
Hans Journal of Computational Biology 计算生物学, 2016, 6(2), 27-32 
Published Online June 2016 in Hans. http://www.hanspub.org/journal/hjcb 
http://dx.doi.org/10.12677/hjcb.2016.62004  

文章引用: 谢鹏芳, 黄家荣. 基于 BioPerl 实现精确下载毛果杨蛋白质序列[J]. 计算生物学, 2016, 6(2): 27-32.  
http://dx.doi.org/10.12677/hjcb.2016.62004  

 
 

Realize Accurately the Download of  
Populus trichocarpa Protein Sequences 
Based on BioPerl 

Pengfang Xie*, Jiarong Huang# 
College of Forestry, Henan Agricultural University, Zhengzhou Henan 

 
 
Received: Jun. 2nd, 2016; accepted: Jun. 16th, 2016; published: Jun. 21st, 2016 
 
Copyright © 2016 by authors and Hans Publishers Inc. 
This work is licensed under the Creative Commons Attribution International License (CC BY). 
http://creativecommons.org/licenses/by/4.0/ 

    
 

 
 

Abstract 
Based on Populus trichocarpa (Populus trichocarpa) and Protein as keywords, a program was de-
signed to download the protein sequences of Populus trichocarpa family based on the BioPerl. This 
program laid a solid foundation for building secondary database of Populus trichocarpa protein, 
and it also provided a quick and accurate method for accurately acquiring the protein sequences 
of Populus trichocarpa for researchers who studied the protein of Populus trichocarpa. 
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摘  要 

本文以毛果杨(Populus trichocarpa)和蛋白质名称为关键词，基于BioPerl设计了下载毛果杨家族蛋白质

序列的程序。此程序为构建毛果杨蛋白质二次数据库奠定了基础，也为以毛果杨蛋白质为研究对象的研

究人员提供了一个方便快捷精确获取毛果杨蛋白质序列的手段。 
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1. 引言 

蛋白质是一切生命的物质基础，是生理功能的执行者，是生命现象的直接体现者，对蛋白质结构和

功能的研究将直接阐明生命在生理或病理条件下的变化机制。随着人类基因组计划的完成，生命科学研

究已进入了后基因组时代。在这个时代，拟南芥(Arabidopsis thaliana)、水稻(Oryza sativa)和毛果杨(Populus 
trichocarpa)等植物全基因组序列的测定以及基因组学的深入研究已经完成，而植物蛋白质组学研究已成

为后基因组时代的热点之一，因此也产生了海量的生物数据[1]-[6]。面对这些数据，以往都是通过数据库

手动搜索，还要对多余信息去除后才能下载到所需的蛋白质序列，在信息量大、资源繁杂的数据库面前，

研究者在获取自己所需要的蛋白质序列时往往要耗费大量的时间[7] [8]。在基于 BioPerl 的生物信息数据

下载研究方面，相对草本、农作物等其他植物，木本植物的下载研究还未见报道；相对基因序列，蛋白

质序列的下载研究极少见报道[9]-[12]。针对这一问题，为让林学研究者利用程序获得自己所需的木本植

物蛋白质序列，本文基于 BioPerl 设计了精确下载毛果杨蛋白质序列的程序，并以毛果杨的组蛋白去乙酰

化酶 HDAC [13]和铵转运蛋白 AMT [9]为例进行说明。 
由于杨树基因组相对较小、且具有周期短、生长快、遗传转化容易等特点，近年来已成为木本植物

中的模式物种，由美国橡树岭国家实验室和能源部联合基因组研究所领导的一个联合研究组已于 2006 年

完成属于白杨派的毛果杨(Populus trichocarpa)的基因组草图。组蛋白去乙酰化酶 HDAC 和铵转运蛋白

AMT 的研究主要集中在拟南芥、水稻等草本植物中，而对木本植物中的研究相对较少。对组蛋白去乙酰

化酶 HDAC 和铵转运蛋白 AMT 的研究大多是基于杨树基因数据库(Populus trichocarpa)完成的，杨树基

因数据库以更新到 3.0 版本(Populus trichocarpa v3.0)。 

2. 程序方法设计 

2.1. 程序运行环境 

程序环境：Windows7+ActivePerl 5.20.2 Build+BioPerl 1.6.9，安装配置参照 BioPerl 网站中 Installing 
BioPerl on Windows 文件[14]，文件中提到了三种安装方法：1) GUI 图形界面安装；2) PPM 命令安装；

3) 利用 CPAN 或者手动安装。 
第一种方法操作简单，但是打开界面速度慢，容易死机，而且所给的安装网页也都不是最新版本；

第二种 PPM 命令行安装，首先要确保有 PPM-Repositories 模块，这里安装也都不是最新版本；所以我们

选择第三种安装方式，利用 CPAN 安装，既可以获得最新版本，又可以选择安装的依赖关系。 
在安装 bioperl 前，首先要确定 Perl 是否安装成功。检验安装成功后，就可以安装 bioperl 了：1) 打

