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摘　 要：笔者撰写的“ＥＭＢＯＳＳ 软件包序列分析程序实例”一文，已经在《生物信息学》期刊 ２０２１ 年第 １９ 卷第 １ 期发表。 此文

介绍欧洲分子生物学开放软件包（Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ Ｏｐｅｎ Ｓｏｆｔｗａｒｅ Ｓｕｉｔｅ， ＥＭＢＯＳＳ）。 ＥＭＢＯＳＳ 是欧洲分子生物学网

络组织（Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ Ｎｅｔｗｏｒｋ， ＥＭＢｎｅｔ）于上世纪九十年代末启动的以欧洲国家为主的国际合作项目，是生物信

息学领域中较早投入使用的大型开源软件包。 本文基于笔者亲身经历，回顾 ＥＭＢＯＳＳ 项目的来龙去脉，讲述 ＥＭＢｎｅｔ 三十多

年来的发展历程，及其对生物信息开发、服务和教育培训等方面的贡献，从某个侧面为读者特别是年轻读者展示生物信息学

发展早期的一段历史。
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ＥＭＢＯＳＳ ａｎｄ ＥＭＢｎｅｔ

ＬＵＯ Ｊｉｎｇｃｈｕ
（Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｌｉｆｅ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ａｎｄ Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ， Ｐｅｋｉｎｇ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｂｅｉｊｉｎｇ １００８７１， Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：Ａｎ ａｒｔｉｃｌｅ ｅｎｔｉｔｌｅｄ “Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｅｘａｍｐｌｅｓ ｏｆ ＥＭＢＯＳＳ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｐｒｏｇｒａｍ” ｈａｓ ｂｅｅｎ ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ ｉｎ
ｔｈｅ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ（Ｖｏｌｕｍｅ１９，Ｉｓｓｕｅ １，２０２１）． Ｉｔ ｍａｄｅ ａ ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
Ｂｉｏｌｏｇｙ Ｏｐｅｎ Ｓｏｆｔｗａｒｅ Ｓｕｉｔｅ （ＥＭＢＯＳＳ）． Ｉｎｉｔｉａｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｌａｔｅ １９９０ｓ ｂｙ ｔｈｅ Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ Ｎｅｔｗｏｒｋ
（ＥＭＢｎｅｔ）， ＥＭＢＯＳＳ ｉｓ ａｎ ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ ｃｏｌｌａｂｏｒａｔｉｖｅ ｐｒｏｊｅｃｔ ｍａｉｎｌｙ ａｍｏｎｇ Ｅｕｒｏｐｅａｎ ｃｏｕｎｔｒｉｅｓ． Ｉｔ ｉｓ ｏｎｅ ｏｆ ｔｈｅ
ｃｒｉｔｉｃａｌ ｏｐｅｎ ｓｏｕｒｃｅ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｐａｃｋａｇｅｓ ｗｉｔｈ ｐｏｐｕｌａｒ ｔｏｏｌｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ｆｉｅｌｄ． Ｂａｓｅｄ ｏｎ
ｔｈｅ ａｕｔｈｏｒ’ｓ ｏｗｎ ｅｘｐｅｒｉｅｎｃｅ， ｔｈｉｓ ａｒｔｉｃｌｅ ｔｒｉｅｓ ｔｏ ｌｏｏｋ ｂａｃｋ ｔｈｅ ｉｎｓ ａｎｄ ｏｕｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ＥＭＢＯＳＳ ｐｒｏｊｅｃｔ， ｔｏ ｔｒａｃｅ ｔｈｅ
ｒｏｕｔｅ ｔｈａｔ ｔｈｅ ＥＭＢｎｅｔ ｗａｓ ｂｏｒｎ ａｎｄ ｂｅｃａｍｅ ａｎ ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ， ａｎｄ ｔｏ ｈａｖｅ ａｎ ｏｖｅｒｖｉｅｗ ｏｆ ｔｈｅ
ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｔｈａｔ ＥＭＢｎｅｔ ｍａｄｅ ｔｏ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ， ｓｅｒｖｉｃｅ， ｅｄｕｃａｔｉｏｎ， ａｎｄ ｔｒａｉｎｉｎｇ ｏｆ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ． Ｈｏｐｅｆｕｌｌｙ，
ｉｔ ｍａｙ ｇｉｖｅ ｒｅａｄｅｒｓ， ｅｓｐｅｃｉａｌｌｙ ｔｈｅ ｙｏｕｎｇｅｒ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ， ｓｏｍｅ ｈｉｎｔｓ ａｂｏｕｔ ｔｈｅ ｂｉｒｔｈ ａｎｄ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ｉｎ
ｅａｒｌｙ ｄａｙｓ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ； Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ｓｏｆｔｗａｒｅ； ＥＭＢＯＳＳ； ＥＭＢｎｅｔ

１　 生物信息学

　 　 二 十 世 纪 九 十 年 代 诞 生 的 国 际 互 联 网

（Ｉｎｔｅｒｎｅｔ），为信息时代的到来奠定了基础，也催生

了生物信息学这一交叉学科。 ＤＮＡ 双螺旋结构模

型的提出、遗传密码的破译，以及蛋白质三维空间结

构的测定，开创了从分子水平上探索生命规律的新

时代。 ＤＮＡ 测序技术的成熟和产业化，为人类基因

组计划的实施提供了技术储备。
就在生命科学研究高速发展的同时，计算机科

学技术也取得了突飞猛进的发展。 计算机在生命科

学领域中的应用，可追溯到二十世纪八十年代。
《核酸研究》（Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ＮＡＲ）半月刊

于 １９８２、１９８４ 和 １９８６ 年第 １ 期出版专辑，刊登分子

生物学数据库以及核酸和蛋白质序列分析文章。
１９８５ 年， 《计算机在生物学中应用》 （ Ｃｏｍｐｕｔｅｒ
Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｔｏ Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓ， ＣＡＢＩＯＳ）创刊，标志着计



算机在生命科学领域中的应用日趋成熟。 而生物信

息学作为一个学科，则诞生于二十世纪九十年代。
１９８８ 年，美国国家生物技术信息中心 （ Ｎａｔｉｏｎａｌ
Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ， ＮＣＢＩ）创建时，
英文“生物信息学”（Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ）这一术语尚未广

泛使用。 生物医学文献摘要数据库 ＰｕｂＭｅｄ 检索结

果表明，“Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ”在文献杂志中广泛使用，始
于二十世纪九十年代初。 １９９４ 年，欧洲生物信息学

研究所（Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ， ＥＢＩ）成
立时，生物信息学作为一门新兴学科，已悄然而生。
１９９８ 年， ＣＡＢＩＯＳ 正 式 改 名 为 《 生 物 信 息 学 》
（Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ），并成为当前生物信息学权威杂志

之一。
实际上，生物信息学和计算生物学这两个学科

很 难 严 格 区 分， 英 语 “ Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ” 和

“Ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ” 这两个术语也经常混用。
ＰｕｂＭｅｄ 医 学 主 题 词 （ Ｍｅｄｉｃａｌ Ｓｕｂｊｅｃｔ Ｈｅａｄｉｎｇｓ，
ＭｅＳＨ）数据库（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ． ｎｌｍ． ｎｉｈ． ｇｏｖ ／ ｍｅｓｈ ／ ）就

把 Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ 与 Ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ 列在同一

个条目中。 国际计算生物学学会 （ Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ
Ｓｏｃｉｅｔｙ ｆｏｒ Ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ＩＳＣＢ） 官方网站

（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．ｉｓｃｂ．ｏｒｇ ／ ）则称 ＩＳＣＢ 为“计算生物学

和生物信息学一级专业学会” （Ｌｅａｄｉｎｇ Ｐｒｏｆｅｓｓｉｏｎａｌ
Ｓｏｃｉｅｔｙ ｆｏｒ Ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ）。
十分有趣的是，ＩＳＣＢ 的官方期刊有两个，一个就是

Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，另一个则是 Ｐｕｂｌｉｃ Ｌｉｂｒａｒｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ
（ＰＬＯＳ） Ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ。

