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内容提要（Outline）

生物数据库简介

NCBI数据库: GenBank, RefSeq, …

Entrez查询系统

常用数据格式: FASTA, GenBank

如何查找文献 (PubMed)?



生命科学进入大数据时代
• 测序技术快速发展产生海量的序列数据

• 为有效利用这些数据，大量生物数据库已经
被开发用来存储、分析与维护这些数据

基因组计划



生物数据库

• 核酸序列数据库

– GenBank、ENA等

• 蛋白质序列与结构数据库

– UniProt、PDB等

• 基因组数据库

– Ensembl、UCSC

• 其它专用数据库

– GEO、KEGG、PubMed等。

https://www.oxfordjournals.

org/nar/database/c/



核酸数据库

• The Nucleotide Sequence Database

– GenBank (美国核酸数据库)

– EMBL(欧洲核苷酸档案库)

– DDBJ (日本DNA数据库)

• 三大核酸数据库中的数据基本一致，仅
在数据格式上有所差别，对于特定的查
询，三个数据库的查询结果一样。



GenBankEMBL DDBJ

There are three major public DNA databases

The underlying raw DNA sequences are identical



National Center for Biotechnology Information 

(NCBI)

NCBI创建于1988年，主要任务：

1.开发数据库；

2.开发基因数据分析工具；

3.发布生物医学信息等

www.ncbi.nlm.nih.gov

National Library of Medicine

National Institutes of Health



Tour of NCBI
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• GenBank数据库是生物
信息最基本的数据库

– 核酸

– 蛋白质

• GenBank数据库主要包
括两个部分：

– 原始序列(Sequence)

– 生物学的注释信息

GenBank:基因序列数据库

Bankit & SEQUIN submission

Growth of GenBank

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/statistics/



新型冠状病毒基因组
(参考菌株Wuhan-Hu-1)



RefSeq: Reference Sequence Database

参考序列数据库(RefSeq)提供高质量的，无冗余的，
完整的序列信息；包括基因组DNA、转录RNA以及
蛋白质序列信息。



GenBank VS. RefSeq

• RefSeq源于GenBank，因为GenBank综合了他人

提交的数据，并不经处理；

• 而 RefSeq则是经过NCBI的努力，整合各方面的

结果(GenBank+文献检索+算法预测）。

• RefSeq中的序列信息采用与GenBank一样的格式

（GBK）格式。



What is an accession number?

An accession number (检索号) is label that used to identify 

a sequence. It is a string of letters and/or numbers that 

corresponds to a molecular sequence. 

Examples (all for retinol-binding protein, RBP4):

X02775  GenBank genomic DNA sequence

NT_030059 Genomic contig

Rs7079946 dbSNP (single nucleotide polymorphism)

N91759.1 An expressed sequence tag (1 of 170)

NM_006744 RefSeq DNA sequence (from a transcript)

NP_007635 RefSeq protein

AAC02945 GenBank protein

Q28369  SwissProt protein

1KT7  Protein Data Bank structure record

protein

DNA

RNA



NCBI’s RefSeq: best representative sequences

RefSeq序列具备独特的特点，便于我们加以识别：RefSeq

序列的accesion number是由字母前缀+下划线(_)+数字组成
的，下划线是refseq序列独一无二的特征，并且RefSeq序列
还会有NCBI成员提供的comment信息。

RefSeq identifiers include the following formats:

Complete genome  NC_######

Complete chromosome NC_######

Genomic contig  NT_######

mRNA (DNA format) NM_###### e.g. NM_006744

Protein   NP_###### e.g. NP_006735

Protein(predicted)   XP_###### 



Types of Databases

Primary databases

(一级数据库)

-Raw nucleotide & amino acid data is stored.

-Annotated database info

Secondary databases

(二级数据库)

-Select and combine data from 
different primary databases

GenBank                       RefSeq

原始数据 加工后数据



NCBI Gene

• http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=gene

• 序列从Refseq数据库中得到;

• 详尽的注释信息，包括基因在基因组的定位，基因
名称、蛋白质名称，基因结构等。

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=gene


如何查找连续的mRNA、cDNA序列 ?

• Human Insulin (INS）



内容提要（Outline）

NCBI数据库: GenBank, RefSeq, …

Entrez查询系统

常用数据格式: FASTA, GenBank

如何查找文献 (PubMed)?