开命令窗口，输入 cpan，安装 MinGW 包；2) 输入 d /bioperl/，出现可安装的版本和模块；3) 输入 force 



谢鹏芳，黄家荣 
 

 
29 

install CJFIELDS/BioPerl-1.6.924.gz，等待系统下载安装，安装完成后可输入 perldoc Bio::SeqIO 检验

BioPerl 是否安装成功；4) Bioperl-DB、bioperl-network、bioperl-run 模块安装与 bioperl 安装一样，一般我

们所需要安装的就是这 4 个模块，还可以根据自己的需要进行其他模块的安装，方法是一样的。 

2.2. 程序设计 

程序设计流程图如图 1。程序先根据我们给定的关键词进入 GenBank 数据库，读取数据库中的序列

条目(genbank entry)，每次读取一个序列(next_seq)，取得序列成功后程序指向序列的 FEATURES 部分

(get_SeqFeatures)，并对其进行判断解析以确定是否满足条件。执行完条件判断后，满足条件的就将此序

列下载下来，并打印其 display_id，不满足条件的就读取下一条序列，如此反复循环，最终将所有符合条

件的毛果杨 HDAC 蛋白家族序列下载下来。图中虚线框部分可以替换，以适应不同需求的蛋白质序列的

获取。 

2.3. 毛果杨 HDAC 家族蛋白质序列的获取 

第一步是根据毛果杨和蛋白质名称这两个关键词来检索毛果杨蛋白质序列条目。 
第二步是利用毛果杨蛋白质产物中“family”来匹配上一步检索的序列是否符合条件，如果成功匹配

就将其下载下来，并以其“accession 号”来命名序列文件，匹配不成功就再次读取序列条目进入循环，

直到匹配成功，最后完成精确下载毛果杨蛋白质家族序列的任务。如图 2 所示，是程序下载毛果杨 HDAC
家族蛋白质的核心代码。 

3. 程序运行结果与分析 

3.1. 程序运行结果 

打开 cmd，将此程序在命令符中运行，执行 perl 脚本，等待一会儿后，毛果杨 HDAC 家族蛋白质数

据便成功下载到本地文件中，以其“accession”编号命名序列文件。将程序中关键词 HDAC 换成 AMT，
程序就可以实现下载毛果杨 AMT 家族蛋白质序列。此程序实现了精确远程下载毛果杨蛋白质序列。如

图 3、图 4 所示，是程序运行结果。 
程序将下载到的蛋白质序列保存到所运行代码目录下，并以蛋白质“accession”编号命名保存每条

蛋白质序列信息，文件格式保存为 genbank。用记事本打开.gbk 文件，可以获取蛋白质的一些基本信息，

比如：序列名称(LOCUS)，序列简单说明(DEFINITION)，序列编号(ACCESSION)，序列版本号(VERSION)，
与序列相关的关键词 (KEYWORDS)，序列来源的物种名 (SOURCE)，文献 (REFERENCE)，特性表

(FEATURES)，碱基组成(BASE COUNT)及碱基排列顺序(ORIGIN)等。 

3.2. 程序运行结果分析 

在 NCBI 中输入毛果杨和 HDAC 这两个关键词检索蛋白质，最后检索出来 45 条结果，输入毛果杨

和 AMT 这两个关键词检索出 14 条结果，这些数据量相对较少，可以一个一个进行筛选，去除不需要的

假定蛋白质，找到所需的家族蛋白质。但要是数据量大的情况下，在一个一个的筛选将要耗费大量的时

间和精力，而且准确率也不能保证。 
如果将关键词中的 Populus trichocarpa 写成 populus，在 NCBI 中检索出来的将会分别有 196 条和 102

条结果，其中包含很多假定蛋白和预测蛋白，甚至有其他物种的预测蛋白，这显然不是研究者所想要的。

而将程序关键词中的 Populus trichocarpa 换成 populus，最后下载保存得到的结果与之前是一样的，这表

明程序循环语句中的标签匹配是可以达到精确下载蛋白质序列的，这与研究的目的相符。 
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Figure 1. Flow sheet of program 
图 1. 程序流程图 
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Figure 2. The core code of program 
图 2. 程序核心代码 

 

 
Figure 3. The running result of program HDAC.pl 
图 3. HDAC.pl 脚本程序运行结果 

 

 
Figure 4. The running result of program AMT.pl 
图 4. AMT.pl 脚本程序运行结果 
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蛋白质序列下载可以根据研究需求的不同保存为不同格式的文件。若只需要提取蛋白质序列进行序

列分析功能研究，可以保存为 FASTA 格式，这是一种基于文本用于表示核苷酸序列或氨基酸序列的格式。

在这种格式中碱基对或氨基酸用单个字母来编码，且允许在序列前添加序列名及注释。若需蛋白质的详

细信息，GENBANK 格式则是首选，序列文件的基本单位是序列条目，包括核甘酸碱基排列顺序和注释

两部分。也可保存为 EMBL、PIR 等格式。 

4. 结论与讨论 

程序运用了两个例子进行了验证，又分别与在 NCBI 中检索出来的结果进行了分析对比，相比较之

下 Perl 程序的蛋白质序列智能精确下载远远优于在 NCBI 中检索下载，这与许多之前研究的基因序列批

量下载，或者说是基因序列精确下载是大不相同的。 
1) 本文实现了从 NCBI 中精确下载毛果杨蛋白质序列。程序设计中，在程序流程图中画虚线框部分

可以根据需求进行更换，这提高了程序的应用性。 
2) 程序改变了以往通过数据库手动搜索，还要对多余信息去除后才能下载到所需的蛋白质序列的格

局，大大提高了研究者的效率。 
3) 程序也为构建毛果杨蛋白质二次数据库奠定了基础，但想要为以毛果杨蛋白质为研究对象的研究

人员提供了一个方便快捷的研究平台还需要进一步的研究探索。 
4) 本研究中程序关键词的更改只能在程序脚本中实现，这为不同蛋白质的精确下载带来了不便，因

此下一步的研究就是程序图形界面，以方便今后不同蛋白质的精确下载。 
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