作为一门新兴学科，要给生物信息学下一个严

格的定义，似乎并不容易。 若以目前较为流行的组

学数据为研究对象，则可以大体描述如下。 以核

酸、蛋白质等生物大分子数据为主要研究对象，以
基因组、转录组、蛋白组、代谢组等组学数据和文

献资料为主要研究基础，以计算机为主要研究工

具，以计算机网络为主要研究环境，构建各种类型

的数据库，开发新一代生物信息软件，对浩如烟海

的原始数据进行存储、管理、注释、加工和提取生

物信息，用于药物设计、疾病诊治、品种改良和环

境治理等领域。 同时，利用数理统计、模式识别、
神经网络、遗传算法、支持向量机和隐马氏模型等

各种理论和方法，结合分子生物学、遗传学和基因

组学等生命科学各领域研究成果，对大量生物信息

进行查询、搜索、比较、分析，从中获取基因和基因组

复制、转录、翻译、修饰和调控等理性知识，探索生命

起源、生物进化及细胞、器官、个体和群体的发生、发
育、发展等生命科学中重大问题，搞清它们的基本规

律和时空联系。

２　 生物信息学软件

　 　 不言而喻，生物信息学软件在生物信息学领域

中具有无可替代的特殊地位。 首先，生物信息软件

的研究开发本身就是生物信息学领域的重要组成部

分；而所开发和集成的各种软件工具、应用程序和分

析平台，为核酸和蛋白质序列和结构以及高通量组

学数据的分析提供了必不可少的手段。
生物信息软件开发包括许多方面，核酸和蛋白质

序列分析软件的开发起步较早。 １９７７ 年，英国剑桥医

学研究委员会（Ｍｅｄｉｃａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｃｏｕｎｃｉｌ， ＭＲＣ）分子

生物学实验室（Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ＬＭＢ）
Ｒｏｄｇｅｒ Ｓｔａｄｅｎ 在 ＮＡＲ 上发表题为“利用计算机处理序

列数据”（Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄａｔａ ｈａｎｄｌｉｎｇ ｂｙ ｃｏｍｐｕｔｅｒ）的文章，
开创了生物信息软件开发和集成的先河［ １］。 文章介绍

了他编写的核酸和蛋白质序列分析程序，包括序列存

储、编辑、转换，限制性内切酶搜索、密码子使用频率统

计、序列相似性比较等。 程序采用人机交互运行模式，
在内存仅为２８ ｋｂ的 ＰＤＰ１１／ ４５ 小型计算机上可处理长

达６ ０００ ｂｐ的 ＤＮＡ 序列。 以后 ２０ 多年，他一直致力于

生物信息软件编写，完成了分子生物学领域第一个免

费软件包 Ｓｔａｄｅｎ 的开发。 序列装配是该软件包的主要

模块之一，在早期基因组测序和装配中起了重要作用。
２００４ 年 Ｓｔａｄｅｎ 退休，该软件包由他年轻的同事 Ｊａｍｅｓ
Ｂｏｎｆｉｅｌｄ 继续维护（ｈｔｔｐ：／ ／ ｓｔａｄｅｎ．ｓｏｕｒｃｅｆｏｒｇｅ．ｎｅｔ ／ ）。

１９９７ 年，笔者在英国伦敦癌症研究基金会

（Ｉｍｐｅｒｉａｌ Ｃａｎｃｅｒ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｆｕｎｄ， ＩＣＲＦ）从事合作研

究期间，有幸参观了 ＭＲＣ 实验室，拜访了 Ｓｔａｄｅｎ 博

士。 ２００２ 年，Ｊａｍｅｓ Ｂｏｎｆｉｅｌｄ 博士应邀在北京大学举

办的生物信息培训班上介绍了 Ｓｔａｄｅｎ 软件包。 值

得一提的是，英国剑桥 ＭＲＣ 实验室是国际知名分子

生物学研究机构，弗雷德里克·桑格 （ Ｆｒｅｄｅｒｉｃｋ
Ｓａｎｇｅｒ）、弗朗西斯·克里克（ Ｆｒａｎｃｉｓ Ｃｒｉｃｋ）、詹姆

斯·沃特森（Ｊａｍｅｓ Ｗａｔｓｏｎ）、马克斯·佩鲁茨（Ｍａｘ
Ｐｅｒｕｔｓ）、约翰·肯德鲁（Ｊｏｈｎ Ｋｅｎｄｒｅｗ）、悉尼·布伦

纳 （ Ｓｙｄｎｅｙ Ｂｒｅｎｎｅｒ ） 和 约 翰 · 萨 尔 斯 顿 （ Ｊｏｈｎ
Ｓｕｌｓｔｏｎ）等十多位著名诺贝尔奖获得者曾在 ＭＲＣ 工

作。 约翰·萨尔斯顿是人类基因组计划英国团队的

主要负责人，２００２ 年获诺贝尔生理奖，笔者有幸参

加了在英国基因组园区举办的庆祝会（见图 １）。
　 　 微型计算机（简称微型机，Ｍｉｃｒｏｃｏｍｐｕｔｅｒ）的普

及，使计算机在分子生物学中的应用得到了长足的

进步。 基于微型机的序列分析软件于八十年代中期

开始使用，后来发展成 ＤＮＡＳｔａｒ、ＰＣＧｅｎｅ、ＭａｃＶｅｃｔｏｒ
等商业软件。 １９８６ 年，美国亚利桑那大学分子生物
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学教授 Ｄａｖｉｄ Ｍｏｕｎｔ 应邀为北京大学生物系（１９９３
年改名为生命科学学院）举办为期一个月的生物技

术和基因工程讲习班，带来了他编写的程序 ＤＮＡ
Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ （ＤＭ），作为 ＤＮＡ 和蛋白质序列分析工

具。 ＤＭ 基于微型机编写，当时北京大学生物系仅

有一台处理器为 Ｉｎｔｅｌ ８０８６ 的微型机，配有５１２ Ｋ内

存、１０ Ｍ硬盘和两个软盘驱动器，外带 １２ 英寸单色

显示器。 程序 ＤＭ 成功安装在这台微型机上。
Ｍｏｕｎｔ 教授还带来了一盒软盘，每张软盘容量为

３６０ ｋｂ，存放了核酸序列数据库 ＧｅｎＢａｎｋ 和蛋白质

序列数据库（Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｒｅｓｏｕｒｃｅ， ＰＩＲ）。

图 １　 约翰·萨尔斯顿同事祝贺其荣获诺贝尔奖

Ｆｉｇ．１　 Ｓｉｒ Ｊｏｈｎ Ｓｕｌｓｔｏｎ ａｔ ｔｈｅ ｐａｒｔｙ ａｆｔｅｒ ｔｈｅ ａｎｎｏｕｎｃｅｍｅｎｔ
ｏｆ ｔｈｅ ２００２ Ｎｏｂｅｌ Ｐｒｉｚｅ

　 　 程序 ＤＭ 采用交互式会话菜单，使用相当方便，
除用文本方式输出分析结果外，还可绘制简单的图

形，如环形质粒 ＤＮＡ 限制性内切酶位点等。 军事医

学科学院基础医学研究所吴加金研究员全程参加了

该讲习班。 随后的几年，他领导的团队编写了基于

微型机的序列分析软件“金钥匙” （Ｇｏｌｄｋｅｙ），填补

了国内生物信息领域软件开发的空白［ ２ ］。 Ｍｏｕｎｔ 教
授编 著 的 “ Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ： Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ Ｇｅｎｏｍｅ
Ａｎａｌｙｓｉｓ”２００１ 年由美国冷泉港出版社（Ｃｏｌｄ Ｓｐｒｉｎｇ
Ｈａｒｂｏｒ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ Ｐｒｅｓｓ）出版，２００２ 年由科学出版社

购买版权并以影印本形式出版。 复旦大学钟杨主译

的中译本于 ２００３ 年由高等教育出版社出版。 ２００４
年，本书第 ２ 版出版；２００６ 年，同济大学曹志伟将第

１ 章翻译成中文，由科学出版社出版了本书第 ２ 版

的中文导读版。
九十年代以来，微型计算机很快普及到科研究

机构、大专院校、乃至千家万户。 基于微型机的生物

信息软件不断涌现。 除 ＤＮＡＳｔａｒ、ＭａｃＶｅｃｔｏｒ 等一些

商业软件外，不少由学术单位编写的软件可免费下

载和使用，如序列编辑、显示和分析软件 ＢｉｏＥｄｉｔ、多
序列比对软件 ＣｌｕｓｔａｌＷ、系统树构建软件 ＭＥＧＡ 等。

与此同时，基于 ＵＮＩＸ 的开源操作系统 Ｌｉｎｕｘ 日趋成

熟，而基于 Ｌｉｎｕｘ 系统的软件逐步成为生物信息领

域的主流软件，例如数据库搜索软件 ＢＬＡＳＴ 和

ＦＡＳＴＡ，基因组序列装配软件 ＰＨＲＥＤ ／ ＰＨＲＡＰ、基
因结构预测软件 ＧｅｎＳｃａｎ 和 ＧｅｎｅＩＤ 等，其中最为著

名的是欧洲分子生物学开放软件包 （ Ｅｕｒｏｐｅａｎ
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ Ｏｐｅｎ Ｓｏｆｔｗａｒｅ Ｓｕｉｔｅ， ＥＭＢＯＳＳ）。

