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摘　 要：海量数据时代考察文本分析技术在生物信息学领域的应用具有重要的理论和现实价值。 本文讨论了文本分析在蛋

白质计算分析中的几个应用实例以及核心技术内容。 文本分析技术应用于生物信息学领域可发挥引领和导向作用，在生物

信息学中的应用又进一步促进了文本分析技术的发展。 文本分析技术虽然广泛在生物信息学中应用，但是其发展仍然有需

要尚待解决的几个问题，本文对此也进行了讨论。
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　 　 文本一般是指由一定符号或者文字组成的信

息。 大部分的文本信息是可以直接人工读取其内容

的。 文本分析主要指对特定的文本数据的含义进行

表示、提取其中特征、并对相应信息知识进行表示和

分析的过程。 文本分析是文本表示、信息挖掘、信息

检索和深入探索的一个基本问题。 通常来讲，文本

分析是文本数据挖掘、信息检索和大数据分析中的

核心技术之一。 近些年来，随着大数据、人工智能和

机器学习等一系列信息技术的发展，文本分析技术

在众多领域得到了越来越多的应用。 现今，各行各

业包括科研和商业机构都处于信息爆炸产生的海量

数据时代，在这种背景之下文本分析技术愈显得重

要和亟待发展。

资料或者讯息主要分为视频、音频和文本资料

三种类型。 其中，文本是多数传统知识的载体形式。
近年 来 随 着 机 器 学 习 中 的 深 度 学 习 （ Ｄｅｅｐ
ｌｅａｒｎｉｎｇ） ［ １ ］算法的进展，音频和视频的识别率显著

