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Abstract 
As a way of knowledge expression and organization, ontology plays an important role in informa-
tion integration and data mining. At present, the biological ontology has widely received more and 
more attention and focus in the research on knowledge organization and management. In this pa-
per, the relevant concepts of ontology are combed, and the classification and application of the bi-
ological ontology are summarized, and the research status, problems and prospects of the HIV 
protein ontology are introduced so as to provide guidance and enlightenment for the subsequent 
studies. 
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摘  要 

本体作为一种知识的表达与组织方式引入到数据挖掘与信息整合中，发挥着重要的作用。目前，生物学

领域的本体在知识组织和管理研究中越来越受到广泛关注和重视。本文梳理了本体的相关概念，综述了

生物学本体的分类及应用，并详细介绍了HIV蛋白本体的研究现状、存在的问题和未来展望，以便为后续

研究工作提供指导和启发。 
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1. 本体 

本体概念从哲学引入，20 世纪 90 年代被应用到计算机领域中，随着本体理论与技术研究的不断深

入，本体的应用逐渐扩展到知识工程、信息检索及自然语言处理等领域。德国学者 Studer 在对本体进

行深入研究后，指出本体的新定义[1]：“共享概念模型的明确的形式化规范说明”。该定义主要包含

了共享、概念模型、明确和形式化 4 重含义，共享反映了本体描述的是领域内共同认知的知识；概念

模型是指抽象于具体客观世界的概念的模型，体现了概念独立于具体事物的状态；明确则表明概念以

及概念之间的关系具有明确的定义；形式化表示本体能够被计算机所处理，反映的是本体与计算机及

计算机之间的交互[2]。 
通过对本体特定领域的知识进行描述，可得到相应领域内大家所共同理解与认可的概念，并以一定的

形式化模式对这些术语及术语间的相关关系进行准确的定义与限定，实现本体所描述的领域知识的统一

认知与理解，能够更好地实现知识的组织、管理、发现与抽取，提高知识的挖掘质量与效率[3]。如今本

体已被广泛应用于图书情报、数字图书馆、信息检索、Web 异构信息处理和软件复用等领域。典型应用

有：1) 基于语义的信息检索，特别是网络搜索引擎和数字化图书馆；2) 基于本体的数据集成、机器学习

等；3) 领域本体的应用。比如，在生物信息学中建成的基因本体；4) 语义 Web 服务；5) 在线元数据管

理和自动信息发布[4]。 

2. 生物学本体 

生物学本体是生物领域的科学知识和本体方法有机结合的产物，能够用来建立生物科研领域的知识结

构和概念模型。在研究过程中，生物学家收集事实现象与经验信息，并用自己的语言加以记录，然后使

用这些知识解释未知现象，但这些语言描述的知识对于计算机而言可读性极差，难以进行直接识别和应

用[5]。基于本体的知识表示能够促进信息抽取与检索，并且支持数据的互操作性，所以生物本体可以规

范地表示已定义的生物术语之间的关系，有效地组织生物数据并能充分体现其语义信息，使这些专业术

语可以同时被人类和计算机识别，帮助生物领域的研究人员对相关知识达成一致理解，从而顺畅地进行

数据的交换和探索[6]。 
一般来说，生物学相关本体研究和应用主要集中在 7 个方向：基因表达研究；基因表达的信号传导研

究；蛋白质相关研究；基因及染色体相关研究；本体相关的系统及软件开发；与本体相关的词表的研究；

计算生物学和基因组学的方法学研究等[7] [8]。目前最具有权威性的生物学本体研究组织为开放生物医学

本体组织(Open Biomedical Ontology, OBO)，该组织下的本体项目有基因本体(Gene Ontology)、蛋白本体

(Protein Ontology)、序列本体(Sequence Ontology)、植物本体(Plant Ontology)、疾病本体(Disease Ontology)
等[9]。与蛋白质相关的本体主要有基因本体(GO)和蛋白本体(PRO。GO 是一个结构化的术语系统，旨在

统一各种基因产物数据库的信息表达方式。从结构看，GO 主要包含结构组件、分子功能和生物过程 3 个
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子本体，通过“is a”和“part of”等语义关系将生物学概念互相关联起来构成一个大型的语义网络。PRO
是一个由 EBI 开发的关于蛋白的本体库，作为 OBO 项目的一个子项目，主要针对 UnitProtKB/SWISS-Prot
和 MGI 中的人和鼠蛋白，并且是以疾病相关的蛋白为主。可从两方面进行分类，第一个是针对蛋白质

domain 的进化关系，另一个针对蛋白质的各种存在形式。PRO 不仅自身有自己的词汇结构和结构关系，

而且它还和 OBO 中其他的本体相关联。 

3. HIV 蛋白本体 

3.1. HIV 概述 

艾滋病毒(HIV)是一种逆转录病毒，它感染人类的免疫系统细胞(主要是 T 淋巴细胞)，摧毁或损害其

功能。感染初期没有症状，但是随着感染的发展，免疫系统开始变弱，患者更加容易遭受机会性感染[10]。
HIV 可分为 HIV-1 与 HIV-2 两型。最初发现的是 HIV-1 病毒，其感染性更强。多数国家的 HIV 感染是由