３　 ＥＭＢＯＳＳ 软件包

　 　 ＥＭＢＯＳＳ 软件包的诞生有一个鲜为人知的故

事。 二十世纪八十年代，美国 Ｗｉｓｃｏｎｓｉｎ 大学遗传计

算研究组（Ｇｅｎｅｔｉｃｓ Ｃｏｍｐｕｔｉｎｇ Ｇｒｏｕｐ）开发了分子生

物学软件包 ＧＣＧ ［ ３ ］。 该软件包起初基于多用户小

型机系统 Ｖａｘ ／ ＶＭＳ 开发，在一台服务器上安装后，
多个用户可同时使用，后来移植到 Ｕｎｉｘ 平台。 ＧＣＧ
整合了许多常用序列分析工具，功能相当齐全，美国

和欧洲不少科研机构和高等院校均购买并安装了该

商业软件，供本单位研究人员使用。 经过多年开发

和商业化运行，上世纪八十年代至九十年代中期，
ＧＣＧ 软件包成为欧美各国最为流行的基于 Ｕｎｉｘ 服

务器的多用户序列分析软件。 由于 ＧＣＧ 软件包实

际上是许多已发表算法的实现或现有程序的整合，
发行初期，其源代码对外公开。 欧洲生物信息学网

络 组 织 （ Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ Ｎｅｔｗｏｒｋ，
ＥＭＢｎｅｔ）等许多学术机构和个人在此基础上进行了

二次开发，增加了许多新程序，形成了名为 ＥＧＣＧ 的

软件包。 ＥＧＣＧ 最初的含义为欧洲（Ｅｕｒｏｐｅａｎ）ＧＣＧ，
后来，因为参加开发的人员不再限于欧洲国家，该软

件包的名字也就改为扩充的（Ｅｘｔｅｎｄｅｄ）ＧＣＧ。
九十年代末，由于人员变更和商业模式的改变，

ＧＣＧ 软件包不再公开源代码，ＥＧＣＧ 开发不得不终

止。 为此，ＥＧＣＧ 的主要开发者 Ｐｅｔｅｒ Ｒｉｃｅ 和 Ａｌａｎ
Ｂｌｅａｓｂｙ 等决定另起炉灶，抛开 ＧＣＧ 而自行开发另

一套分子生物学软件包，即 ＥＭＢＯＳＳ 软件包。 这一

计划得到了 ＥＭＢｎｅｔ 成员的大力支持和积极参与。
基于前期 ＥＧＣＧ 软件包现有基础，ＥＭＢＯＳＳ 项目很

快取得了实质性进展。 １９９９ 年 ４ 月，Ｐｅｔｅｒ Ｒｉｃｅ 在

北京大学举办的讲习班上演示了 ＥＭＢＯＳＳ 的第一

个程序 ｓｅｑｒｅｔ。
之后不久，基于 Ｎｅｅｄｌｅｍａｎ－Ｗｕｎｓｃｈ 动态规划算

法的全局比对程序 ｎｅｅｄｌｅ，基于 Ｓｍｉｔｈ－Ｗａｔｅｒｍａｎ 算法

的局部比对程序 ｗａｔｅｒ，以及点阵图可视化序列比对

程序 ｄｏｔｔｕｐ 和 ｄｏｔｍａｔｃｈｅｒ 等程序也很快完成。 基于

ＧｅｎＢａｎｋ ／ ＥＭＢＬ 等核酸序列数据库、ＰＩＲ 和 Ｓｗｉｓｓ －
Ｐｒｏｔ 等蛋白质序列数据库的格式转换和序列特征信
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息提取等一系列程序为用户提供了极大方便，而字串

统计、密码子分析、酶切位点鉴定、重复序列识别和

ＣｐＧ 岛预测等核酸序列分析程序，以及组分统计、跨
膜螺旋识别和二级结构预测等蛋白质序列分析程序，
则是 ＥＭＢＯＳＳ 软件包最具特色的核酸和蛋白质序列

分析程序。 本世纪初，Ｐｅｔｅｒ Ｒｉｃｅ 领导的 ＥＭＢＯＳＳ 研

发团队受聘于欧洲生物信息学研究所，完成了该软件

包的主要开发和集成，编写了系统的帮助文档［ ４ ］。
２００９ 年，Ｐｅｔｅｒ Ｒｉｃｅ 领导的 ＥＭＢＯＳＳ 团队得到英国生

物技术和生物科学研究委员会（Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ａｎｄ
Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｃｏｕｎｃｉｌ， ＢＢＳＲＣ）资助，继
续进行 ＥＭＢＯＳＳ 软件包的开发（见图 ２）。

图 ２　 ＥＭＢＯＳＳ 软件包的主要开发者和 ＥＭＢＯＳＳ 彩绘图标

Ｆｉｇ．２　 Ｍａｊｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｅｒｓ ｏｆ ＥＭＢＯＳＳ（Ｐｅｔｅｒ Ｒｉｃｅ ａｎｄ Ａｌａｎ
Ｂｌｅａｓｂｙ） ａｎｄ ｔｈｅ ＥＭＢＯＳＳ ｌｏｇｏ ｉｎ ｃｏｌｏｒ ｐａｉｎｔｉｎｇ

　 　 除了 ＥＭＢＯＳＳ 开发团队自行编写的程序外，
ＥＭＢＯＳＳ 还整合了不少其它常用生物信息软件包，
如基于隐马尔可夫模型的蛋白质结构域序列谱构建

和结构域识别软件包 ＨＥＭＭＥＲ、系统发育分析软件

包 Ｐｈｙｌｉｐ 及 ＲＮＡ 二级结构分析和预测软件包

ＶＩＥＮＮＡ 等。 ２０１６ 年发布的 ＥＭＢＯＳＳ ６．６．０ 版包括

３００ 多个程序，十多个类别，是生物信息领域内容最

为丰富、功能最为齐全的序列分析软件包，同时包括

ＪＥＭＢＯＳＳ、ＰＩＳＥ、ｗＥＭＢＯＳＳ、ｍＥＭＢＯＳＳ 等多个 Ｗｅｂ
接口程序，均可免费下载安装（见图 ３）。

图 ３　 ＥＭＢＯＳＳ 软件包主页（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｅｍｂｏｓｓ．ｏｐｅｎ－ｂｉｏ．ｏｒｇ ／ ）
Ｆｉｇ．３　 Ｍａｉｎ ｗｅｂｓｉｔｅ ｏｆ ｔｈｅ ＥＭＢＯＳＳ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｐａｃｋａｇｅ

４　 ＥＭＢｎｅｔ

　 　 显而易见，ＥＭＢＯＳＳ 软件包的诞生，得益于欧洲

分子生物学网络组织 ＥＭＢｎｅｔ。 ＥＭＢｎｅｔ 成立于 １９８８
年（ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ． ｅｍｂｎｅｔ． ｏｒｇ ／ ｗｐ ／ ａｂｏｕｔ ／ ｈｉｓｔｏｒｙ ／ ），主
要发 起 单 位 为 德 国 欧 洲 分 子 生 物 学 实 验 室

（Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ， ＥＭＢＬ），英
国 Ｄａｒｅｓｂｕｒｙ 国家实验室，以及法国、荷兰和瑞典等

几个西欧发达国家从事计算机在分子生物学中应用

的学术机构和高等院校。 ＥＭＢＬ 位于德国海德堡，
是欧洲重要分子生物学实验室，由欧盟各国政府提

供经费支持。 １９８９ 年五月，当时的 １４ 个欧盟成员

国都加入了 ＥＭＢｎｅｔ。
１９９１ 年，ＥＭＢｎｅｔ 获欧盟生物技术研究领域创新、

开发和增长（Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｆｏｒ Ｉｎｎｏｖａｔｉｏｎ，
Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ Ｇｒｏｗｔｈ ｉｎ Ｅｕｒｏｐｅ， ＢＲＩＤＧＥ）框架计

