相关文献分析以了解生物信息学领域的研

究现状和研究热点，对把握其未来的发展趋势意义



重大。 目前，已有不少学者开展了文献分析在生物

信息学领域中的应用研究，如宋茂海等基于 ＣＮＫＩ、
中华医学会数据库采用共词分析和可视化方法探讨

了生物信息学领域的学科分类和热点内容［３］；王俊

等基于大数据背景，从迅速发展、主要研究模块、基
础背景等方面分析了生物信息学的研究现状［４］；王
蕊等基于 Ｗｅｂ ｏｆ ｓｃｉｅｎｃｅ 数据库分析了生物信息学

数据库研究的发展趋势［５］。 但利用文献计量分析

和关键词共词分析，同时基于 ＣＮＫＩ 中文数据库和

Ｗｅｂ ｏｆ ｓｃｉｅｎｃｅ 外文数据库来对比分析国内外生物

信息学领域研究的相关报道却极其鲜见。
当两个或两个以上的关键词同时出现在同一篇

文献中时，则称之存在共现关系［６］。 这种共现关系

的紧密程度体现在关键词共现的频次上。 关键词共

词分析通过捕捉关键词关系，分析它们所代表的学

科和主题的结构变化，来跟踪该研究领域的研究热

点，揭示其研究主题的演变过程［７］。 本文以国内外

生物信息学领域相关论文为研究对象，利用 Ｒ 语言

编程工具，对文献进行计量分析、关键词共词聚类分

析，并以图文展示了国内和国际生物信息领域的研

究热点与发展趋势，以期为我国生物信息学领域科

研人员的后续研究提供参考。

１　 数据与方法

１．１　 数据来源

　 　 采用的国内文献来源于 ＣＮＫＩ 数据库，以“生物

信息学”为主题词进行检索，选择全部期刊文献，共
检索到 １９９６～ ２０１８ 年共 ２３ 年相关期刊论文 ６ ８９３
篇；国际文献来源于 Ｗｅｂ ｏｆ ｓｃｉｅｎｃｅ 数据库， 以

“ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ”为主题词进行检索，选择核心合集

论文，共检索到 ２００７～２０１８ 年共 １２ 年相关 ＳＣＩ 收录

论文 ３２ ４０６ 篇。 数据均于 ２０１９ 年 １ 月采集。
１．２　 研究方法

１．２．１　 数据预处理

数据预处理主要通过利用 Ｒ 语言编程环境

（ＲＳｔｕｄｉｏ Ｖｅｒｓｉｏｎ ３．５．１）编写 Ｒ 程序对原始数据进行数

据清洗，数据清洗包括删除作者为空的文献记录、删除

关键字为空的文献记录等操作，清洗处理后最终得到

中文文献 ６ ７１７ 条记录，外文文献 ３０ １６０ 条记录。
１．２．２　 高频关键词提取

预处理后的数据包含多个字段，ＣＮＫＩ 文献数

据中包含的字段有 Ｔｉｔｌｅ （标题）、Ａｕｔｈｏｒ （作者）、
Ｋｅｙｗｏｒｄ（关键词）、Ｓｕｍｍａｒｙ（摘要）、Ｙｅａｒ（年份）
等，Ｗｅｂ ｏｆ ｓｃｉｅｎｃｅ 文献数据中包含的字段有 ＡＵ
（作者）、ＴＩ（标题）、ＰＹ（出版年）、ＡＢ（摘要）、ＤＥ

（作者添加的关键词）、ＩＤ（Ｗｅｂ ｏｆ ｓｃｉｅｎｃｅ 根据文

章内容增加的关键词）等。 无论是中文文献还是

外文文献，本文用于处理分析的主要是年份字段

和关键词字段。 其中，国际文献的关键词字段有

作者关键词“ＤＥ”和 ＷＯＳ 增加的关键词“ ＩＤ”，考
虑到“ ＩＤ”更具客观性，故选用“ ＩＤ”关键词字段为

后续分析所用。
年份字段主要应用于文献的计量分析和热点变

迁的分段研究，关键词字段则主要用于研究热点和

研究主题的提取。 通常一个关键词字段会包含多个

以“，”或“；”分隔开的关键词，我们先采用 Ｒ 语言扩

展包 ｔｉｄｙｔｅｘｔ 中的 ｕｎｎｅｓｔ＿ｔｏｋｅｎｓ 函数来提取关键词；
接着将其中的同义关键词合并，如：关键词“ｍｉｒｎａ”
和“ｍｉｃｒｏｒｎａ”合并为“ｍｉｒｎａ”；最后，统计关键词词

