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摘 要：二级数据库的构建是生物信息学新的重要领域。目前部分生物的基因组序列测定完

成后，正在进行广泛而深入的结构和功能研究，使二级数据库的重要性显得日益突出。水稻

矮缩病毒是一种在日本、中国和东南亚感染水稻的病原微生物，给农业生产造成很大损失。

根据国际和国内对水稻矮缩病毒基因组的研究，利用已有的基因序列和结构、功能等方面的

数据，以计算机网络为载体，参考国际通用数据库的格式，尝试建立一个简洁的、友好的通用

性好而且专用性强的二级数据库：水稻矮缩病毒基因组数据库。希望能够为研究普通水稻矮

缩病毒的粒子结构、基因表达调控、致病机理和防治方法提供一个良好的工具，为从事水稻矮

缩病理论和应用研究的工作者提供方便和帮助，并为探索二级数据库的构建积累经验。
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目前，以人类基因组计划为代表的各种物种的基因组学（D*>&E;:F）研究工作正在全
面展开，根据美国国家生物信息中心（0GHI）的资料，目前有4#2种生物正在或已经完成
了基因组的测序工作，并且收录到数据库中。其中古细菌、细菌和真核生物有1$余种，其
余大部分为病毒。国内中国科学院微生物研究所、遗传研究所和生物物理研究所合作已

经基本完成了一种嗜热细菌的全基因组测序工作，并开始建立序列数据库。在与农业相

关的基因组研究中，除了以主要粮食作物（如水稻、玉米等）为代表的大规模的研究外，还

有与这些物种相关的病原生物的基因组研究，后者在研究病原生物和宿主之间的相互作

用机理和病虫害防治中均有重要作用。生物信息学（H;&;>J&,E.7;:F）作为一门新兴的学
科，在基因组学的研究中有重要作用，其中数据库的构建就是一个基本方面。基因组数据

库目前以一级数据库（序列数据库）为主，但是随着基因组研究的深入，越来越多基因的结

构和功能得到阐明，因此建立二级数据库已经成为一个研究热点。二级数据库（K*:@
&>=.,/L.7.+.F*）是根据研究任务的需要，通过搜索、查询已知数据库的信息，进行加工整
理、系统化，构建成专用的数据库。目前关于二级数据库的确切定义还不很确定，常用名

称有：以任务为导向的数据库（M&+@&,;*>7*=L.7.+.F*）、升值的数据库（%.’-*@.==*=
L.7.+.F*）、专家数据库（K8*:;.’;F7L.7.+.F*）或以知识为基础的数据库（N>&9’*=O*@+.F*=
L.7.+.F*）等。
水稻矮缩病毒（P;:*L9.,J%;,-F，PL%）属于呼肠孤病毒科（P*&?;,-=.*）的植物呼肠



孤病毒属（!"#$%&’%()&*+），在自然情况下由叶蝉以持久方式传播，并可在昆虫体内繁殖。
流行于中国南方、日本和东南亚，对农业生产造成很大损失［,!-］。./0病毒颗粒为12面
体，有双层外壳［3，4］；其基因组由,1条双链.56（7+.56）片段组成，除片段,1外都只有
一个开放读码框（8.9）［:］。日本已经对多种分离物（)+%;<$’）进行了研究并测定了基因组
序列，国内福建分离物的基因组全序列都已经全部测定，并在此基础上正在进行结构功能

方面的研究，使构建二级数据库成为必要。

我们利用国内外水稻矮缩病毒基因组研究的数据，尝试构建一个二级数据库。首先

希望能够为研究普通水稻矮缩病毒的粒子结构、基因表达调控、致病机理和防治方法提供

一个良好的工具，其次希望以此来探索构建二级数据库的经验。

! 水稻矮缩病毒基因组数据库的结构

!=! 数据库的基本结构
根据水稻矮缩病毒基因组以及其他相关信息，首先建立数据库的基本框架（图,）。

为便于与国际上的生物学数据库相衔接，数据库内容用英文编写。

图, 水稻矮缩病毒基因组数据库的主页
9)>=, ?%@’A<>’%B./0C’D%@’/<$<E<+’