划资助，进入了快速发展时期。 九十年代中期，
ＥＭＢｎｅｔ 成员单位达到 ２８ 个，包括英国、德国、瑞士等

西欧国家，波兰、斯洛伐克和匈牙利等东欧国家，以及

以色列和土耳其等。 在教育部和学校领导的大力支

持下，北京大学蛋白质工程和植物基因工程（现更名

为蛋白质和植物基因研究）重点实验室于 １９９６ 年加

入 ＥＭＢｎｅｔ，同年加入的还有澳大利亚国家基因组信

息服务中心（Ａｕｓｔｒａｌｉａｎ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｇｅｎｏｍｉｃ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
Ｓｅｒｖｉｃｅ， ＡＮＧＩＳ）和俄罗斯莫斯科州立大学。 此后，南
非、加拿大、印度、古巴等世界各大洲许多国家也纷纷

加入 ＥＭＢｎｅｔ。 １９９８ 年 ＥＭＢｎｅｔ 成立十周年时，已经

发展到 ３７ 个成员单位（见图 ４）。

图 ４　 欧洲分子生物学网络组织节点分布（１９９７ 年）
Ｆｉｇ．４　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＥＭＢｎｅｔ ｎｏｄｅｓ （１９９７）

４．１　 国家节点

　 　 ＥＭＢｎｅｔ 成员单位称节点（Ｎｏｄｅ），按成员单位

的性质分为国家节点（Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎｏｄｅ）和专业节点
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（Ｓｐｅｃｉａｌｉｓｔ Ｎｏｄｅ）两类。 根据 ＥＭＢｎｅｔ 章程，每个国

家只能有一个国家节点，由政府部门推荐本国从事

计算生物学的学术机构或高等院校，并向 ＥＭＢｎｅｔ
提出申请，在 ＥＭＢｎｅｔ 年会上由全体成员无记名投

票，得票超过三分之二者通过，成为新的成员。 每个

成员单位指派一名代表， 称节点负责人 （ Ｎｏｄｅ
Ｍａｎａｇｅｒ）。
　 　 由于人力资源、经费来源、硬件设施、网络环境

和所在单位支持程度的差别，不同国家节点的情况

各不相同。 其中影响和贡献较大的有英国、荷兰、瑞
士、瑞典和意大利等几个国家节点。 英国的国家节

点为 Ｄａｒｅｓｂｕｒｙ 国家实验室的 ＳｅｑＮｅｔ 项目组，负责

人为 Ａｌａｎ Ｂｌｅａｓｂｙ，也是 ＥＧＣＧ 和 ＥＭＢＯＳＳ 项目的主

要开发者之一。 荷兰的国家节点为内梅根大学

（Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｎｉｊｍｅｇｅｎ），负责人为 Ｊａｃｋ Ｌｅｕｎｉｓｓｅｎ。
由于 ＥＭＢｎｅｔ 注册在荷兰，荷兰节点也承担财务管

理等日常事务（见表 １）。

表 １　 欧洲分子生物学网络组织国家节点（１９９８ 年）
Ｔａｂｌｅ １　 Ｎａｔｉｏｎａｌ ｎｏｄｅｓ ｏｆ ＥＭＢｎｅｔ（１９９８）

代码 国家 节点负责人 成员单位

ＡＲ Ａｒｇｅｎｔｉｎａ Ｏｓｃａｒ Ｇｒａｕ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｄａｄ Ｎａｃｉｏｎａｌ ｄｅ ＬａＰｌａｔａ Ａｒｇｅｎｔｉｎａ

ＡＵ Ａｕｓｔｒａｌｉａ Ｔｉｍ Ｌｉｔｔｌｅｊｏｈｎ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｓｙｄｎｅｙ

ＡＴ Ａｕｓｔｒｉａ Ｍａｒｔｉｎ Ｇｒａｂｎｅｒ Ｂｉｏｃｏｍｐｕｔｉｎｇ Ｃｅｎｔｒｅ Ｖｉｅｎｎａ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

ＢＥ Ｂｅｌｇｉｕｍ Ｒｏｂｅｒｔ Ｈｅｒｚｏｇ Ｆｒｅｅ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｂｒｕｓｓｅｌｓ

ＣＡ Ｃａｎａｄａ Ｃｈｒｉｓｔｏｐｈ Ｓｅｎｓｅｎ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｃｏｕｎｃｉｌ ｏｆ Ｃａｎａｄａ

ＣＮ Ｃｈｉｎａ Ｊｉｎｇｃｈｕ Ｌｕｏ Ｐｅｋｉｎｇ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

ＣＵ Ｃｕｂａ Ｒｉｃａｒｄｏ Ｂｒｉｎｇａｓ Ｃｅｎｔｒｅ ｆｏｒ Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ

ＤＫ Ｄｅｎｍａｒｋ Ｈａｎｓ Ｕｌｌｉｔｚ⁃Ｍｏｌｌｅｒ Ｄａｎｉｓｈ Ｈｕｍａｎ Ｇｅｎｏｍｅ Ｃｅｎｔｒｅ

ＦＩ Ｆｉｎｌａｎｄ Ｋｉｍｍｏ Ｍａｔｔｉｌａ Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｃｏｍｐｕｔｉｎｇ

ＦＲ Ｆｒａｎｃｅ Ｐｈｉｌｉｐｐｅ Ｄｅｓｓｅｎ Ｉｎｆｏｂｉｏｇｅｎ

ＤＥ Ｇｅｒｍａｎｙ Ｍａｒｔｉｎ Ｅｂｅｌｉｎｇ Ｇｅｒｍａｎ Ｃａｎｃｅｒ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｃｅｎｔｒｅ

ＧＲ Ｇｒｅｅｃｅ Ｂａｂｉｓ Ｓａｖａｋｉｓ Ｉｎｓｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ

ＨＵ Ｈｕｎｇａｒｙ Ｅｎｄｒｅ Ｂａｒｔａ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｃｅｎｔｒｅ

ＩＮ Ｉｎｄｉａ ＭＷ Ｐａｎｄｉｔ Ｃｅｎｔｒｅ ｆｏｒ ＤＮＡ Ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ

ＩＥ Ｉｒｅｌａｎｄ Ａｎｄｒｅｗ Ｌｌｏｙｄ Ｔｒｉｎｉｔｙ Ｃｏｌｌｅｇｅ

ＩＬ Ｉｓｒａｅｌ Ｌｅｏｎ Ｅｓｔｅｒｍａｎ Ｗｅｉｚｍａｎｎ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ

ＩＴ Ｉｔａｌｙ Ｍａｒｃｅｌｌａ Ａｔｔｉｍｏｎｅｌｌｉ ＣＮＲ－ＢＡＲＩ

ＮＬ Ｎｅｔｈｅｒｌａｎｄｓ Ｊａｃｋ Ｌｅｕｎｉｓｓｅｎ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｎｉｊｍｅｇｅｎ

ＮＯ Ｎｏｒｗａｙ Ｋａｒｉｎ Ｌａｇｅｓｅｎ Ｏｓｌｏ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

ＰＬ Ｐｏｌａｎｄ Ｐｉｏｔｒ Ｚｉｅｌｅｎｋｉｅｗｉｃｚ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ａｎｄ Ｂｉｏｐｈｙｓｉｃｓ， ＰＡＳ

ＰＴ Ｐｏｒｔｕｇａｌ Ｐｅｄｒｏ Ｆｅｒｎａｎｄｅｓ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｏ Ｇｕｌｂｅｎｋｉａｎ ｄｅ Ｃｉｅｎｃｉａ Ｒｕａ ｄａ Ｑｕｉｎｔａ Ｇｒａｎｄｅ

ＲＵ Ｒｕｓｓｉａ Ｓｅｒｇｅｉ Ｓｐｉｒｉｎ Ｍｏｓｃｏｗ Ｓｔａｔｅ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

ＺＡ Ｓｏｕｔｈ Ａｆｒｉｃａ Ｗｉｎｅ Ｈｉｄｅ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ Ｗｅｓｔｅｒｎ Ｃａｐｅ