频，并按频次由高到低排序，得到关键词词频表，并
从中选取频次较高的前 ｎ 个关键词作为高频关

键词。
１．２．３　 共词分析

将高频关键词两两配对，构造高频关键词共现

矩阵，矩阵中的元素为两两关键词的共现次数。 进

一步，以共现矩阵为基础，构建关键词共现网络。 具

体而言，共现网络以 ｎ 个高频关键词为网络节点，当
两个关键词之间的共现次数大于等于 ｋ 次时，两个

关键词节点间存在连线。
在共词分析中，ｎ 和 ｋ 的设置并无统一标准。

高频关键词选取过多或是共现次数设置过小将导

致所得研究热点过于宽泛，而高频关键词选取过

少或是共现次数设置过大将导致所得研究热点缺

乏代表性。 综合考虑文献数量和关键词词频情

况，最终设置 ｎ＝ ４０、ｋ＝ ３，即选取前 ４０ 个高频关键

词用于构建共现矩阵，共现次数大于等于 ３ 次设

置网络连线。
１．２．４　 聚类分析

基于关键词共现网络利用 Ｒ 中的 ｃｌｕｓｔｅｒ ＿
ｌｏｕｖａｉｎ 函数创建可视化聚类图，并对其展开聚类分

析。 ｃｌｕｓｔｅｒ＿ ｌｏｕｖａｉｎ 函数采用的是 Ｌｏｕｖａｉｎ 聚类算

法，即通过计算相邻节点间的模块度增量，实现节点

间的动态聚合［８］。 Ｌｏｕｖａｉｎ 算法快速、准确，被公认

为性能最好的社区发现算法之一。 节点中心度是社

会网络分析的量化指标之一，中心度高的节点通常

是较为关键的研究热点［９］。 特征向量中心度更是

把相邻节点的中心度也考虑在内［ １０ ］。 通过分析聚

类网络图和特征向量中心度，找出每类的核心关键

词及主要特征，进而挖掘出生物信息学领域的研究

热点及发展趋势。

７８１第 ３ 期 刘亚文，等：共词分析国内外生物信息学领域研究态势



２ 国内生物信息学领域研究态势分析

２．１　 国内文献量年变化趋势分析

对 １９９６～２０１８ 年 ＣＮＫＩ 数据库中生物信息学相

关的期刊论文量进行统计，利用 Ｒ 软件中的 ｐｌｏｔ 函
数绘制文献量年变化趋势图，如图 １ 所示。 从图中

可以看出相近年份间文献量略微有些波动，但总体

上文献量呈增长趋势。 这也从一定程度上反映了我

国生物信息学的发展处于持续上升的成长期。

图 １　 １９９６～ ２０１８ 国内生物信息学文献量变化趋势图

Ｆｉｇ．１　 Ｔｒｅｎｄ ｏｆ ｄｏｍｅｓｔｉｃ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ ｑｕａｎｔｉｔｙ ｂｅｔｗｅｅｎ １９９６ ａｎｄ ２０１８