!=" 数据库的具体结构框架如下
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! 水稻矮缩病毒基因组数据库的内容
本数据库包括!"年代以来的基因组研究内容，以及从#!$%年报道该病毒以来的基

本信息，如&’(的形态、结构、理化性质等，以保证数据库的完整性。本数据库包括了与
国际上相关数据库的链接。

!"# $%&的主要术语
包括首字母缩写、分类学地位、以及各种分离物。目前日本已经完成多种分离物的研

究，中国福建分离物的全部序列已经测定，云南和浙江分离物正在研究中。

!"! $%&的形态和结构
包括形态学和结构两方面的内容。形态学信息有病毒颗粒的各种参数，如直径、形

状、衣壳厚度等，并有病毒颗粒在电子显微镜下的照片和病毒的模式图；结构信息则有病

毒颗粒的晶体学参数和通过冷冻电镜（)*+,-.）获得的%"/0和1%/0分辨率的三维结构。

!"’ $%&感染水稻的症状和宿主范围
说明在自然条件和实验条件下，&’(的宿主范围和被感染并患病的水稻的症状（包

括图片），另外还有病毒的传播方式、地理分布和生态控制方面的信息。

!"( $%&的理化性质
物理性质概括了病毒在植物提取液中和提纯后的性质，如沉降系数等；生化性质指出

了病毒中核酸和蛋白质的比例以及病毒&20的基本信息；还有一些抗原性质的信息。

!") $%&的基因组
这是水稻矮缩病毒基因组数据库最主要的部分，不但包括了基因组的序列还有序列

分析和结构功能方面的内容，共分三个部分：

!*)*# 结构：根据来自不同分离物的样品，将已经测序的所有片段以表格的形式表示，建
立与每一个片段的链接。每个片段的序列数据格式与3456758相似；根据文献的内容和

&’(基因组研究的需要，加入了如下内容：主要是实验方法和每个片段性质的信息，并且
根据分析结果，加入了二级结构的一些内容。数据的基本格式如表#所示。

表# $%&基因组片段的数据格式
97:;4# &’(<45,=4>4<=45?@7?7A,*=7?

数据项（BC4;@>） 说明（-DE;757?C,5）

定义（’-BF2F9FG2） 对基因组片段的简短定义

3456758注册号（34567580)H

)-IIFG2）

该片段在3456758中的编号，同时可以作为&’(基因组数据库到3456758的

链接

关键词（J-KLG&’） 说明该片段性质和特征的关键词

参考文献（&-B-&-2)-）
有关该片段研究的文献。包括作者（0M9NG&I），题目（9F9O-），杂志（PGM&H

20O）以及与.-’OF2-或&’(基因组数据库文献部分的链接

实验方法（.-9NG’）
实验用的主要方法，如Q)&的引物序列，反应体系和反应条件；克隆测序的载

体、方法；序列分析的软件等
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续表!

数据项（"#$%&’） 说明（()*%+,+-#.,）

性质（"(/012(3）
包括了该基因组片段的一些特性，如长度，同源性分析结果，开放读码框（42"）

和二级结构

碱基计数（5/3(64170） 说明片段中/、6、1、8的数目

序列（3(91(76(） 该基因组片段的全部序列

!"#"! 三种植物呼肠孤病毒正链27/:’和;’末端保守序列分析：以表格的方式将三种
植物呼肠孤病毒：水稻矮缩病毒（2<=）、伤瘤病毒（>0=）和水稻瘿矮病毒（28<=）正链

27/:’和;’端进行比较。

!"#"$ 功能：根据在聚丙烯酰胺凝胶电泳（?/8(）中的迁移率，水稻矮缩病毒基因组的

!@个片段从大到小依次分别为3!A!@，其中3!、3@、3;、3:、3B和3C编码结构蛋白?!、

?@、?;、?:、?B和?C，其他的片段都编码非结构蛋白，3!!编码@个蛋白?,’!!+和

?,’!!D，3!@则有四个42"。有些蛋白的结构和功能已经研究清楚，有些仍在研究。每个
蛋白都依次列出，并且采用了与结构基因组部分类似的数据格式，也加入了方法研究、二