ＥＳ Ｓｐａｉｎ Ｊｏｓｅ Ｖａｌｖｅｒｄｅ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｄａｄ Ａｕｔｏｎｏｍａ ｄｅ Ｍａｄｒｉｄ

ＳＷ Ｓｗｅｄｅｎ Ｎｉｌｓ－Ｅｉｎａｒ Ｅｒｉｋｓｓｏｎ Ｕｐｐｓａｌａ Ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌ Ｃｅｎｔｅｒ

ＣＨ Ｓｗｉｔｚｅｒｌａｎｄ Ｖｉｃｔｏｒ Ｊｏｎｇｅｎｅｅｌ ＩＳＲＥＣ Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ Ｇｒｏｕｐ

ＴＲ Ｔｕｒｋｅｙ Ｚｅｈｒａ Ｓａｙｅｒｓ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ Ｎｏｄｅ

ＵＫ Ｕｎｉｔｅｄ Ｋｉｎｇｄｏｍ Ａｌａｎ Ｂａｅａｓｂｙ Ｄａｒｅｓｂｕｒｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ

　 　 此外，ＥＭＢｎｅｔ 也不定期聘请一些兼职教员，为
各成员单位举办各种类型的培训班、讲习班。 如英

国剑桥大学的 Ｄａｖｉｄ Ｊｕｄｇｅ，英国爱丁堡大学的 Ｆｒａｎｋ
Ｗｒｉｇｈｔ 等。

４．２　 专业节点

　 　 ＥＭＢｎｅｔ 规定，每个国家除一个国家节点外，可
以设立一个或多个专业节点（Ｓｐｅｃｉａｌｉｓｔ Ｎｏｄｅ）。 截

止 １９９８ 年，ＥＭＢＮｅｔ 专业节点共有 ９ 个（见表 ２）。
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和国家节点一样，专业节点也指派一名节点负责人。
专业节点中影响较大的有欧洲生物信息学研究所

ＥＢＩ（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｂｉ．ａｃ．ｕｋ ／ ）和桑格研究所（Ｓａｎｇｅｒ
Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ， ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ． ｓａｎｇｅｒ． ａｃ． ｕｋ ／ ）。 ＥＢＩ 是欧洲

分子生物学实验室 ＥＭＢＬ 设在英国的分部，建于剑

桥南部小镇辛克斯顿基因组高新园区内，与桑格研

究所毗邻。 英国人类基因组图谱项目资源中心

（Ｈｕｍａｎ Ｇｅｎｏｍｅ Ｍａｐｐｉｎｇ Ｐｒｏｊｅｃｔ Ｒｅｓｏｕｒｃｅ Ｃｅｎｔｅｒ）也
设在该园区内。

表 ２　 欧洲分子生物学网络组织成员专业节点（１９９８ 年）
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｐｅｃｉａｌｉｓｔ ｎｏｄｅｓ ｏｆ ＥＭＢｎｅｔ（１９９８）

国家 名称 节点负责人 成员单位

欧盟 ＥＭＢＬ－ＥＢＩ Ｒｏｄｒｉｇｏ Ｌｏｐｅｚ Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ

英国 Ｓａｎｇｅｒ Ｃｅｎｔｅｒ Ｐｅｔｅｒ Ｒｉｃｅ Ｔｈｅ Ｓａｎｇｅｒ Ｃｅｎｔｒｅ， Ｗｅｌｌｃｏｍｅ Ｔｒｕｓｔ

英国 ＨＧＭＰ－ＲＣ Ｍａｒｔｉｎ Ｂｉｓｈｏｐ Ｈｕｍａｎ Ｇｅｎｏｍｅ Ｍａｐｐｉｎｇ Ｐｒｏｊｅｃｔ Ｒｅｓｏｕｒｃｅ Ｃｅｎｔｒｅ

英国 ＵＣＬ Ｔｅｒｅｓａ Ａｔｔｗｏｏｄ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｃｏｌｌｅｇｅ Ｌｏｎｄｏｎ

意大利 ＩＣＧＥＢ Ｓａｎｄｏｒ Ｐｏｎｇｏｒ Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ ａｎｄ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ

荷兰 ＥＴＩ Ｐｅｔｅｒ Ｓｃｈａｌｋ Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｃｅｎｔｅｒ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｅｉｔ ｖａｎ Ａｍｓｔｅｒｄａｍ

德国 ＭＩＰＳ Ｗｅｒｎｅｒ Ｍｅｗｅｓ Ｍａｘ Ｐｌａｎｃｋ Ｉｎｓｔｉｔｕｔ ｆｕｒ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｅ

瑞士 Ｈｏｆｆｍａｎ⁃ＬａＲｏｃｈｅ Ｄａｎｉｅｌ Ｄｏｒａｎ Ｐｈａｒｍａ Ｐｒｅｃｌｉｎｉｃａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｈｏｆｆｍａｎ⁃ＬａＲｏｃｈｅ

瑞典 Ｐｈａｒｍａｃｉａ Ｓｔａｆｆａｎ Ｂｅｒｇｈ Ｐｈａｒｍａｃｉａ－Ｕｐｊｏｈｎ ＡＢ

　 　 ＥＢＩ 基于 ＥＭＢＬ 原有几个计算生物学和生物信

息学研究组扩充而成，是欧洲最大的生物信息学研

究、开发和服务机构。 １９８１ 年，由 ＥＭＢＬ 创建的核酸

序列数据库（ＥＭＢＬ Ｄａｔａ Ｌｉｂｒａｒｙ，简称 ＥＭＢＬ）正式发

布［ ５ ］。 蛋白质结构分析、预测和设计是 ＥＭＢＬ 另一

个重要学研究方向，知名学者 Ｃｈｒｉｓ Ｓａｎｄｅｒ 任研究组

负责人。 上世纪八十年代至九十年代，系统分析了

当时蛋白质结构数据库（Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｄａｔａ Ｂａｎｋ， ＰＤＢ）已
经测定的结构，构建了一系列蛋白质结构相关数

据库。
　 　 桑格研究所建于 １９９２ 年，主要经费由英国生物

医学慈善机构惠康信托基金会 （Ｗｅｌｌｃｏｍｅ Ｔｒｕｓｔ，
ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｅｌｌｃｏｍｅ．ａｃ．ｕｋ ／ ）提供，是英国最大的基因组

测序中心，承担了人类基因组计划 ３０％测序任务。
１９９９ 圣诞节前夕，桑格研究所宣布完成 ２２ 号染色体

测序，这也是人类基因组计划最先完成测序装配的

第一条染色体。 桑格研究所和 ＥＢＩ 同在辛克斯顿的

基因组园区内，为数据共享和项目合作提供了极大

便利，著名基因组数据库和分析系统 ＥＮＳＥＭＢＬ
（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｅｎｓｅｍｂｌ． ｏｒｇ ／ ） 就是两个单位合作的

结果。
４．３　 运行机制

　 　 ＥＭＢｎｅｔ 设有执行委员会（Ｅｘｅｃｕｔｉｖｅ Ｂｏａｒｄ），委员

会由四名成员组成，除主席和秘书外，还设有一名成

员负责财务。 ＥＭＢｎｅｔ 日常事务由执委会主席通过邮

件组与节点负责人商定。 执委会由全体成员在年会

上无记名投票选举产生，执委会分工由四名成员商

定。 除执委会外，另设公共事务（Ｐｕｂｌｉｃｉｔｙ ａｎｄ Ｐｕｂｌｉｃ
Ｒｅｌａｔｉｏｎ）、教育培训（Ｅｄｕｃａｔｉｏｎ ａｎｄ Ｔｒａｉｎｉｎｇ）和技术管

理（Ｔｅｃｈｎｉｃａｌ Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ）三个委员会，每个委员会也

各由四位成员组成。 无论是国家节点或专业节点负

责人，均可竞选执委会和其它三个委员会委员。
　 　 ＥＭＢｎｅｔ 每年举行一次年会，年会时间地点由节

点负责人提出申请，经全体成员讨论通过后确定，通
常是在各成员单位所在国家和城市轮流举行。 不论

是国家节点还是专业节点，每个成员单位每年缴纳 １
０００ 欧元会费，主要用于举办年会的交通食宿等费

用。 通常，举办年会的同时，也举行生物信息学学术

讨论会或专题培训班。
４．４　 软件开发

　 　 ＥＭＢｎｅｔ 的宗旨，是把分散在各国的计算生物学

领域人力物力组织在一起，为本国和其它国家提供

数据库和软件等生物信息资源服务。 值得一提的

是，ＥＧＣＧ 及其后续的 ＥＭＢＯＳＳ 项目，就是 ＥＭＢＮｅｔ
各成员单位之间合作的典范。 ＥＭＢｎｅｔ 的另一个合

作项目，就是基于文本的数据库信息检索系统

ＳＲＳ［ ６ ］。 ＳＲＳ 的 英 文 原 文 是 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ｒｅｔｒｉｅｖａｌ
Ｓｙｓｔｅｍ，直译为序列提取系统，主要开发者为 ＥＭＢＬ
的 Ｔｈｕｒｅ Ｅｔｚｏｌｄ。 ＳＲＳ 免费提供所有学术单位，最初