提高并得到越来越多的应用。 这可以在最近几次的

图像识别竞赛结果以及现实生活中各种视音频识别

应用中得以体现。 近年来在对资料进行分析中的另

外一个进展就是文本分析技术。 各种机器学习算法

广泛地应用于文本的解析之中［ ２－５ ］，特别是人工神

经元网络［ ６ ］、随机森林［ ７ ］ 以及支持向量机［ ８ ］ 等主

流方法。 尤其明显的是在近几年，深度学习算法结

合文本分析在不少领域中都有着重要的应用［ ９ ］。
文本的分析过程可以简单地分为设计规划、文



本信息采集、文本信息解析和文本内涵的应用等环

节。 图 １ 列出了文本分析的基本通用过程。 这个基

本过程主要就是文本数据的收集、统计分析建模、挖
掘其中潜在知识、以及应用挖掘到的知识等过程。
文本数据的收集一般可以从互联网（例如，使用爬

虫程序或者直接下载）、各种数据库、现存的文件或

者实际正在开展的调研项目中获取；之后采用统计

模型或者机器学习算法等对数据进行深入分析以及

建模；挖掘出来的知识一般以图表或者一些特定的

模型形式表示；最终，经验证的可靠知识和规律则可

以直接应用于实际之中。

１　 文本分析技术在生物信息学中的

应用

　 　 文本分析的方法已经广泛应用于蛋白质的研究

之中。 蛋白质相关的计算研究是生物信息学中的一

个重要方向。 从结构层次的角度来看，蛋白质的一

级序列、二级结构、三级结构以及功能等信息都可以

用文本进行表示（本文将会对蛋白质的四个结构层

次进行详细论述见图 １）。 在生物学中，蛋白质分子

广泛地参与细胞中的各项生理和生活过程，包括生

长、发育、生殖、代谢和免疫调节等各个环节，并与各

种重要疾病的发生、发展和治疗密切相关。 同时，蛋
白质是一种重要的药物靶标，其相应机理一直受到

科学界的极大关注。 蛋白质的结构，特别是三维空

间构象，对其生物学功能有重要作用。 然而，与蛋白

质在生物学中的重要性形成强烈反差的是科学界

对于其结构、功能以及相应机理的了解非常贫乏。
主要原因是通过实验手段来获得相应信息的过程

极其困难，同时需要消耗一定的科研经费。 在学

术界中，各个专业的科学家通常主要从计算模拟

和实验验证的两个角度同时进行来系统性地研究

蛋白的作用机制。 蛋白质结构与功能的研究通常

被认为是学术价值和应用价值兼备的研究课题之

一，其研究不仅可增强学术界对蛋白质折叠规律

的了解，而且开发出的预测方法还可直接用于指

导蛋白质工程、功能基因组学和新药研发等实验

研究过程。 因此，近年来生物信息学的研究中越

来越偏重于往蛋白质相关的方向发展。 与此同

时，在“互联网＋”和大数据快速发展的背景下，文
本分析技术越来越多的应用于蛋白质分析的研究

中，这对生物学领域以及情报分析行业都有重要

意义。 文本分析研究中有效融合了数据分析和信

息处理以挖掘蛋白质相关的有价值的信息，可在

生物学研究中发挥引领和导向作用。

图 １　 文本分析的基本过程

Ｆｉｇ．１　 Ｂａｓｉｃ ｐｒｏｃｅｄｕｒｅ ｆｏｒ ｔｅｘｔ ａｎａｌｙｓｉｓ

　 　 传统的信息情报［ １０ ］ 研究工作一般按照任务和

项目进行相应的研究。 信息情报技术目前已经介入

包括经济、社会、科技预测研究和重大智库决策支持

研究之中。 同时，也包括生物科学的研究，信息情报

技术特别是文本分析技术目前也已经得到了较大的

应用。 情报分析技术的进展需要全面客观理性发

现、分析和研究特定领域的需求。 科技情报机构一

般不仅仅为政府部门提供科技情报服务，也应为科

学技术的进步，例如生物学的方法，提供一定的技术

储备和应用理论基础。 通常来讲，情报信息技术的
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发展一般涵盖不同时空领域的政治、经济、社会、生
物学、人文文化等各方面的信息。 特别是近些年来，
生物学和信息技术结合得越来越紧密，情报分析中

的文本分析技术在这个特定领域中也得到了越来越

广泛的应用。 我们将在下面段落中对文本分析在生

物信息学中蛋白质的计算分析具体应用进行举例。

２　 文本分析技术应用于蛋白质折叠类

型的识别

　 　 蛋白质折叠识别，即从蛋白质序列识别出其三

维结构类型，是生物信息学中的一个重要研究方向。
蛋白质一级序列结构中一般使用 ２０ 个字母表示 ２０
种标准氨基酸，相应的序列信息以文本文件的形式

进行储存。 目前学术界可以获得的最大的蛋白质序

列数据库为美国国立生物技术信息中心（Ｎａｔｉｏｎａｌ
Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ） ［ １１ ］ 的 ＮＲ（Ｎｏｎ⁃
Ｒｅｄｕｎｄａｎｔ Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ｄａｔａｂａｓｅ）数据库。 ＮＲ
数据库不同于一般数据库（例如 ＭｙＳＱＬ 和微软 ＳＱＬ
ｓｅｒｖｅｒ 数据库），ＮＲ 数据库就是采用最简单的文本

文件的格式（也称为 ｆａｓｔａ 格式）来储存蛋白质序列。
所以不少文本分析的算法可以直接应用于蛋白质的

序列分析。
　 　 蛋白质折叠识别涉及蛋白质一级序列到三维空

间结构类型（即蛋白质三级结构）的映射（见图 ２），
主要使用方法为穿线法（Ｔｈｒｅａｄｉｎｇ）或者也称为逆

折叠法（ Ｉｎｖｅｒｓｅ ｆｏｌｄｉｎｇ） ［ １２ ］，意为把目标序列穿过

蛋白质的三维空间结构以判断序列与结构之间的匹

配程度。 匹配程度越高，则相应的打分分数也越高。
折叠识别方法的理论基础是蛋白质在序列不太相似

的情况下，蛋白质的空间结构仍然可能相似，即蛋白

质之间存在弱同源性。 这是因为蛋白质在千百万年

甚至更长时间的进化历程中，为了保持功能的相对

稳定结构也会保持相对稳定，但是序列由于各种突

变因素的存在而不断变化。 这个特性可以总结为蛋

白质的结构比序列保守。 所以自然界中存在序列很

不相似但是结构相似的蛋白质结构。 文本分析方法

在蛋白质折叠识别中也有重要应用。 其中代表性的

方法之一为 Ｃｈｅｎｇ 和 Ｂａｌｄｉ 提出的一种基于文本分

析和机器学习的方法。 在这种方法中，作者主要采

用文本分析中信息检索（ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｒｅｔｒｉｅｖａｌ） ［ １３ ］

的方法。 给定一个查询蛋白质的一级结构序列，
折叠的目标识别是将所有可能的模板按照它们序

列与结构相关性排序，这个过程类似于谷歌和其

他搜索引擎对与用户查询关联的网页进行排名。
在这样的分析算法中，越相似的蛋白质理论上也

就越容易排名比较靠前。 在这个案例中，文本分

析技术是一种总体的策略，即采用类似于搜索引

擎算法的策略把蛋白质的折叠类型给检索出来。
在具体的参数构建中（即机器学习中输入的特征

向量），这个研究具体采用可以表征蛋白质序列和

结构相似性的各种指标。

图 ２　 蛋白质折叠识别的基本流程
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　 　 文本与蛋白质的三维空间有着紧密关系。 虽然