２．２　 国内研究热点分析

　 　 关键词是某一研究主题的提炼和对文章核心思

想的高度概括［１１］。 通过对关键词频次和中心度的

统计分析，得到 ４０ 个高频关键词的相关结果（见表

１）。 其中，频次排名靠前的关键词有“克隆”、“基因

克隆”、“序列分析”、“基因”、“数据库”、“电子克

隆”等，各关键词前后的频次差距不大，体现了生物

信息学领域研究热点的多方向发展。
进一步共词分析和聚类分析，得到国内生物信

息学文献关键词聚类图（见图 ２），图中关键词节点

的颜色不同表示所属类别不同，４０ 个关键词被聚成

了 ４ 类。 整体分析时所得表 １ 中中心度较高的关键

词有克隆、基因表达、基因克隆、序列分析等也基本

上是各类别中的核心关键词。
依据聚类结果及中心度情况，结合具体文献和专

业知识，可将国内生物信息学领域研究热点归纳如下：
（１）基因克隆及生物信息学分析研究　 这一类

的高频词有克隆、序列分析、基因克隆、表达分析、
ｒａｃｅ、原核表达、ｒｔ－ｐｃｒ 等。 传统的基因克隆方法利

用限制性内切酶和连接酶在体外连接的方法构建重

组载体，步骤繁琐且受限于酶切位点，随着测序技术

的发展，一些简化组装流程的 ＤＮＡ 克隆及组装新技

术竞相发展［１２］。 生物信息学分析包括了序列分析、
基因分析和蛋白分析等多种方法。 利用基因克隆技

术结合生物信息学分析研究以达到对基因功能、结
构预测的目的是国内生物信息学领域的研究热点

之一。
（２）生物信息学数据库与基因挖掘研究分析　

这一类中包含的高频关键词有数据库、基因表达、人
类基因组计划、数据挖掘、计算生物学、序列比对等。
生物信息学的数据主要贮藏在数据库中，而数据挖

掘则从生物信息学数据库中调用、提取数据［１３］。 生

物信息学数据库的主要特点有：数据库种类的多样

性、数据库数据量增长惊人、逐渐形成综合性生物信

息学数据库平台、数据库高度网络化等［１４］。 如何利

用生物信息学数据库并采用合适的数据挖掘算法进

行有效的基因挖掘研究分析是国内生物信息学领域

的研究热点之一。
（３）ｍｉＲＮＡ 研究分析　 这一类中包含的高频关

键词有生物信息学、ｍｉｒｎａ、启动子、靶基因、转录因

子、基因芯片等。 ｍｉＲＮＡ 也就是 ＭｉｃｒｏＲＮＡ，是基因

表达的负调控因子，主要通过 ＲＮＡ 干扰（ＲＮＡｉ）途
径进行调控［１５］。 随着生物信息学技术的发展，新
ｍｉＲＮＡ 的发现及其相关调控机制的研究分析已成

为国内生物信息学领域的研究热点之一。
（４）电子克隆分析　 这一类的高频词有基因家

族、水稻、拟南芥、玉米、电子克隆、表达序列标签。
电子克隆技术是近年来发展起来的基因克隆新方
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法，其应用是基于数据库、计算机网络和应用软件这

三部分生物信息学资源而展开的［１６］。 电子克隆技

术是发现新基因和确定基因功能的重要手段，也是

国内生物信息学领域的研究热点之一。

表 １　 １９９６～ ２０１８ 生物信息学中文文献高频关键词表

Ｔａｂｌｅ １　 Ｈｉｇｈ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｋｅｙｗｏｒｄｓ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ ｏｆ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ｂｅｔｗｅｅｎ １９９６ ａｎｄ ２０１８

序号 关键词 频次 中心度 序号 关键词 频次 中心度

１ 生物信息学 ５ ０８３ １．００ ２１ 计算生物学 ６８ ０．２４

２ 克隆 ４９７ ０．５７ ２２ 玉米 ６７ ０．２５
３ 基因克隆 ３８２ ０．４１ ２３ 序列比对 ６３ ０．１６
４ 序列分析 ２３５ ０．４１ ２４ 人类基因组计划 ６２ ０．１９
５ 基因 １６１ ０．２７ ２５ 差异表达基因 ５６ ０．１３
６ 数据库 １６１ ０．３２ ２６ 大豆 ５６ ０．２８
７ 电子克隆 １３５ ０．２６ ２７ ｒａｃｅ ５１ ０．３２
８ 水稻 １３４ ０．２８ ２８ 结构 ５１ ０．１２
９ 基因表达 １３１ ０．４６ ２９ 数据挖掘 ５１ ０．２０
１０ 基因芯片 １３１ ０．２１ ３０ 猪 ５１ ０．３２
１１ 蛋白质组学 １２２ ０．２１ ３１ 二级结构 ５０ ０．１２
１２ 原核表达 １１４ ０．２５ ３２ 基因表达谱 ５０ ０．１４
１３ 转录因子 １１２ ０．３３ ３３ 亚细胞定位 ５０ ０．１６
１４ ｍｉｒｎａ １０７ ０．１９ ３４ 表达 ４９ ０．１６
１５ 启动子 １０２ ０．３１ ３５ ｒｔ－ｐｃｒ ４８ ０．２１
１６ 靶基因 ９５ ０．１８ ３６ 抗原表位 ４７ ０．１０
１７ 基因组 ９２ ０．３２ ３７ 拟南芥 ４７ ０．２１
１８ 表达分析 ８５ ０．４１ ３８ 表达序列标签 ４６ ０．１３
１９ 基因组学 ７４ ０．２１ ３９ 小麦 ４４ ０．３２
２０ 基因家族 ７０ ０．２６ ４０ ｃｄｎａ ４３ ０．１６