用于检索 ＥＭＢＬ 和 ＧｅｎＢａｎｋ 等核酸序列数据库、ＰＩＲ
和 Ｓｗｉｓｓ－Ｐｒｏｔ 等蛋白质序列数据库等以文本形式保

存的序列和注释信息。 通过对数据库条目中的关键

词建立索引，以浏览器界面提供简单检索和高级检

索功能。 用户可通过蛋白名、基因名、物种名等基本
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信息，以及序列条目中的大量注释信息，快速高效地

对某个或几个数据库进行检索。 ＳＲＳ 后来扩充到

ＰｕｂＭｅｄ 文献摘要数据库、Ｐｆａｍ， ＰＲＩＮＴＳ 和 Ｐｒｏｓｉｔｅ
等蛋白质结构域和功能位点数据库，ＰＤＢ， ＤＳＳＰ，
ＨＳＳＰ 和 ＦＳＳＰ 等蛋白质结构和分类数据库。 有的

ＳＲＳ 服务器上安装的数据库多达几十个乃至上百

个。 ＥＢＩ 成立后，Ｅｔｚｏｌｄ 带领的 ＳＲＳ 开发团队从德国

海德堡搬到英国辛克斯顿，继续进行开发。 九十年

代末，许多 ＥＭＢｎｅｔ 节点都安装了 ＳＲＳ 系统［ ７ ］。 鉴

于许多生物技术和药物开发公司对 ＳＲＳ 系统的需

求，上世纪末，ＳＲＳ 开发团队成立了软件开发公司，
ＳＲＳ 也成了商业软件，最新版的 ＳＲＳ ８．０ 不再免费提

供学术单位，包括 ＥＢＩ 在内的大部分 ＳＲＳ 服务器不

得不终止服务。
４．５　 教育培训

　 　 ＥＭＢｎｅｔ 的另外一个重要任务，是举办各种类型

的讲习班、培训班，除了培训数据库和软件开发等生

物信息领域专业人员外，也为从事分子生物学实验

的最终用户进行培训。 例如上面提到的开源软件

Ｓｔａｄｅｎ 和商业软件 ＧＣＧ，以及数据库检索系统 ＳＲＳ
等。 １９９７－ １９９９ 年，笔者以学生身份，先后参加了

Ａｌａｎ Ｂｌｅａｓｂｙ 在英国 Ｄａｒｅｓｂｕｒｙ 国家实验室举办的网

络资源讲习班、Ｄａｖｉｄ Ｊｕｄｇｅ 在剑桥大学举办的序列

分析培训班、Ｊａｍｅｓ Ｂｏｎｆｉｌｅｄ 在剑桥ＭＲＣ－Ｌａｂ 举办的

Ｓｔａｄｅｎ 软件包安装使用培训班，以及 Ｔｈｕｒｅ Ｅｔｚｏｌｄ 在

ＥＢＩ 举办的 ＳＲＳ 系统管理员培训班，为笔者日后举

办多次生物信息培训班和开设“实用生物信息技术”
课程积累了经验［ ８ ］。
４．６　 网络刊物

　 　 自 １９９４ 年起，ＥＭＢｎｅｔ 不定期出版 ＥＭＢｎｅｔ 新闻

（ＥＭＢｎｅｔ． ｎｅｗｓ） 网络刊物， 并于 ２０１０ 年更名为

ＥＭＢｎｅｔ 杂 志 （ ＥＭＢｎｅｔ． ｊｏｕｒｎａｌ， ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｊｏｕｒｎａｌ．
ｅｍｂｎｅｔ．ｏｒｇ ／ ），报道各节点硬件和网络建设、数据库

和软件开发、教育和培训等进展，介绍网络生物信息

资源和生物信息软件使用经验。 该网络刊物提供的

生物信息数据库和软件使用快速指南（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．
ｅｍｂｎｅｔ．ｏｒｇ ／ ｗｐ ／ ｑｕｉｃｋ －ｇｕｉｄｅｓ ／ ），至今依然是生物信

息初学者的简明手册（见表 ３）。

表 ３　 ＥＭＢｎｅｔ 快速指南

Ｔａｂｌｅ ３　 ＥＭＢｎｅｔ Ｑｕｉｃｋ Ｇｕｉｄｅｓ

内容 作者 年份

ＵＮＩＸ ＭｃＬｙｓａｇｈｔ Ａ ＆ Ｌｌｏｙｄ Ａ （ＩＲ） ２００３

ＭｙＳＱＬ Ｎａｓｅｅｍ Ａ ＆ Ｒａｈｍａｎ Ｎ （ＰＫ） ２０１０

Ｐｅｒｌ Ｐｒｏｇｒａｍｉｎｇ Ｆａｌｑｕｅｔ Ｌ ＆ Ｉｏａｎｎｉｄｉｓ Ａ （ＣＨ） ２００５

Ｐｅｒｌ Ｒｅｇｕｌａｒ Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ Ｆａｌｑｕｅｔ Ｌ ＆ Ｉｏａｎｎｉｄｉｓ Ａ （ＣＨ） ２００６

Ｐｈｙｌｉｐ Ｖａｌｖｅｒｄｅ Ｊ （ＥＳ） １９９８

ＢＬＡＳＴ Ｆｏｒｍｉｎｇｈｉｅｒｉ Ｅ （ＢＲ） ２００４

ＥＭＢＯＳＳ Ｍｕｌｌａｎ Ｌ （ＵＫ） ２００４

ｗＥＭＢＯＳＳ Ｂｏｔｔｕ Ｇ ＆ Ｈｅｒｚｏｇ Ｒ （ＢＥ） ２００４

Ｐｈｒａｐ Ａｒａｕｊｏ Ｍ （ＢＲ） ２００４

Ｐｈｒｅｄ Ａｒａｕｊｏ Ｍ （ＢＲ） ２００４

Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ ａｎｄ ＴｒＥＭＢＬ Ｂｏｅｃｋｍａｎｎ Ｂ （ＣＨ） ２００６

Ｓｗｉｓｓ Ｍｏｄｅｌ Ｂｏｒｄｏｌｉ Ｌ （ＣＨ） ２００４

ＭＯＬＰＡＣ Ｓｔｅｗａｒｔ Ｊ， Ｄ＇Ｅｌｉａ Ｄ ＆ Ａｔｔｗｏｏｄ Ｔ （ＩＴ， ＵＫ） ２０１４

ＩＭＧＴ ／ ３Ｄｓｔｒｕｃｔｕｒｅ⁃ＤＢ ａｎｄ ＩＭＧＴ ／ ２Ｄｓｔｒｕｃｔｕｒｅ－ＤＢ Ｍａｒｉｅ⁃Ｐａｕｌｅ Ｌｅｆｒａｎｃ （ＦＲ） ２００４

ＩＭＧＴ⁃Ｃｏｌｌｉｅｒ⁃ｄｅ⁃Ｐｅｒｌｅｓ Ｍａｒｉｅ⁃Ｐａｕｌｅ Ｌｅｆｒａｎｃ （ＦＲ） ２００４

Ａｍｉｎｏ Ａｃｉｄ Ｃｏｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｖａｌｖｅｒｄｅ Ｊ （ＥＳ） ２０１３

　 　 ２０１２ 年，ＥＭＢＮｅｔ 加入了国际生物信息学教育和培

训组织（Ｇｌｏｂａｌ Ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ ｆｏｒ Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ Ｌｅａｒｎｉｎｇ，
Ｅｄｕｃａｔｉｏｎ ａｎｄ Ｔｒａｉｎｉｎｇ， ＧＯＢＬＥＴ）［ ９］。 作为该组织的主