蛋白质的结构可以用三维图形的形式显示，但是存

储蛋白质结构的文件却是文本文件。 这个文件一般

是以 ＰＤＢ 的格式进行存储的。 目前 ＰＤＢ 数据库

（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｒｃｓｂ． ｏｒｇ ／ ）中存储的生物大分子结构

数据量有 １６ 万多个，其绝大多数是蛋白质的结构文

件。 因为蛋白质的结构文件采用文本形式存储，所
以文本分析技术也广泛应用于蛋白质结构分析中，
包括信息的提取、分析以及结构优化等。

３　 蛋白质二级结构的预测

　 　 在生物学中，蛋白质的二级结构除了用图形结

构表示外，同时也可以采用本文的形式进行储存。
在蛋白质二级结构中，学术界一般用字母 Ｈ 代表

螺旋、Ｅ 代表折叠以及 Ｃ 代表无规则卷曲。 蛋白

质二 级 结 构 预 测 的 经 典 算 法 是 Ｐｓｉｐｒｅｄ［ １４ ］ 。
Ｐｓｉｐｒｅｄ 算法由 Ｊｏｎｅｓ 于 ２０ 世纪 ９０ 年代开发，现今

仍然有广泛的应用。 序列一般通过 ＮＣＢＩ ＰＳＩ⁃
ＢＬＡＳＴ［ １５ ］程序搜索 ＮＣＢＩ 的 ＮＲ 数据库生成序列

谱（Ｐｒｏｆｉｌｅ）信息，序列谱一般可以反应 ２０ 种氨基

酸出现的频率。 表 １ 是使用 ＰＳＩ⁃ＢＬＡＳＴ 程序对蛋

白质进行迭代搜索得到的 ＰＳＳＭ 矩阵，即蛋白质每

个位置 ２０ 种氨基酸出现的频率。 研究人员可以

进步一地使用人工神经元网络（Ｎｅｕｒａｌ ｎｅｔｗｏｒｋ）算
法来对序列谱信息进行建模，并准确预测出相应

蛋白质每个氨基酸的二级结构。 有时也会测试主

流的深度学习算法，例如 Ｔｅｎｓｏｒｆｌｏｗ［ １６ ］ 等在相应

特征相应上的预测性能。 在实际研究中，科研人

员一般构建一系列有效的特征向量，用于准确地

预测未知蛋白的二级结构。 这样面对一个新的蛋

白质，其二级结构信息将准确地展示在科研人员

面前，这为进一步的科研提供了非常有用的拓扑

结构信息。 目前主流的蛋白质二级结构测预测精

度一般可以达到 ８０％以上。 图 ３ 列出了常见的二

级结构程序所使用的算法框架。

表 １　 ４ａｙ７［１７］蛋白质前 ９ 个氨基酸的 ＰＳＳＭ 矩阵

Ｔａｂｌｅ １　 ＰＳＳＭ ｍａｔｒｉｘ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｐ ９ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ ４ａｙ７［１７］

ＡＡ Ａ Ｒ Ｎ Ｄ Ｃ Ｑ Ｅ Ｇ Ｈ Ｉ Ｌ Ｋ Ｍ Ｆ Ｐ Ｓ Ｔ Ｗ Ｙ Ｖ
Ｅ －５ －３ －４ ２ －７ ４ ６ －６ －４ －７ －７ ４ －６ －７ －５ －４ －５ －７ －６ －６
Ｆ －９ －８ －１１ －１２ －１０ －９ －１１ －１１ －７ －４ －１ －８ １２ －４ －１１ －１０ －８ －５ －３ －８
Ｔ －６ －７ ４ －１ －８ －６ －６ －６ －５ －３ －５ －４ －５ －９ －５ －１ ７ －１０ －９ －８
Ｌ －１ －１ －３ －５ －７ －３ －３ －１ ２ －６ －２ ３ ３ －３ ４ ４ －３ －８ －２ －５
Ｋ －４ ５ ４ －５ －９ －２ －３ －６ －３ －２ －２ ５ １ －５ －５ －４ －２ －３ －４ －５
Ｔ －５ －４ －２ ４ －１０ ２ ７ －９ －５ －９ －９ －２ －６ －１０ －７ －４ －３ －１０ －７ －８
Ｒ －６ ８ －１ －７ －５ －４ －５ －８ －８ －４ １ －３ －８ －９ －６ －７ －１ ２ －７ －４
Ｌ －３ －７ －６ －８ －４ －９ －８ －７ －９ ３ ３ －６ ３ ５ －９ －６ －４ －３ －１ ４
Ｌ －２ ０ －３ －４ －５ －１ －１ －６ －３ ２ ４ １ ２ ０ －８ －５ －３ －４ －１ ０