级结构分析和三维结构的信息。

!E% 参考文献
将有关2<=研究的国内外文献列出，包括仅有摘要的和可全文下载的各种文献。

$ 讨论
水稻矮缩病毒基因组数据库是一个简洁、无冗余而且专用性强的二级数据库。根据

数据库构建中的一些体会，我们考虑了当数据库规模变大时可以采取下述策略。

首先是数据库系统问题。在水稻矮缩病毒基因组数据库中，我们并没有采用专门的

数据库系统，而采用了比较简单的超文本链接标记语言（F0GH）和通用网关接口（68I）
技术。当数据库规模扩大时，就必须考虑数据库系统。在目前世界上比较大的生物学数

据库中，有一部分使用商业化的数据库系统软件，如(G5H数据库采用4J+K%$，8<5数据
库采用3LD+’$，而有一部分则使用自己开发的数据存储格式和数据操作程序，如323数
据库查询系统。根据需要，这两种方法都可行，使用商业软件成本比较高，但通用性好，自

己开发则需要有更强的开发实力，并且要考虑国际化和通用性问题。目前我们正研究在

数据库系统下构建生物数据库的方法。

另外，就是关于数据库中是否要包括实验方法的问题。在水稻矮缩病毒基因组数据

库中，我们根据需要，在数据库中加入了实验方法和一些性质方面的信息。当数据库规模

较大，数据项增多时，就应该采用新的方法：将实验方法的内容去除，或者可以直接从文献

部分查找；也可以对实验方法专门建立一个数据库，并和序列等数据建立链接。

在数据库的文献部分，我们收集摘要和部分全文。当数据库的规模扩大，摘要内容很

多时，可以建立以与其他文献数据库（如G$&%#,$）链接为主的文献系统，有些国内发表的
论文在国际文献数据库中没有，可以单独建立一个数据库来处理，以保证其完整性。

目前这个数据库已经基本建成，随着水稻矮缩病毒的研究进展，数据库的内容也会不
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断更新。希望水稻矮缩病毒基因组数据库能够为从事该病毒研究的科学工作者提供方便

和帮助，并能够为探索二级数据库的构建积累经验。

参 考 文 献

［!］ "#$，%&’，()*+,%，!"#$%&’()$)*+，!--.，!"#：/01!/1/2
［/］ $2$2,)*+3，’2%&()*+,%，!"#$%,-!().//$0!1!"，!--1，-4：5//!5/12
［6］ 李 玮，李 毅，陈章良，等2应用基础与工程科学学报，!--4，/（/）：!7-!!!52
［4］ ,)#’，$*88&+39:;，<=>9>?&@，!"#$%2)3(1#$)4&’()$)*+，!--1，1!（!!）：..--!.-7!2
［5］ %#A，,)B#,$，;>CC)*=%，!"#$%2)3(1#$)4&’()$)*+，!--.，1/（!!）：.54!!.54-2
［0］ ,)>+3D，%&’，()*+,%，!"#$%.5"#&’()$)*’5#，!--1，4!：!0!!!0.2
［1］ ;#E>B@，FG*H><，:+HB’，!"#$%&’()$)*+，!--0，/!0：/6.!/472
［.］ I#J#?&K，L>C>+>M*’，@#9>+BN，!"#$%&’()$)*+，!--7，!1-：440!4542
［-］ I#J#?&K，N>+&8#E>;，L>C>+>M*’，!"#$%&’()$)*+，!--7，!1-：455!45-2
［!7］ 高 谦，欧阳新，刘 玮，等2植物学报，!--7，$%（!）：!6!!.2
［!!］ 李 玮，李 毅，陈章良，等2病毒学报，!--5，%%（!）：50!0/2
［!/］ 李 毅，薛志宏，陈章良，等2病毒学报，!--4，"：66-!6452
［!6］ 刘一飞，李 毅，陈章良，等2病毒学报，!--4，!7（6）：/40!/572
［!4］ 鲁瑞芳，李 毅，陈章良，等2微生物学报，!--.，$&（4）：675!6!42
［!5］ 曲 林，李 毅，朱玉贤，等2病毒学报，!--5，%%（5）：/1!!/152
［!0］ 曲 林，李 毅，陈章良，等2微生物学报，!--0，$’（5）：665!6462
［!1］ 肖 锦，李 毅，陈章良，等2生物工程学报，!--0，%!（6）：60!!6002
［!.］ 肖 锦，李 毅，陈章良，等2微生物学报，!--.，$(（5）：64.!65.2
［!-］ I#J#?&K，@#9>+BN，;>C9##E>’，!"#$%&’()$)*+，!--0，!%&：41!!4142
［/7］ NB8>E#;，;>E#G>8>L，@&?#O)&:，!"#$%2)3(1#$)4&’()$)*+，!--1，)%（!7）：.7!-!.7/62
［/!］ ;>B,P，%&’，()*+,%，!"#$%.(-’6!7)4&’()$)*+，!--.，%"$：!.6!!!.6.2