图 ２　 １９９６～ ２０１８ 国内生物信息学文献关键词聚类图
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２．３　 国内研究趋势分析

前文对国内生物信息学领域研究热点做了整体

分析，此处对国内研究热点随时间变迁作进一步分

析。 以 ４０ 个高频关键词为行，年份为列，分年度统

计每个关键词出现的频次，构建国内文献年份－关键

词统计表（见表 ２）。
为了便于国内外的对比分析，将 １９９６ ～ ２００６ 年

的国内文献高频关键词作为整体分析，结果表明国

内早期生物信息学的研究热点主要集中在基因数据

库研究，其代表高频关键词有“数据库”、“人类基因

组计划”等；对 ２００７ ～ ２０１８ 年的文献，通过分析各高

频关键词的频数相对密集年份等特征可知：２００７ ～
２０１０ 年更侧重于蛋白质数据库研究以及本体和结构

域研究，代表关键词有“蛋白质组学”、“数据挖掘”、
“结构”等；２０１１～２０１３ 年主要是电子克隆研究，代表

关键词有“电子克隆”、“水稻”、“序列分析”等；２０１４
～２０１８ 年该领域研究热点更加多样，主要在 ｍｉＲＮＡ
分析、基因和蛋白质结构和功能预测分析等，代表关

键词有“亚细胞定位”、“基因芯片”、“ｍｉＲＮＡ”、“功
能”、“计算生物学”等。

表 ２　 国内文献年份－关键词统计表（部分）
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｙｅａｒ⁃ｋｅｙｗｏｒｄ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｄｏｍｅｓｔｉｃ ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ （ｐａｒｔｉａｌ）

关键词 … ２００７ 年 ２００８ 年 ２００９ 年 ２０１０ 年 ２０１１ 年 … ２０１８ 年

生物信息学 １８４ ２１１ ２５８ ２７３ ２８４ ５５１

克隆 １０ １９ ３４ ２３ ３６ ４９
基因克隆 ９ １１ ２１ １８ ２１ ５１
序列分析 １０ １１ ２０ １９ ２７ １０

基因 ６ ４ ３ ６ ５ １４
数据库 ９ ６ ７ １１ ３ ４

电子克隆 ４ １０ １１ ９ １１ ６
水稻 ５ ４ ９ ６ １１ １２

基因表达 ４ ３ ３ ３ ９ ２０
基因芯片 ６ ４ ４ １ ９ １５

．．．．．．
功能 ３ ２ ２ ４ ２ ５

３　 国际生物信息学领域研究态势分析

３．１　 国际文献年变化趋势分析

　 　 ２００７～２０１８ 年 ＳＣＩ 数据库中生物信息学相关文

献量的年份变化趋势（见图 ３）。 从图中可以看出文

献量逐年增长，速度较快。 总的来说，国际文献的年

份统计结果显示了生物信息学领域的研究正处

于发展中。

图 ３　 ２００７～ ２０１８ 国际生物信息学文献量变化趋势图

Ｆｉｇ．３　 Ｔｒｅｎｄ ｏｆ ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ ｑｕａｎｔｉｔｙ ｂｅｔｗｅｅｎ ２００７ ａｎｄ ２０１８
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３．２　 国际研究热点分析

　 　 通过对国际文献关键词频次的统计分析，得到

４０ 个高频关键词（见表 ３）。 从表 ３ 中不难发现，关
键 词 ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ、 ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ、 ｐｒｏｔｅｉｎ、 ｇｅｎｅ、 ｇｅｎｅ⁃