Entrez integrates…

• the scientific literature; 

• DNA and protein sequence databases; 

• 3D protein structure data; 

• population study data sets; 

• assemblies of complete genomes

Entrez is a search and retrieval system 
that integrates NCBI databases



查询序列的例子:

HIV-1 pol

在NCBI的主页，通过Entrez查询: hiv-1 pol 



查询 HIV-1 pol: 结果有>130,000 条目



减少查询结果的方法

• 由于直接查询 hiv-1 pol得到大量核苷酸或蛋白质序列
(如果只查“hiv-1”会得到>300,000更多记录)

• 但可以通过以下两步减少命中记录:

--指定某个物种(organism), e.g. hiv-1[organism]

--限制(limit)查询结果只为数据库(Genome/RefSeq)的条目! 



在“genome”库中查询 HIV-1 pol:

结果为 1条目



内容提要（Outline）

NCBI数据库: GenBank, RefSeq, …

Entrez查询系统

常用数据格式: FASTA, GenBank

如何查找文献 (PubMed)?



FASTA format: 
versatile, compact with one header line followed by a string of 

nucleotides or amino acids in the single letter code 

• 标题行，以“>”开头，记录序列的相关注释信息，如序列名称(ID)，
序列来源等；

• 序列行，从标题行的下一行开始，记录序列的具体字符串，字符必须
为标准IUB/IUPAC核苷酸或氨基酸符号。



GenBank文件格式—Header

Definition: 标题

序列长度 数据类型

Accession number

版本号
GI number



GenBank的数据类型



souce

CDS

mRNA

gene

特性关

键词

序列位置

限定词

序列位

置与限

定词

GenBank格式—FEATURES



GenBank格式—FEATURES

序列来源生物的简称
（或分子类型）

蛋白编码序列

整个核苷酸序列

基因



特性关键词——source

Source通常包含序列来源生物的简称，有些时候也包含分子类

型。第一个限定词organism表示物种分类，描述限定词的内容

放在等号后面的引号中（如=“Saccharomyces cerevisiae”）。



特性关键词——CDS

• CDS是一个重要的基因特性，表示蛋白编码序列。

• 当CDS表示一部分蛋白质序列时，核苷酸数字范围将会

以“<”开头或以“>”结尾。

➢ 由符号“<”开头表示在该符号之前的蛋白质序列并

不在此CDS序列中，如第一个CDS范围是<1..206，

➢ 同样末尾的“>”符号表示CDS序列不包括蛋白质序

列末尾部分。



特性关键词——gene

• 图中基因“AXL2”位置在687..3158，即在此核苷酸序列
中的687-3158区域。

• 另一个基因“REV7”位置在complement （3300..4037），
在数字范围前的"complement"表示这段DNA序列的编码链
在互补链（complementary strand）上，即编码核苷酸序列
是ORIGIN下面显示序列的反向互补链序列，注意方向是
反向的。



内容提要（Outline）

NCBI数据库: GenBank, RefSeq, …

Entrez查询系统

常用数据格式: FASTA, GenBank

如何查找文献 (PubMed)?



• PubMed 是NCBI的MEDLINE数据库门户。

• MEDLINE是当前国际上最权威的生物医学文献数据库，收录来

自世界发行的超过4,600个杂志的文献摘要，包括 >19 million记

录，最早可以追溯到1950s.

• PubMed Central (PMC)是论文全文数据库。根据NIH Public 

Access Policy（2008年执行），获得NIH资助的项目发表论文

必须在12个月内上传到PMC。

Pubmed简介

通过PubMed查找文献



使用 “Advanced search” 可限制不同条件
如作者(author), 年份(year), etc.



组合检索

高级查询(Advanced Search)

• 使用布尔(boolean) 运算符查询 (大写AND, OR, NOT)

 SARS-CoV-2 NOT SARS-CoV-1 

   默认AND:

   genome  thornton  science 



PubMed 查询技巧

1. Searching Pubmed using fields:

如要跟踪Nature的一篇文章，就搜“Nature[journal]”， 同理

，如对肿瘤感兴趣的话，可试试“Tumor[Keyword]”，等等

例如：

 genome[TIAB]  thornton[AU]  science[TA]

•TIAB: Title/Abstract

•AU: Author

•TA: Journal

•DP: Publication Date

•AD: Affiliation
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/help/

https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/help/


可利用结果页面左边的过

滤选项可快速筛选文献：

• Article types->Review,

只看综述文献；

• Publication dates->5 

years，近五年文献等。

2.结果过滤



http://sci-hub.shop

3.获得全文方法

• 不是免费的文献可以通过图书馆或SCI-HUB

下载pdf文件：



作业

• 2020年初，我国科学家首先完成新冠病毒基
因组测序，对全球防疫作出重大贡献。

– 在NCBI核酸数据库上查找SARS-CoV-2参考病
毒株(Wuhan-Hu-1)的基因组序列，并观察病毒
基因注释信息；

– 在PubMed检索最早报道Wuhan-Hu-1基因组的
Nature论文(2020)。
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