　 　 根据形态以及功能特点，生物体内的蛋白可以

分成 纤 维 状 蛋 白 （ Ｆｉｂｒｏｕｓ ｐｒｏｔｅｉｎ ）、 球 状 蛋 白

（Ｇｌｏｂｕｌａｒ ｐｒｏｔｅｉｎ）和膜蛋白（Ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎ）三大

类。 有一些特定的蛋白质，例如膜蛋白，其二级结构

预测准确率相对较低。 这可能是因为膜蛋白处在生

物膜之中，膜蛋白的跨膜区与非跨膜区的区别以及功

能作用差异是比较大的。 这使得膜蛋白有着与球蛋

白不同的生物化学特性。 准确地获得膜蛋白跨膜区

与非跨膜区的信息将有时对判断膜蛋白的生物学功

能起到关键的决定性作用［ １８ ］。 因此，开发针对膜蛋

白的二级结构预测算法也是未来的一个重要方向。

４　 基于互联网数据库的蛋白质序列功

能信息解析

　 　 从新测序的蛋白质组和基因组序列中准确识别

出目标蛋白是现代组数据功能注释的重要步骤之一。

自从各种基因组和蛋白质组测序计划成功开展起，各
种测序技术得到极大的发展。 因此，大量的物种随后

相继被测序。 现在几乎每天都会产生大量的基因和

蛋白质序列［１９］。 而新测序的基因和蛋白质序列中一

部分数据一般是没有注释功能的。 如何从一个新测

序物种筛选出潜在的目标基因和蛋白质是科学家们

亟待面对的重要的工作之一，这同时也是研究人员判

断一个后续研究项目的重要性和是否开展一个研究

项目的关键科学依据。 现代蛋白质组数据的特点是

序列多样性复杂、以及数据量大等特点。 首先，科研

人员通常研发一系列创新性和使用的算法［２０］。 新算

法可以从全基因组规模的数据中识别出蛋白质相互

作用网络，以及预测蛋白质三维结构和药物配体结合

模式。 同时，一系列创新性的编码及模型算法方式将

用于构建针对特定目标蛋白的生物信息学模型［２１］。
得到计算模型后，研究人员通常将进行相应的蛋白质

组学实验对模型进行验证和进一步研究。
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图 ３　 基于文本分析和机器学习的蛋白质二级结构预测

Ｆｉｇ．３　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｕｓｉｎｇ ｔｅｘｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｍａｃｈｉｎｅ ｌｅａｒｎｉｎｇ

　 　 图 ４ 列出了常见以蛋白质序列为起始的功能注

释流程。 在蛋白质功能研究中，科研人员通常开发

能适应整个蛋白质组规模的目标蛋白识别的算法。
将在保证预测准确定性的前提下，优化程序让程序

的运行速度更快。 相应算法可以直接应用于蛋白质

组注释，以及筛选出重要的目标蛋白，这为基因组科

学家们相应的后续研究提供了强有力的计算支持。
在这个过程中，各种算法包括文本分析方法得到广

泛的应用。

５　 文本分析技术在蛋白质生物信息学

中的其他应用

　 　 在以上提到的几个例子之外，文本分析技术在

蛋白质生物信息学的其他方面也有着重要应用。
Ｒｏｓｓ 等人提出，在传统构建进化树的方法上，也可

以结合文本分析和同源性方法进行构建［２２］。 Ｒｏｓｓ
等人提出的方法扩充了文本的表示以及应用领域，

９１２第 ４ 期 苏绍玉，等：文本分析技术在蛋白质生物信息学中应用的案例综述



其方法也有助于生物科研界对文本数据和生物进化

之间的理解。 论文文献本身就是一种文本形式。
Ｈａｓｓａｎｉ 等人使用文本分析技术，系统性搜索现有医

学文献数据。 基于此种方法，Ｈａｓｓａｎｉ 等人据创建与

植物胁迫反应有关的拟南芥蛋白质的知识库。 在构

建的知识库的基础上，提出多种评分指标来识别关

键的蛋白质－胁迫关联［２３］。 Ｐａｖｌｏｐｏｕｌｏｓ 等人开发出

来一种名为 ＯｎＴｈｅＦｌｙ 的在线工具，可以实现对

Ｏｆｆｉｃｅ、ＰＤＦ 以及普通文本文件的信息提取，构建知

识图形和网络结构，这个具体可以运用于生物学数

据的分析和模型构建（例如蛋白质相互作用网络的

构建）。

图 ４　 基于蛋白质结构与功能数据库的蛋白质功能预测模型

Ｆｉｇ．４　 Ｐｒｏｔｅｉｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｍｏｄｅｌ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｄａｔａｂａｓｅｓ

　 　 另外，深度学习在蛋白质生物信息学中也有广

泛的应用。 例如深度学习算法应用于蛋白质的无

规则卷曲模型构建［２４］ 。 在蛋白质功能位点预测方

面（例如磷酸化位点），深度学习算法也有应用实

例［２５］ 。 近些年来，随着深度学习算法的发展，之前

使用传统文本分析方法建立的模型，研究者也尝

试对一部分案例通过深度学习算法进行进一步

改进。

６　 结　 语

　 　 文本分析技术是开展科技情报研究工作以及其

他相关科学研究的技术支撑之一，在新时期决策难

度与风险不断加大的情境下，国内各个相关部门和

研究机构有必要审时度势，积极研究这种技术并把

之应用于政府资料的收集、分析以及科学研究的各

个方面。 令人欣慰，文本分析技术已经广泛应用于

生物信息学领域中，这也体现在国内不少高校的信

息技术相关专业科研教学人员也广泛从事生物信息

学研究。 本文主要探讨了文本技术在蛋白质计算研

究中的几个应用实例。 在不同领域中的广泛应用，
这也进一步促进了文本分析技术的进展。 进展的文

本分析技术又可以进一步促进其在科技情报分析中

的应用。
本文讨论了文本分析在蛋白质计算分析中的几

个应用实例以及核心技术内容。 在生物信息学中的

应用，进一步促进了文本分析技术的进展。 特别是

在生物序列的编码，表示序列以及结构相似性的方

面，进一步拓宽了文本分析的面，同时也增加了文本

分析的内涵。 科学研究方面，特别是生物学研究方

面，通过理论计算模拟和实验过程有助于对相应分

子机制的理解。 例如，对蛋白质特有的结构特征进

行深入研究，进而阐述与蛋白质相关的生物学功

能的分子机制，同时也有助于深入理解膜蛋白序

列－结构－功能关系的相应分子机理。 相应的研究

成果能够应用于基因组和蛋白质组规模的数据应

用，也可为新型药物靶标的筛选和药物的开发提

供帮助。
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文本分析技术在生物信息学中的应用远不止在

蛋白质方面，在生物基因组信息学方面也有重要应

用。 一般而言，能把生物学数据转化为文本数据的

方面，都有应用文本分析技术的可能，具体是否可以

使用可以阅读相应文献或者进行实际研究测试。 另

外，本文虽然讨论的是文本分析技术在蛋白质生物

信息学领域的应用。 但是，一些数据是用文本分析

方法是不能直接处理的，例如图片、声音以及视频数

据等。 图像声音以及视频需要使用其他方法进行数

据的基础处理。 随着计算机技术的发展，有一些文

本采用二进制的格式进行存储，这种格式人工无法

直接读取，这可能也是文本技术需要面对的一个问

题。 文本分析技术仍然存在许多尚待改进的方面。
例如，如果是动态地获得网络的上的数据？ 以及如

何降低建模预测出案例的假阳性率？ 以及得到的数

据和模型如何实现实时吸取新的文本数据中的知

识？ 构建模型的文本分析方法是否可以进一步优化

等？ 这些也许是科研人员需要思考以及不断提出新

方法改进的方向。
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ｏｌｏｇｙ，２００５， １５ （ ２ ）： １５３ － １６４． ＤＯＩ： １０． １０９３ ／ ｇｌｙｃｏｂ ／
ｃｗｈ１５１．

［６］ＲＵＭＥＬＨＡＲＴ Ｄ Ｅ， ＨＩＮＴＯＮ Ｇ Ｅ， ＷＩＬＬＩＡＭＳ Ｒ Ｊ． Ｌｅａｒｎ⁃
ｉｎｇ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｏｎｓ ｂｙ ｂａｃｋ⁃ｐｒｏｐａｇａｔｉｎｇ ｅｒｒｏｒｓ［ Ｊ］． Ｎａｔｕｒｅ，
１９８６，３２３（６０８８）：５３３－５３６． ＤＯＩ：１０．１０３８ ／ ３２３５３３ａ０．