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ 的 频 次 较 高。 而 主 题 检 索 词

“ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ”并不是频次最高的关键词，这一现

象也从侧面说明了选取 ＷＯＳ 的关键词字段“ＩＤ”进
行共词分析是合理的。

表 ３　 ２００７－２０１８ 生物信息学国际文献高频关键词表

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｈｉｇｈ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｋｅｙｗｏｒｄｓ ｉｎ ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ ｏｆ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ２００７ ａｎｄ ２０１８

序号 关键词 频次 中心度 序号 关键词 频次 中心度

１ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ４ ３６９ ０．９７ ２１ ｍｅｔａｓｔａｓｉｓ ７６７ ０．８９

２ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ３ ０９８ １．００ ２２ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ７２０ ０．８５

３ ｐｒｏｔｅｉｎ ２ ４９６ ０．９５ ２３ ｍａｓｓ⁃ｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙ ７２０ ０．９６

４ ｇｅｎｅ ２ ２８２ １．００ ２４ ｍｉｃｒｏｒｎａｓ ７１１ ０．８５

５ ｇｅｎｅ⁃ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ １ ９９４ １．００ ２５ ｐａｔｈｗａｙ ６９４ ０．９２

６ ｓｅｑｕｅｎｃｅ １ ６４５ ０．９３ ２６ ｔｏｏｌ ６８９ ０．９３

７ ｄａｔａｂａｓｅ １ ５４１ ０．９７ ２７ ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ ６６１ ０．８１

８ ｃａｎｃｅｒ １ ５４０ ０．９８ ２８ ｃａｒｃｉｎｏｍａ ６５３ ０．９８

９ ｃｅｌｌｓ １ ３４８ １．００ ２９ ｉｎ⁃ｖｉｔｒｏ ６３４ ０．９０

１０ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ １ ３０５ ０．９８ ３０ ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ⁃ｔｈａｌｉａｎａ ５９４ ０．９１

１１ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ １ ２７５ ０．９０ ３１ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ５９４ ０．７４

１２ ｄｉｓｅａｓｅ １ １０９ ０．９６ ３２ ｍｕｔａｔｉｏｎｓ ５９４ ０．９４

１３ ｂｒｅａｓｔ⁃ｃａｎｃｅｒ １ ０３３ ０．９３ ３３ ｍｏｄｅｌ ５９１ ０．９１

１４ ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ⁃ｃｏｌｉ ９５９ ０．７６ ３４ ｐｒｏｇｒｅｓｓｉｏｎ ５７８ １．００

１５ ｇｅｎｏｍｅ ９４９ １．００ ３５ ｃｒｙｓｔａｌ⁃ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ５７６ ０．８４

１６ ｇｒｏｗｔｈ ９３９ ０．９２ ３６ ｄｎａ ５４２ ０．７３

１７ ａｃｔｉｖａｔｉｏｎ ９３３ １．００ ３７ ｉｎｖａｓｉｏｎ ５３３ ０．８８

１８ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ８９８ ０．９５ ３８ ａｌｇｏｒｉｔｈｍ ５３２ ０．７７

１９ ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎ ８７８ ０．９１ ３９ ｉｎ⁃ｖｉｖｏ ５３０ ０．６９

２０ ａｐｏｐｔｏｓｉｓ ７８３ ０．９７ ４０ ｂｉｏｌｏｇｙ ５０４

　 　 同上，通过共词分析和聚类分析，得到的国际生

物信息学文献关键词聚类图，４０ 个关键词被聚成了

２ 类（见图 ４）。
　 　 同上，依据聚类结果及中心度情况，并结合具体

文献和专业知识，可将国际生物信息学领域研究热

点归纳如下：
（１）ｍｉＲＮＡ 及与之相关的分子间相互作用研究

　 这 一 类 包 含 的 高 频 关 键 词 有 ｃｅｌｌｓ （ 细 胞 ）、
ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎ（增殖）、ａｐｏｐｔｏｓｉｓ（细胞凋亡）、ｍｉｃｒｏｒｎａｓ、
ｐａｔｈｗａｙ（神经通路）等。 ｍｉＲＮＡ 及其产物 ｍＲＮＡｓ 形

成复杂的调控网络，参与细胞的生长、分化、增殖、死
亡等一系列重要的生命过程，基因表达谱微阵列的

生物信息学分析已被广泛用于识别各种疾病中的重

要分子机制和生物标志物［１７］。 利用生物信息学分

析方法挖掘 ｍｉＲＮＡ 功能并得到与之相关的分子间

相互作用成为了国际生物信息学领域的研究热点

之一。
（２）基因、蛋白质等功能预测与应用研究　 这一

类包 含 的 高 频 关 键 词 有 ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ （ 识 别 ）、