要成员之一，ＥＭＢｎｅｔ 为国际生物信息学的教育培训发

挥了重要作用（ｈｔｔｐｓ：／ ／ ｗｗｗ．ｍｙｇｏｂｌｅｔ． ｏｒｇ ／ ）。 本世纪

初，英国伦敦大学专业节点负责人 Ｔｅｒｒｅｓａ Ａｔｔｗｏｏｄ 受聘

英国曼彻斯特大学，继续进行生物信息数据库和软件开

发。 她为 ＧＯＢＬＥＴ 编写了生物信息学详尽指南

（ｈｔｔｐｓ：／ ／ ｗｗｗ．ｅｍｂｎｅｔ．ｏｒｇ ／ ｗｐ ／ ｃｒｉｔｉｃａｌ－ｇｕｉｄｅｓ ／ ），详细介

绍蛋白质序列数据库 ＵｎｉＰｒｏｔ 和 ｎｅＸｔＰｒｏｔ、蛋白质结构

数据库 ＰＤＢ，以及生物信息领域中最常用的序列相似

性数据库搜索系统 ＢＬＡＳＴ （见表 ４）。
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表 ４　 ＥＭＢｎｅｔ 详尽指南

Ｔａｂｌｅ ４　 ＥＭＢｎｅｔ Ｃｒｉｔｉｃａｌ Ｇｕｉｄｅｓ

内容 作者 年份

ＵＮＩＸ Ｔｅｒｅｓａ Ａｔｔｗｏｏｄ ２０１８

ＢＬＡＳＴ Ｔｅｒｅｓａ Ａｔｔｗｏｏｄ ２０１８

ＰＤＢ Ｔｅｒｅｓａ Ａｔｔｗｏｏｄ ２０１８

ＵｎｉＰｒｏｔ Ｔｅｒｅｓａ Ａｔｔｗｏｏｄ ２０１８

ＵｎｉＰｒｏｔ Ｆｌａｔ Ｆｉｌｅ Ｔｅｒｅｓａ Ａｔｔｗｏｏｄ ２０１８

ＩｎｔｅｒＰｒｏ Ｔｅｒｅｓａ Ａｔｔｗｏｏｄ ２０１８

ｎｅＸｔＰｒｏｔ
ＭｏｎｉｑｕｅＺａｈｎ ＆
Ｔｅｒｅｓａ Ａｔｔｗｏｏｄ

２０１９

Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｄｉｓｅａｓｅ
Ｍａｒｉｅ－Ｂｌａｔｔｅｒ， Ｐａｔｒｉｃｉａ
Ｐａｌａｇｉ ＆ Ｔｅｒｅｓａ Ａｔｔｗｏｏｄ

２０１９

Ｐｏｗｅｒ ｏｆ
Ｃｏｍｐｕｔｅｒｓ
ｉｎ Ｂｉｏｌｏｇｙ

Ｄａｎｉｅｌ Ｂａｒｋｅｒ，
Ｈｅｌｅｅｎ Ｐｌａｉｓｉｅｒ，

Ｓｔｅｖｉｅ Ａｎｎｅ Ｂａｉｎ ＆
Ｔｅｒｅｓａ Ａｔｔｗｏｏｄ

２０１９

　 　 ２０００ 年 ２ 月，由 ＥＭＢｎｅｔ 主办的期刊生物信息

学简报（Ｂｒｉｅｆｉｎｇｓ ｉｎ Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ， ＢｉＢ）正式出版，
主编为资深生物信息学家Ｍａｒｔｉｎ Ｂｉｓｈｏｐ，包括笔者在

内的许多 ＥＭＢｎｅｔ 节点负责人应聘为编委会成员

（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ａｃａｄｅｍｉｃ． ｏｕｐ． ｃｏｍ ／ ｂｉｂ）。 ２０１７ 年，中国科

学院北京基因组研究所章张应邀担任亚洲地区副主

编。 该杂志主要刊登生物信息软件和数据库等综

述，介绍生物信息领域最新进展，是生物信息学领域

极具影响力的重要杂志。

５　 ＥＭＢｎｅｔ 中国节点

　 　 ＥＭＢｎｅｔ 成员单位的首要任务是为本国分子生

物领域提供基本的生物信息资源服务。 １９９６ 年 １０
月，北京大学蛋白质工程和植物基因工程重点实验

室加入 ＥＭＢｎｅｔ 后，该重点实验室主任兼国家 ８６３ 生

物领域蛋白质工程专家组组长顾孝诚教授积极推动

与北大计算中心和北大图书馆学术文献中心合作，
建立 了 北 京 大 学 生 物 信 息 中 心 （ Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ
Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ， ＣＢＩ），开始通过计算机网络，为国内

用户提供数据库资源和软件工具等服务。 １９９７ 年 ９
月，ＥＭＢｎｅｔ 年会在意大利巴利 （ Ｂａｒｉ） 召开，作为

ＥＭＢｎｅｔ 中国节点负责人，笔者第一次参加这次年

会，结识了英国节点负责人 Ａｌａｎ Ｂｌｅａｓｂｙ、荷兰节点

负责人 Ｊａｃｋ Ｌｅｕｎｉｓｓｅｎ、ＳＲＳ 主要开发者 Ｔｈｕｒｅ Ｅｔｚｏｌｄ
等多名欧洲生物信息学领域早期研究开发人员。

获 ＥＭＢｎｅｔ 资助，１９９８ 年 ４ 月在北大举办首次

生物信息讲习班，来自全国各地的近百名学员参加

了培训，Ａｌａｎ Ｂｌｅａｓｂｙ、Ｊａｃｋ Ｌｅｕｎｉｓｓｅｎ 和 ＴｈｕｒｅＥｔｚｏｌｄ

等五位 ＥＭＢｎｅｔ 节点负责人和兼职教师应邀担任培

训班教师。 １９９８ 年 １０ 月，ＥＭＢｎｅｔ 十周年纪念会在

英国辛克斯顿 ＥＢＩ 召开，应会议主持人 Ｐｅｔｅｒ Ｒｉｃｅ 邀

请，笔者在会上播放了讲习班实况录像，给与会者留

下了深刻印象。 获国际遗传工程和生物技术中心

（ＩＣＧＥＢ）资助，１９９９ 年 ４ 月在北大举办第 ２ 期生物

信息讲习班班，１０ 位 ＥＭＢｎｅｔ 节点负责人和兼职教

员为培训班学员做报告或讲课。 年过六旬的著名理

论物理学家郝柏林院士以学生身份全程参加了该讲

习班，并于讲习班后不久撰写了“建议尽快组建国家

级的生物医学信息中心”的院士建议，和夫人张淑誉

老师一起编写了国内第一本生物信息学书籍《生物

信息学手册》。
２０００ 年 ９ 月，获国家自然科学基金委员会资助，

以国家 ８６３ 生物领域首席专家强伯勤院士为团长的

中国生物信息学代表团参加了在瑞士洛桑举行的

ＥＭＢｎｅｔ 年会，访问了瑞士生物信息研究所 （ Ｓｗｉｓｓ
Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ， ＳＩＢ）、Ｓｗｉｓｓ－Ｐｒｏｔ 数据库、
罗氏公司和苏黎世联邦理工学院。 瑞士在生物信息

学领域中有着特殊地位，蛋白质序列数据库 Ｓｗｉｓｓ－
Ｐｒｏｔ 于 １９８６ 年诞生于瑞士日内瓦。 ＳＩＢ 构建的蛋白

质分析专家系统（Ｅｘｐｅｒｔ ｏｆ Ｐｒｏｔｅｉｎ Ａｎａｌｙｓｉｓ Ｓｙｓｔｅｍ，
ＥｘＰＡＳｙ）则是重要生物信息资源网站，收集了几百

个生物信息数据库和软件工具网址。 鉴于网络带宽

限制，欧洲以外其它国家访问该网站受到一定影响。
为此，ＥｘＰＡＳｙ 在拉美、澳大利亚等地设有镜像。 这

次访问的直接结果，就是与瑞士生物信息研究所商

定，ＥｘＰＡＳｙ 亚洲镜像就设在北大生物信息中心，为
国内用户提供了极大方便。

二十多年来，作为 ＥＭＢｎｅｔ 国家节点，北大生物

信息中心得到国家教育和科研计算机网（ＣＥＲＮＥＴ）
的大力支持，在生物信息资源建设、人才培训和基础

教学，以及数据库和软件开发等方面做了一些

工作［ １ ０ ］。
值得高兴的是，中国科学院北京基因组研究所

大数据中心（ＢＩＧＤ， ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｂｉｇｄ．ｂｉｇ．ａｃ．ｃｎ ／ ）于 ２０１６
年成立，并于 ２０１９ 年成为国家基因组科学数据中