HIV-1 造成的，并且感染 HIV-1 后超过 90%的患者会在 10~12 年内发病成为艾滋病；HIV-2 主要分布在

非洲西部，其感染往往没有相关的病症[11]。 
HIV 病毒颗粒呈球型，直径约为 100~120 nm (如图 1 所示)，双链 RNA 位于核衣壳内，外膜上镶嵌

着 gp41 蛋白以及与其非共价结合的 gp120 蛋白，这两种包膜蛋白共同组成 HIV 刺突结构，在 HIV 进入

宿主细胞的过程中起到重要的作用。HIV-1 基因组全长为 9.7 kb，其基因组有 9 个开放阅读框，包含 3
个结构基因(gag, pol, env)和 6个调控蛋白基因(tat, rev, nef, vif, vpu, vpr))。3个结构基因编码结构蛋白和酶，

其中 gag 基因编码基质蛋白(MA, p17)、衣壳蛋白(CA, p24)及核衣壳蛋白(p6, p7)；pol 基因编码逆转录酶

(RT)包含核糖核酸酶 H(RNase H)活性、蛋白酶(PR)和整合酶(IN)；env 基因编码包膜糖蛋白 Gp160，Gp160
可以裂解为囊膜蛋白 Gp120 和穿膜蛋白 Gp41；6 个调控蛋白基因编码两个调节蛋白 Tat 及 Rev 与 4 个附

属蛋白 Nef、Vif、Vpr、Vpu [12]。 
 

 
Figure 1. Structure of the HIV Virus [13] 
图 1. HIV 病毒结构[13] 
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3.2. HIV 相关本体研究现状 

中国医学科学院医学信息研究所建立的重大传染病知识服务平台[14]，以症状、治疗、传播途径、易

感人群、世界艾滋病日、全球首个艾滋病病例及专家等为分类依据，构建了艾滋病本体[15]，对艾滋病相

关的本体框架做了一个较好地分类梳理。 
美国西北大学遗传医学中心同马里兰大学医学院合作，构建了人类疾病相关的疾病本体(Disease 

Ontology, DO) [16] [17]。DO 将各种疾病以传染病、细胞增殖性疾病、心理健康疾病、代谢疾病、基因疾

病及综合征等进行了分类。以 HIV 为主题词进行检索，可以清楚判断出 HIV 在该本体中的上下等级关系

(属于传染病中的病毒性传染病)，也可以看到有艾滋病的部分信息，并同维基百科中 HIV 的注释说明也

进行了整合关联。 
OBO 组织构建的蛋白本体 PRO，规范地整合了各类型蛋白质的表述，包括了人类、小鼠、大肠杆菌

蛋白质及其关系：蛋白质家族关系、进化学关系及由基因变异、选择性剪接、溶蛋白裂解、翻译后修饰

产生的不同蛋白质的关系。PRO 主要包括 ProEvo (基于进化亲缘关系的蛋白质)、ProForm (基于给定基因

位点获得的各种蛋白质形式)、ProComp (各蛋白复合物)三个子本体，其基本框架如图 2 所示。PRO 涵盖

了 HIV 蛋白的相关信息，以 HIV 的 GP160 蛋白为例进行检索(如图 3 所示)，在 PRO 中蛋白是按照基因

水平、序列水平、修饰水平及家族亲缘性水平进行分类排列的。 

4. 存在问题与展望 

目前国内外还没有专门针对 HIV 蛋白的本体。疾病本体 DO 是从宏观上整体把握所有疾病的上下位 
 

 
Figure 2. Framework of PRO 
图 2. 蛋白本体(PRO)基本框架图 
 

 
Figure 3. Example of GP160 protein retrieval 
图 3. GP160 蛋白检索例 
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关系，没有深入到特定疾病及特定蛋白。蛋白本体 PRO 涵盖了 HIV 蛋白的相关信息，但只是对其基本信

息进行简单罗列，从 HIV 相关的某个特定蛋白质属性出发形成一定的结构，却并没有从 HIV 自身出发形

成更加专业清晰的知识组织结构，不能对 HIV 所有蛋白间的关系及结构有一个更好的清晰认识。构建一

个 HIV 蛋白本体并应用于知识组织与管理的专题数据库中，可以对 HIV 所有蛋白及蛋白之间的关系与相

互作用有一个更好的认识与理解，同时又可以减少 HIV 病毒信息中一词多义、同物异名现象的发生，提

供一个更加准确及直观的检索结果。过去肝炎病毒领域蛋白本体[18] [19]的成功构建及其在基于语义检索

中的成功应用，在一定程度上克服了传统检索方式所带来的信息冗余或信息丢失等问题，也为 HIV 蛋白

本体的进一步研究和构建提供了一个较好的模板和参照。 
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