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ（表达）、ｐｒｏｔｅｉｎ（蛋白质）、ｄａｔａｂａｓｅ（数据

库）、ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ（预测）、ｓｅｑｕｅｎｃｅ（序列）。 众所周知，
生物实验的实施大都费用昂贵且费时，而生物信息

学的产生就是为了攻破这些传统的生物学难题。 例

如，蛋白质组学领域的一个重要研究方向就是利用

有效的算法对 ＤＮＡ 结合蛋白进行鉴定与预测［１８］。
因此，利用数据库和有效的计算预测方法在基因、蛋
白质等功能预测与应用方面的研究是国际生物信息

学领域的研究热点之一。
３．３　 国际研究趋势分析

　 　 分年度统计 ４０ 个国际文献高频关键词出现的

频次，构建国际文献年份－关键词统计表（见表 ４）。
并参照国内文献划分时间段来进行研究趋势分析，
即分为 ２００７～２０１０ 年、２０１１～２０１３ 年、２０１４～２０１８ 年

三个时间段。 结果表明，２００７ ～ ２０１０ 年该领域在国

际的研究热点侧重于数据库分析以及实验工具、算
法的改进；２０１１ ～ ２０１３ 年的研究热点集中在蛋白质

分析及应用；２０１４ ～ ２０１８ 年的研究热点较为偏向于

ｍｉＲＮＡ 分析及应用。
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图 ４　 ２００７～ ２０１８ 国际生物信息学文献关键词聚类图

Ｆｉｇ．４　 Ｋｅｙｗｏｒｄｓ ｃｌｕｓｔｅｒ ｏｆ ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ２００７ ａｎｄ ２０１８

表 ４　 国际文献年份－关键词统计表（部分）
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｙｅａｒ⁃ｋｅｙｗｏｒｄ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ （ｐａｒｔｉａｌ）

Ｋｅｙｗｏｒｄｓ ２００７ 年 ２００８ 年 ２００９ 年 ２０１０ 年 ２０１１ 年 …… ２０１８ 年

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ９１ １０８ １１２ １６０ １８０ １０１８

ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ １４９ １５４ １４３ ２０５ １９０ ４１４

ｐｒｏｔｅｉｎ ８７ ９６ １０９ １３９ １５９ ３５４

ｇｅｎｅ ７９ ７８ １１２ １２１ １３９ ３８１

ｇｅｎｅ－ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ６６ ８４ ８４ １３７ １３１ ２６７

ｃａｎｃｅｒ ５１ ４７ ４１ ５１ ７０ ３２３

ｃｅｌｌｓ ２９ ２９ ３９ ５９ ５９ ３０９

ｓｅｑｕｅｎｃｅ １２２ １０５ １０２ １０６ １１２ １６５

ｄｉｓｅａｓｅ １９ ２７ ２８ ４２ ６１ ２３０

ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎ ６ ５ ４ １１ １４ ３１２

．．．．．． ．．．．．． ．．．．．． ．．．．．． ．．．．．． ．．．．．． ．．．．．．

ｂｉｏｌｏｇｙ ２１ ３１ ４０ ３４ ４４ ５２
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４　 讨论与总结