*+,-./0*.1+,+2/1*3456/271/0-83,+9346.6:6-3!

L>+3P&>+8&+ %#BP&+3O)# %&’& Q#$B+3 L#A#>+3G>B A#"&>BO)*+3!!
（8)$$!*!)49’4!:5’!15!7，;!<’1*=1’6!(7’"+，>!’?’1*!77.1!，8-’1#）

6;<=>?@=：I*OB+H>EGH>C>M>9*OB+9CE#OC&B+&9>+&8RBEC>+C9#MS*OC&+C)*T&*UHBTM&B&+TBE8>CV
&O92:9C)*T#UU3*+B8&O9*W#*+O*9BT9B8*BE3>+&989>E*M*&+3OB8RU*C*H>+HTBUUB=*HMG
9CE#OC#E>U>+HT#+OC&B+>U9C#H&*9，OB+9CE#OC&B+BT9*OB+H>EGH>C>M>9*M*OB8*9*99*+C&>UB+C)*
>3*+H>2N)*E&O*H=>ETX&E#9（YZ[）&9>R>C)B3*+&+T*OC&+3E&O*&+()&+>，P>R>+>+HC)*
IB#C)*>9C*E+:9&>E*3&B+>+HU*>H&+3CBOB+9&H*E>MU**OB+B8&OUB992\>9*HB+C)*H>C>3*+*EV
>C*HTEB8E*O*+C3*+B8&OE*9*>EO)>+H*>EU&*EM&BO)*8&O>U9C#H&*99O>CC*E*H&+X>E&B#9RE&8>EG
H>C>M>9*9>+H9O&*+C&T&OSB#E+>U9，=*)>X*OB+9CE#OC*H>OB8R>OC，#9*EVTE&*+HUG>+H+B+VE*H#+V
H>+CSBMVBE&*+C*H9*OB+H>EGH>C>M>9*2N)&9=BE?=&UUREBX&H*OB8R&U*H#9*T#U&+TBE8>C&B+TBE
RU>+C8BU*O#U>EM&BUB3&9C9>9=*UU>9&+>O)&*X&+3RE*U&8&+>EG*]R*E&*+O*9&+9*OB+H>EG
H>C>M>9*OB+9CE#OC&B+2
ABCDE>F<：\&B&+TBE8>C&O9，I*OB+H>EGH>C>M>9*，Y&O*Z=>ET[&E#9，A*+B8*

!N)*=BE?=>99#RRBEC*HMGK>C&B+>UK>C#E*IO&*+O*9DB#+H>C&B+（6---64/7，6-.177/1）
!!NB=)B8OBEE*9RB+H*+O*9)B#UHM*>HHE*99*H

.4 微 生 物 学 报 4!卷