心，而基因组所于同年加挂“国家生物信息中心”牌
子。 ＥＭＢｎｅｔ 国家节点的任务，正在由该所年轻的生

物信息学团队承担［ １ １ ］。

６　 结　 语

　 　 作为一门交叉学科，生物信息学的诞生还不到

三十年。 最近十多年来，随着新一代基因组测序技

术的诞生，高通量组学数据快速积累，ＥＮＳＥＭＢＬ 等
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各种类型的基因组数据库纷纷上网，Ｂｏｗｔｉｅ 和 ＢＷＡ
等各种组学数据分析软件也不断涌现。 作为以传统

的单个基因或基因家族、单个蛋白或蛋白家族为主

要分析对象的 ＥＭＢＯＳＳ 软件包，尽管它在组学数据

分析中无能为力，但由组学数据分析得到的靶标基

因或蛋白的深入分析依然离不开该软件包中的大量

工具。 目前，ＥＭＢＯＳＳ 软件包开发项目已经结束，该
项目主要负责人 Ｐｅｔｅｒ Ｒｉｃｅ 受聘于 ＡＸＩＯＭＥＤＩＸ 公

司，担任客户部主任（ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ａｘｉｏｍｅｄｉｘ． ｃｏｍ ／ ａｂｏｕｔ ／
ｔｅａｍ ／ ）。 作为 ＥＭＢＯＳＳ 软件包的主要开发者，Ｐｅｔｅｒ
Ｒｉｃｅ 仍然负责维护该软件包。 作为开源软件，
ＥＭＢＯＳＳ 的维护开发需要生物信息领域中的同行共

同努力。
本世纪初，鉴于 ＥＢＩ 和 ＮＣＢＩ 等国际生物信息中

心提供的生物信息资源越来越多，部分欧洲国家不再

在人力物力上继续支持 ＥＭＢｎｅｔ 国家节点，德国、瑞
士、英国、比利时等国家节点先后退出 ＥＭＢｎｅｔ。 最近

几年，根据欧洲和世界各国的实际情况，ＥＭＢｎｅｔ 组织

模式作了调整，有条件的成员单位可继续以国家节点

方式保留会员资格，同时也吸收生物信息学研究团体

和个人为为团体或个人会员。 希望国内生物信息领

域有志者积极参与，为国际国内生物信息学特别是生

物信息资源服务和教育培训做出应有的贡献。
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［４］ＲＩＣＥ Ｐ， ＬＯＮＧＤＥＮ Ｉ， ＢＬＥＡＳＢＹ Ａ． ＥＭＢＯＳＳ： Ｔｈｅ Ｅｕｒｏ⁃
ｐｅａｎ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｂｉｏｌｏｇｙ ｏｐｅｎ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｓｕｉｔｅ ［ Ｊ］． Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ
Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２０００， １６ （ ６）： ２７６ － ２７７． ＤＯＩ： １０． １０１６ ／ ｓ０１６８ －

９５２５（００）０２０２４－２．
［５］ＨＡＭＭ Ｇ Ｈ， ＣＡＭＥＲＯＮ Ｇ Ｎ． Ｔｈｅ ＥＭＢＬ ｄａｔａ ｌｉｂｒａｒｙ［ Ｊ］．

Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， １９８６，１４（１）：５－９．
［６］ＥＴＺＯＬＤ Ｔ， ＵＬＹＡＮＯＶ Ａ， ＡＲＧＯＳ Ｐ． ＳＲＳ： Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｒｅ⁃

ｔｒｉｅｖａｌ ｓｙｓｔｅｍ ｆｏｒ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｂｉｏｌｏｇｙ ｄａｔａ ｂａｎｋｓ［Ｊ］． Ｍｅｔｈｏｄｓ
ｉｎ Ｅｎｚｙｍｏｌｏｇｙ，１９９６，２６６：１１４－１２８． ＤＯＩ：１０．１０１６ ／ ｓ００７６－

６８７９（９６）６６０１０－８．
［７］胡德华，张洁，方平． 生物信息学数据库调查分析及其利

用研究［ Ｊ］． 生物信息学，２００５，３（１）：２２－ ２５． ＤＯＩ： １０．
３９６９ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．１６７２－５５６５．２００５．０１．００６．

　 ＨＵ Ｄｅｈｕａ， ＺＨＡＮＧ Ｊｉｅ， ＦＡＮＧ Ｐｉｎｇ． Ａ ｓｕｒｖｅｙ ｏｎ ｂｉｏｉｎｆｏｒ⁃
ｍａｔｉｃｓ ｄａｔａｂａｓｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅｉｒ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ
［Ｊ］． Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ， ２００５，３（１）：２２－２５．
ＤＯＩ：１０．３９６９ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．１６７２－５５６５．２００５．０１．００６．

［８］罗静初． 实用生物信息技术课程教学实例［Ｊ］． 生物技术

通报，２０１５，３１（１１）：１０２－１１１． ＤＯＩ： １０．１３５６０ ／ ｊ． ｃｎｋｉ． ｂｉｏ⁃
ｔｅｃｈ．ｂｕｌｌ．１９８５．２０１５．０７．００１．

　 ＬＵＯ Ｊｉｎｇｃｈｕ． Ｔｅａｃｈｉｎｇ ｅｘａｍｐｌｅｓ ｏｆ ａｐｐｌｉｅｄ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ
ｃｏｕｒｓｅ［ Ｊ］． Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｂｕｌｌｅｔｉｎ， ２０１５，３１ （ １１）： １０２ －

１１１． ＤＯＩ： １０．１３５６０ ／ ｊ．ｃｎｋｉ．ｂｉｏｔｅｃｈ．ｂｕｌｌ．１９８５．２０１５．０７．００１．
［９］ＡＴＴＷＯＯＤ Ｔ Ｋ， ＢＯＮＧＣＡＭ⁃ＲＵＤＬＯＦＦ Ｅ， ＢＲＡＺＡＳ Ｍ Ｅ，

ｅｔ ａｌ． ＧＯＢＬＥＴ： Ｔｈｅ ｇｌｏｂａｌ ｏｒｇａｎｉｓａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ
ｌｅａｒｎｉｎｇ， ｅｄｕｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｒａｉｎｉｎｇ［ Ｊ］． ＰＬｏＳ Ｃｏｍｐｕｔｅｒ Ｂｉｏｌｏ⁃
ｇｙ，２０１５， １１ （ ４）： ｅ１００４１４３． ＤＯＩ： １０． １３７１ ／ ｊｏｕｒｎａｌ． ｐｃｂｉ．
１００４１４３．

［１０］ＬＵＯ Ｊ． Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ｓｅｒｖｉｃｅ， ｅｄｕｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｓｅａｒｃｈ：
Ｔｈｅ ＥＭＢｎｅｔ ａｎｄ ＣＢＩ． Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ Ｎｅｔｗｏｒｋ
Ｃｅｎｔｒｅ ｏｆ Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ［ Ｊ］． Ｓｉｌｉｃｏ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２００２，２（３）：
１７３－１７７． ＤＯＩ：１０．１５９０ ／ Ｓ０３６５－０５９６２０１２０００２００００７．

［１１］Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｇｅｎｏｍｉｃｓ Ｄａｔａ Ｃｅｎｔｅｒ Ｍｅｍｂｅｒｓ ａｎｄ Ｐａｒｔｎｅｒｓ． Ｄａ⁃
ｔａｂａｓｅ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｇｅｎｏｍｉｃｓ Ｄａｔａ Ｃｅｎｔｅｒ ｉｎ
２０２０［Ｊ］． Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２０２０，４８（Ｄ１）：Ｄ２４－

Ｄ３３． ＤＯＩ：１０．１０９３ ／ ｎａｒ ／ ｇｋｚ９１３．

１３２第 ４ 期 罗静初：ＥＭＢＯＳＳ 和 ＥＭＢｎｅｔ