　 　 以国内外生物信息学领域期刊论文为研究对

象，从年文献量变化趋势、研究热点、分阶段研究趋

势三个方面进行分析，得出结论如下：
１）国内外年文献量变化趋势分析　 国内外生物

信息学研究均处于高速发展期，文献量均呈逐年增

长趋势，不过国内文献的增长速度小于国际文献的

增长速度。
２）研究热点分析　 国内的研究热点有基因克隆

及生物信息学分析研究、生物信息学数据库与基因

挖掘研究分析、ｍｉＲＮＡ 研究分析、电子克隆分析等；
国际的研究热点有基因、蛋白质等功能预测与应用

研究和 ｍｉＲＮＡ 及与之相关的分子间相互作用研究

等。 国内外研究热点均聚焦在基因挖掘、蛋白质结

构与功能预测、ｍｉＲＮＡ 分析等，但国内的生物信息学

领域研究更侧重于理论研究，而国际生物信息学领

域研究则更加注重其在疾病（癌症）治疗、药物设计

等方面的实际应用。
３）分阶段研究趋势分析　 国内生物信息学领域

研究热点在不同阶段内略有波动，呈现了较为明显

的热点变迁状况；而国际生物信息学领域研究热点

在不同阶段内的变化很小，高频关键词的频次几乎

都是逐年增加，而且关键词之间的联系较强，是较为

均衡的发展。 整体来看，国内外生物信息学的研究

范围均在不断拓宽。
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１０．１３８３３ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．１００７－７６３４．２０１８．１１．００１．
　 　 ＺＨＡＯ Ｒｏｎｇｙｉｎｇ， ＹＵ Ｂｏ． Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ ｔｈｅ ｅｖｏ⁃

ｌｕｔｉｏｎ ｖｅｎｕｅｓ ａｎｄ ｈｏｔ ｔｏｐｉｃｓ ｏｆ ｔｈｉｎｋ ｔａｎｋｓ ｉｎ ｒｅｃｅｎｔ ｆｉｖｅ
ｙｅａｒｓ ｉｎ ｃｈｉｎａ ａｎｄ ａｂｒｏａｄ［ Ｊ］． Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１８，
３６（１１）：３－９＋１６． ＤＯｌ：１０．１３８３３ ／ ｊ． ｉｓｓｎ．１００７－７６３４．２０１８．
１１．００１．

［１２］盛晓菁，齐晓雪，徐蕾，等． 基因克隆及组装技术的研究

进展［Ｊ ／ ＯＬ］． 中国生物工程杂志：１－１１［２０１９－０９－１８］．
ｈｔｔｐ： ／ ／ ｋｎｓ． ｃｎｋｉ． ｎｅｔ ／ ｋｃｍｓ ／ ｄｅｔａｉｌ ／ １１． ４８１６． Ｑ． ２０１９０８０７．
１０３０．００２．ｈｔｍｌ．

　 　 ＳＨＥＮＧ Ｘｉａｏｊｉｎｇ， ＱＩ Ｘｉａｏｘｕｅ， ＸＵ Ｌｅｉ， ．Ｔｈｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｐｒｏ⁃
ｇｒｅｓｓ ｏｆ ｇｅｎｅ ｃｌｏｎｉｎｇ ａｎｄ ａｓｓｅｍｂｌｙ［ Ｊ ／ ＯＬ］．Ｃｈｉｎａ Ｂｉｏｔｅｃｈ⁃
ｎｏｌｏｇｙ：１－ １１［２０１９－ ０９－ １８］． ｈｔｔｐ： ／ ／ ｋｎｓ． ｃｎｋｉ． ｎｅｔ ／ ｋｃｍｓ ／
ｄｅｔａｉｌ ／ １１．４８１６．Ｑ．２０１９０８０７．１０３０．００２．ｈｔｍｌ．

［１３］吴金华，张艳秋，唐毅． 数据挖掘在生物信息学中的应

用———文献计量学视角［Ｊ］． 生物信息学，２０１６，１４（４）：
２４９－２５３． ＤＯＩ：１０．３９６９ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．１６７２－５５６５．２０１６．０４．０９．

　 　 ＷＵ Ｊｉｎｈｕａ， ＺＨＡＮＧ Ｙａｎｑｉｕ， ＴＡＮＧ Ｙｉ． Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｄａ⁃
ｔａ ｍｉｎｉｎｇ ｉｎ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ—ｂｉｂｌｉｏｍｅｔｒｉｃｓ ｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅ［ Ｊ］．
Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２０１６，１４（４）：２４９－２５３．
ＤＯＩ：１０．３９６９ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．１６７２－５５６５．２０１６．０４．０９．

［１４］张桂荣．生物信息数据库资源及其应用［Ｊ］． 河北科技师

范学院学报（社会科学版），２０１０，９（１）：１２１－１２４．
　 　 ＺＨＡＮＧ Ｇｕｉｒｏｎｇ． Ｂｉｏ⁃ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｄａｔａｂａｓｅ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ａｎｄ

ｔｈｅｉｒ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｈｅｂｅｉ Ｎｏｒｍａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ
Ｓｃｉｅｎｃｅ ＆ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ（Ｓｏｃｉａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ），２０１０，９（１）：１２１－
１２４．