［７］ＢＲＥＩＭＡＮ Ｌ． Ｒａｎｄｏｍ ｆｏｒｅｓｔｓ［Ｊ］． Ｍａｃｈｉｎｅ Ｌｅａｒｎｉｎｇ，２００１，
４５（１）：５－３２． ＤＯＩ：１０．１０２３ ／ Ａ：１０１０９３３４０４３２４．

［８］ＶＥＲＴ Ｊ Ｐ． Ｓｕｐｐｏｒｔ ｖｅｃｔｏｒ ｍａｃｈｉｎｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐ⁃
ｔｉｄｅ ｃｌｅａｖａｇｅ ｓｉｔｅ ｕｓｉｎｇ ａ ｎｅｗ ｃｌａｓｓ ｏｆ ｋｅｒｎｅｌｓ ｆｏｒ ｓｔｒｉｎｇｓ
［ Ｊ］． Ｐａｃｉｆｉｃ Ｓｙｍｐｏｓｉｕｍ ｏｎ Ｂｉｏｃｏｍｐｕｔｉｎｇ， ２００２，７：６４９ －
６６０． ＤＯＩ：１０．１１４２ ／ ９７８９８１２７９９６２３＿００６０．

［９］ＲＡＺＡＧＨＩ Ａ， ＶＩＬＬＡＣＲＥＳ Ｃ， ＪＵＮＧ Ｖ， ｅｔ ａｌ． Ｉｍｐｒｏｖｅｄ
ｔｈｅｒａｐｅｕｔｉｃ ｅｆｆｉｃａｃｙ ｏｆ ｍａｍｍａｌｉａｎ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ⁃ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ ｉｎ⁃
ｔｅｒｆｅｒｏｎ ｇａｍｍａ ａｇａｉｎｓｔ ｏｖａｒｉａｎ ｃａｎｃｅｒ ｃｅｌｌｓ［Ｊ］． Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎ⁃
ｔａｌ Ｃｅｌｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２０１７， ３５９（１）：２０－２９． ＤＯＩ：１０．１０１６ ／ ｊ．
ｙｅｘｃｒ．２０１７．０８．０１４．

［１０］ＨＡＭＢＹ Ｓ Ｅ， ＨＩＲＳＴ Ｊ Ｄ． Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｇｌｙｃｏｓｙｌａｔｉｏｎ ｓｉｔｅｓ
ｕｓｉｎｇ ｒａｎｄｏｍ ｆｏｒｅｓｔｓ ［ Ｊ］． ＢＭＣ Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ， ２００８，９：
５００． ＤＯＩ：１０．１１８６ ／ １４７１－２１０５－９－５００．

［１１］ＰＲＵＩＴＴ Ｋ Ｄ， ＴＡＴＵＳＯＶＡ Ｔ， ＫＬＩＭＫＥ Ｗ， ｅｔ ａｌ． ＮＣＢＩ
Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ： Ｃｕｒｒｅｎｔ ｓｔａｔｕｓ， ｐｏｌｉｃｙ ａｎｄ ｎｅｗ ｉｎｉｔｉ⁃
ａｔｉｖｅｓ［Ｊ］． Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２００９，３７（Ｄａｔａｂａｓｅ ｉｓ⁃
ｓｕｅ）：Ｄ３２－Ｄ３６． ＤＯＩ：１０．１０９３ ／ ｎａｒ ／ ｇｋｎ７２１．

［１２］ＤＡＭＯＵＬＡＳ Ｔ， ＧＩＲＯＬＡＭＩ Ｍ Ａ． Ｐｒｏｂａｂｉｌｉｓｔｉｃ ｍｕｌｔｉ⁃ｃｌａｓｓ
ｍｕｌｔｉ⁃ｋｅｒｎｅｌ ｌｅａｒｎｉｎｇ： Ｏｎ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆｏｌｄ ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅ⁃
ｍｏｔｅ ｈｏｍｏｌｏｇｙ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ［ Ｊ ］． Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ， ２００８， ２４
（１０）：１２６４－１２７０． ＤＯＩ：１０．１０９３ ／ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ／ ｂｔｎ１１２．

