
蛋白质数据库 

先说重点内容： 

小结一下数据库的选择：UniProt Proteomes 是第一优先级，除了人和小鼠可以用

Swiss-Prot 更 好 以 外 ， 其 余 所 有 物 种 都 优 先 用 Proteomes ， 第 二 优 先 级

GenBank/NCBInr，用于少数 UniProt 没有收集到的物种。 

Tips： 

 Swiss-Prot 是经过人工注释和 review 的数据库，它只有 55 万种蛋白。但是除了人

类和小鼠蛋白质数据库因为研究得很广泛比较全面以外，剩下的各个物种都不是很全

面。因此建议除了人类和小鼠外，别的物种不要直接采用 swiss-prot 搜库。 

 

以下为正文 

我们简单介绍一些蛋白质数据库的知识。先来个总表，大家感受一下 

 



 

 

这么多种类繁杂的数据库，相互之间的数据信息有怎样的联系呢？下面这张图告诉你

答案： 



 

可以这样说，所有的信息，最初都是从基因组出发的。基因组的数据是来自 INSDC

（全世界最大的基因组合作机构）发布的各个物种的基因数据，其中 NCBI 会将其搜

集到 GenBank 里，EBI 搜集到 EnsemblGenomes 里。GenBank 中测序完整且注释

完整的数据会放到 RefSeq 中。 

 

KEGG 在生物通路中用的很多，其实它也是一个搜集各类基因和小分子的数据库，它

的 pathway 数据是平常我们用得最多的，其相对来说是比较权威的。其实一些常用

的数据库，大家也可以从图里了解它们的数据来源，以及相互的关联。 

 

当然，我们做蛋白鉴定的时候，最关心的还是蛋白序列数据库。全球两大知名的序列

数据库，一个是 NCBI，一个是 EBI。先介绍下 NCBI 数据库。在 NCBI 里可以搜索到



各种各样的信息，各种和生化以及组学相关的数据库都可以整合到 NCBI 中。NCBI

支持的数据格式包括 NCBI GI、GenBank ID、RefSeq ID，以及 Entrez ID 等。 

NCBI 的 NCBInr 非冗余数据库是搜库时常常会用到的，但它的问题在于 NCBI 内部

数据的一致性比较差，它搜集了各种来源的数据，格式都不一样，后续会发现，搜集

到 NCBInr 之后，同一个基因编码的蛋白会搜到好多个版本。 

 

2016 年，NCBI 将 gi 号取消了，换成了 GenBank ID，此过程十分艰难，很多软件

都要对其进行相应的转换，也给使用者带来了很多不便。因此个人建议，还是先在

UniProt 库里搜索。如果从 UniProt 里实在找不到的序列信息，再去 NCBInr 里搜索。 

 

Tips: 虽然 UniProt 主要搜集的是蛋白信息，但是它与相当多的注释数据库，如 GO，

KEGG 等等，都有交叉合作。因此 UniProt 中的注释信息是相当完整的。 

 

但是 NCBI 的优势也是非常明显的，就是它的数据信息非常全面！从下图可以看出，

在过去的 7 年时间里，NCBI 包含的核酸序列、蛋白序列和基因信息均有爆发式的增

长。这归功于近年来基因组和转录组技术的发展。其中很多是中国人做出的贡献。 



 

 

刚刚我们也提到了 NCBI 的问题，那么它的缺点对我们搜库有什么影响呢？ 

举个例子。 

比如有一次我们做某种橘子的蛋白鉴定，在 NCBI 中搜索，如果用 NCBInr（非冗余）

来搜，你会得到 88138 条蛋白序列，但其中有 21%的序列是完全一样的，原因就是

其 包 含 的 数 据 来 源 太 多 了 ！ 如 果 我 们 用 GenBank ， 就 会 发 现 只 有 15%的 冗 余

（GenBank 也不是单一来源的数据库，它自己也有好几个注释序列的来源）。 

 

而当我们选用 UniProt 的话，发现结果里没有冗余！这就是 UniProt 的好处 ，帮我

们进行了前期蛋白数据库的过滤和准备。这就是我们推荐优先使用 UniProt 的原因。 

 

事实上，现在用 UniProt 的人越来越多了。它是目前世界上最大最完整的蛋白数据库，

其来源非常多，比如有 GenBank，EMBL-Bank，DDBJ 等的 coding sequences 都

会成为其收集来源。 

 



它的收集一样会存在如同 NCBI 的问题，会有冗余或者说数据来源太过于复杂，导致

蛋白序列有各种的版本。所有 UniProtKB 中有一个最大的版本 TrEMBL（它搜集的信

息来源也很杂，所有蛋白数有 6400 多万种），不建议大家在用序列数据库的时候直

接用 TrEMBL 搜库，因为没有去过冗余。另外一个子库 Proteomes，包含了比较全

的物种（目前有 5000 多种）。如果有 reference 参考序列的蛋白质组，这些物种的

冗余度是非常低的，用于我们蛋白质组学的研究就非常适合。 

如果从 NCBI 或者 UniProt 里都没搜索到你想要的蛋白质序列，那么可以尝试使用这

些物种的 EST。它们虽然不太完整，但是会比较丰富，也就是说研究对象还没用经过

大规模的基因组测序，来自于小规模机构或个人提供的 RNA sequence 序列信息。

先对其按照 coding 的序列格式进行氨基酸转换后搜库。也就是说当我们只有 mRNA

或者 coding sequence，但没有进行 DNA sequence 的序列进行拼接的话，那么只

能用这样的数据库。 

 

说了这么多，我们来小结一下数据库的选择：UniProt Proteomes 是第一优先级，除

了人和小鼠可以用 Swiss-Prot 更好以外，其余所有物种都优先用 Proteomes，第二

优先级 GenBank/NCBInr，用于少数 UniProt 没有收集到的物种。 



 

既然 UniProt 这么好用，我们再来介绍一下它是如何使用。 

 

首先，我们得确认一下所要搜索的物种的拉丁文名称，比如说猪，因为是很常见的物

种，所以在其拉丁文名后，包含了其英文名 pig。但你如果用 sus scrofa 来搜索会得

到最准确的结果，否则会得到大量的候选。 

 

搜索完毕后。我们可以得到具体数据，比如蛋白数量 26000 种，编码基因 21000 种，

这个时候我们可以有个预判：猪的蛋白质组相对来说是比较完整的。在该搜索页面中，

有 download 选项，点击后可以进入相应的下载界面，下载到本地，导入搜库软件中，



就可以使用了。 

 

 

注：此贴是转载贴，非原创。仅供内部学习使用。 