［１５］赵孟良，田闵玉，李莉，等．ＭｉｃｒｏＲＮＡ 参与调控植物抗逆

的现状及展望［ Ｊ ／ ＯＬ］． 基因组学与应用生物学：１－ ７
［２０１９ － ０７ － １９］． ｈｔｔｐ： ／ ／ ｋｎｓ． ｃｎｋｉ． ｎｅｔ ／ ｋｃｍｓ ／ ｄｅｔａｉｌ ／ ４５．
１３６９．Ｑ．２０１９０７０１．１２０２．００２．ｈｔｍｌ．

　 　 ＺＨＡＯ Ｍｅｎｇｌｉａｎｇ， ＴＩＡＮ Ｍｉｎｙｕ， ＬＩ Ｌｉ， ｅｔ ａｌ． Ｐｒｅｓｅｎｔ ｓｉｔｕａ⁃
ｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｒｏｓｐｅｃｔ ｏｆ ｍｉｃｒｏｒｎａ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｌａｎｔ
ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ［ Ｊ ／ ＯＬ］． Ｇｅｎｏｍｉｃｓ ａｎｄ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｌｏｇｙ：
１－７［２０１９－０７－１９］． ｈｔｔｐ： ／ ／ ｋｎｓ．ｃｎｋｉ．ｎｅｔ ／ ｋｃｍｓ ／ ｄｅｔａｉｌ ／ ４５．
１３６９．Ｑ．２０１９０７０１．１２０２．００２．ｈｔｍｌ．

［１６］王冬冬，朱延明，李勇，等． 电子克隆技术及其在植物基

因工程中的应用［ Ｊ］． 东北农业大学学报，２００６，６（３）：
４０３－４０８．

　 　 ＷＡＮＧ Ｄｏｎｇｄｏｎｇ， ＺＨＵ Ｙａｎｍｉｎｇ， ＬＩ Ｙｏｎｇ， ｅｔ ａｌ． Ａｐｐｌｉｃａ⁃
ｔｉｏｎ ｏｆ ｉｎ ｓｉｌｉｃｏ ｃｌｏｎｉｎｇ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅ ｉｎ ｐｌａｎｔ ｇｅｎｅ ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ
［ Ｊ］． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｎｏｒｔｈｅａｓｔ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， ２００６，
６（３）：４０３－４０８．

［１７］ＱＵ Ｙｉｎｍｅｎｇ， ＳＵＮ Ｘｉｎ， ＹＡＮ Ｘｉｕｌｉ， ｅｔ ａｌ． Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ
ｍｉｃｒｏＲＮＡｓ ａｎｄ ｍｅｓｓｅｎｇｅｒ ＲＮＡｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｈｕｍａｎ ｕｍｂｉｌｉ⁃
ｃａｌ ｃｏｒｄ ｍｅｓｅｎｃｈｙｍａｌ ｓｔｅｍ ｃｅｌｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｏｆ ｉｓｃｈｅｍｉｃ ｃｅｒｅ⁃
ｂｒａｌ ｉｎｆａｒｃｔｉｏｎ ｕｓｉｎｇ ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ［ Ｊ］．
Ｎｅｕｒａｌ Ｒｅｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２０１９，１４（９）：１６１０ － １６１６．
ＤＯＩ： １０．４１０３ ／ １６７３－５３７４．２５５９９８．

［１８］ＸＵ Ｒｕｉｆｅｎｇ， ＺＨＯＵ Ｊｉｙｕｎ， ＷＡＮＧ Ｈｏｎｇｐｅｎｇ， ｅｔ ａｌ． Ｉｄｅｎ⁃
ｔｉｆｙｉｎｇ ＤＮＡ⁃ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｂｙ ｃｏｍｂｉｎｉｎｇ ｓｕｐｐｏｒｔ ｖｅｃｔｏｒ
ｍａｃｈｉｎｅ ａｎｄ ＰＳＳＭ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ ［ Ｊ ］． ＢＭＣ
Ｓｙｓｔｅｍｓ Ｂｉｏｌｏｇｙ，２０１５，９（Ｓ１）． ＤＯＩ： １０．１１８６ ／ １７５２－０５０９－
９－Ｓ１－Ｓ１０．
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