［１３］ＣＨＥＮＧ Ｊ， ＢＡＬＤＩ Ｐ． Ａ ｍａｃｈｉｎｅ ｌｅａｒｎｉｎｇ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｒｅ⁃
ｔｒｉｅｖａｌ ａｐｐｒｏａｃｈ ｔｏ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆｏｌｄ ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ［Ｊ］． Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａ⁃
ｔｉｃｓ，２００６，２２（１２）：１４５６－１４６３． ＤＯＩ：１０．１０９３ ／ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａ⁃
ｔｉｃｓ ／ ｂｔｌ１０２．

［１４］ＪＯＮＥＳ Ｄ Ｔ． Ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｂａｓｅｄ
ｏｎ ｐｏｓｉｔｉｏｎ⁃ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｓｃｏｒｉｎｇ ｍａｔｒｉｃｅｓ ［Ｊ］． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｏｌｅｃ⁃
ｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ，１９９９，２９２（２）：１９５－２０２． ＤＯＩ：１０．１００６ ／ ｊｍｂｉ．
１９９９．３０９１．

［１５］ＡＬＴＳＣＨＵＬ Ｓ Ｆ， ＭＡＤＤＥＮ Ｔ Ｌ， ＳＣＨＡＦＦＥＲ Ａ Ａ， ｅｔ ａｌ．
Ｇａｐｐｅｄ ＢＬＡＳＴ ａｎｄ ＰＳＩ－ＢＬＡＳＴ： Ａ ｎｅｗ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｏ⁃
ｔｅｉｎ ｄａｔａｂａｓｅ ｓｅａｒｃｈ ｐｒｏｇｒａｍｓ ［ Ｊ ］． Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅ⁃
ｓｅａｒｃｈ，１９９７，２５（１７）：３３８９－３４０２． ＤＯＩ：１０．１０９３ ／ ｎａｒ ／ ２５．
１７．３３８９．

［１６］ＧＯＥＬ Ｒ， ＨＡＲＳＨＡ Ｈ Ｃ， ＰＡＮＤＥＹ Ａ， ｅｔ ａｌ． Ｈｕｍａｎ ｐｒｏ⁃
ｔｅｉｎ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｄａｔａｂａｓｅ ａｎｄ ｈｕｍａｎ ｐｒｏｔｅｉｎｐｅｄｉａ ａｓ ｒｅ⁃
ｓｏｕｒｃｅｓ ｆｏｒ ｐｈｏｓｐｈｏｐｒｏｔｅｏｍｅ ａｎａｌｙｓｉｓ［ Ｊ］． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏ⁃
Ｓｙｓｔｅｍｓ， ２０１２， ８ （ ２ ）： ４５３ － ４６３． ＤＯＩ： １０． １０３９ ／
ｃ１ｍｂ０５３４０ｊ．

［１７］ＭＡＶＥＲＡＫＩＳ Ｅ， ＫＩＭ Ｋ， ＳＨＩＭＯＤＡ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ｇｌｙｃａｎｓ ｉｎ
ｔｈｅ ｉｍｍｕｎｅ ｓｙｓｔｅｍ ａｎｄ ｔｈｅ ａｌｔｅｒｅｄ ｇｌｙｃａｎ ｔｈｅｏｒｙ ｏｆ ａｕｔｏｉｍ⁃
ｍｕｎｉｔｙ： Ａ ｃｒｉｔｉｃａｌ ｒｅｖｉｅｗ ［ Ｊ］． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｕｔｏｉｍｍｕｎｉｔｙ，
２０１５，５７：１－１３． ＤＯＩ：１０．１０１６ ／ ｊ．ｊａｕｔ．２０１４．１２．００２．

［１８］ＷＩＳＴＲＡＮＤ Ｍ， ＫÄＬＬ Ｌ， ＳＯＮＮＨＡＭＭＥＲ Ｅ Ｌ． Ａ ｇｅｎｅｒａｌ
ｍｏｄｅｌ ｏｆ Ｇ ｐｒｏｔｅｉｎ⁃ｃｏｕｐｌｅｄ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ ｉｔｓ ａｐ⁃
ｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｔｏ ｄｅｔｅｃｔ ｒｅｍｏｔｅ ｈｏｍｏｌｏｇｓ［ Ｊ］． Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｓｃｉｅｎｃｅ，
２００６，１５（３）：５０９－５２１． ＤＯＩ：１０．１１１０ ／ ｐｓ．０５１７４５９０６．

［１９］ ＷＩＥＤＥＭＡＮＮ Ｎ， ＫＯＺＪＡＫ Ｖ， ＣＨＡＣＩＮＳＫＡ Ａ， ｅｔ ａｌ．
Ｍａｃｈｉｎｅｒｙ ｆｏｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｏｒｔｉｎｇ ａｎｄ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｉｎ ｔｈｅ ｍｉｔｏ⁃
ｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｏｕｔｅｒ ｍｅｍｂｒａｎｅ［ Ｊ］． Ｎａｔｕｒｅ，２００３，４２４（６９４８）：
５６５－５７１． ＤＯＩ：１０．１０３８ ／ ｎａｔｕｒｅ０１７５３．

［２０］ＢＩＲＮＥＹ Ｅ， ＢＡＴＥＭＡＮ Ａ， ＣＬＡＭＰ Ｍ Ｅ， ｅｔ ａｌ． Ｍｉｎｉｎｇ

１２２第 ４ 期 苏绍玉，等：文本分析技术在蛋白质生物信息学中应用的案例综述



ｔｈｅ ｄｒａｆｔ ｈｕｍａｎ ｇｅｎｏｍｅ［ Ｊ］． Ｎａｔｕｒｅ，２００１， ４０９（６８２２）：
８２７－８２８． ＤＯＩ：１０．１０３８ ／ ３５０５７００４．

［２１］ＰＥＮＧ Ｊ， ＳＣＨＷＡＲＴＺ Ｄ， ＥＬＩＡＳ Ｊ Ｅ， ｅｔ ａｌ． Ａ ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓ
ａｐｐｒｏａｃｈ ｔｏ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ｕｂｉｑｕｉｔｉｎａｔｉｏｎ ［Ｊ］． Ｎａ⁃
ｔｕｒｅ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２００３，２１（８）：９２１－９２６． ＤＯＩ：１０．１０３８ ／
ｎｂｔ８４９．

［２２］ＳＥＩＴＺ Ｏ． Ｇｌｙｃｏｐｅｐｔｉｄｅ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｇｌｙｃｏｓｙ⁃
ｌａｔｉｏｎ ｏｎ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ａｃｔｉｖｉｔｙ［Ｊ］． ＣｈｅｍＢｉｏＣｈｅｍ，
２０００，１（４）：２１４－２４６． ＤＯＩ：１０．１００２ ／ １４３９－７６３３．

［２３］ＢＯＨＮＥ⁃ＬＡＮＧ Ａ， ＷＩＬＨＥＬＭ Ｃ， ＬＩＥＴＨ Ｖ Ｄ． ＧｌｙＰｒｏｔ：
ｉｎ ｓｉｌｉｃｏ ｇｌｙｃｏｓｙｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎｓ［ Ｊ］． Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅ⁃
ｓｅａｒｃｈ， ２００５， ３３（Ｗｅｂ Ｓｅｒｖｅｒ ｉｓｓｕｅ）：Ｗ２１４－Ｗ２１９． ＤＯＩ：

１０．１０９３ ／ ｎａｒ ／ ｇｋｉ３８５．
［２４］ ＢＲＯＤＥＨＬ Ａ， ＳＴＡＮＡＳＩＵＫ Ｃ， ＡＮＳＥＬＭＥＴＴＩ Ｄ， ｅｔ ａｌ．

Ｉｎｃｏｒｐｏｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｅｓｍｏｃｏｌｌｉｎ⁃２ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ
ｒｅｑｕｉｒｅｓ Ｎ⁃ｇｌｙｃｏｓｙｌａｔｉｏｎ ａｔ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｓｉｔｅｓ［ Ｊ］． ＦＥＢＳ Ｏｐｅｎ
Ｂｉｏ，２０１９，９（５）：９９６ － １００７． ＤＯＩ：１０． １００２ ／ ２２１１ － ５４６３．
１２６３１．

［２５］ＲＩＤＥＲ Ｐ Ｊ Ｆ， ＮＡＤＥＲＩ Ｍ， ＢＥＲＧＥＲＯＮ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ｃｙｓｔｅ⁃
ｉｎｅｓ ａｎｄ Ｎ⁃ｇｌｙｃｏｓｙｌａｔｉｏｎ ｓｉｔｅｓ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ａｍｏｎｇ ａｌｌ ａｌｐｈａ⁃
ｈｅｒｐｅｓｖｉｒｕｓｅｓ ｒｅｇｕｌａｔｅ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｆｕｓｉｏｎ ｉｎ ｈｅｒｐｅｓ ｓｉｍｐｌｅｘ
ｖｉｒｕｓ １ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ［Ｊ］． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｖｉｒｏｌｏｇｙ，２０１７， ９１（２１）：
ｅ００８７３－１７． ＤＯＩ：１０．１１２８ ／ ＪＶＩ．００８７３－１７．
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