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农作物病原卵菌基因组数据库资源概述
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摘要　卵菌包含许多严重危害农作物的病原菌，目前已经积累了一些重要病原卵菌的基因组数据，这些数据资源对

于卵菌的功能基因组研究具有重要意义。本文对农作物病原卵菌基因组数据库资源及数据库检索方法做一概述，

以期促进卵菌基因组数据资源的利用，加快其功能基因学研究。

关键词　卵菌；　功能基因组学；　数据库资源；　检索
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　　卵菌（Ｏｏｍｙｃｅｔｅｓ）属于色藻界（Ｃｈｒｏｍｉｓｔａ），包

括腐生菌及植物、动物和许多微生物的病原菌。病

原卵菌导致许多作物、花卉等发生灾难性病害，例如

引起大豆疫霉根腐病的大豆疫霉（犘犺狔狋狅狆犺狋犺狅狉犪狊狅

犼犪犲Ｋａｕｆｍａｎｎ犲狋Ｇｅｒｄｅｍａｎｎ）；引起的马铃薯晚疫病

的致病疫霉 ［犘．犻狀犳犲狊狋犪狀狊 （Ｍｏｎｔａｇｎｅ）ｄｅＢａ

ｒｙ］
［１２］。在进化地位上，卵菌与褐藻和硅藻有较近

的亲缘关系，形成一个独特的二倍体微生物类

群［３］，其分子遗传学的研究相对落后。随着分子生

物学技术的发展，卵菌基因组学及功能基因组学的

研究逐渐受到研究者的重视，迅速积累了大量基因

组数据资源，这些资源又成为卵菌功能基因组学研

究的基础之一，同时也是基因组数据挖掘的重要来

源，加快了卵菌分子生物学的各项研究。本文对农

作物病原卵菌基因组数据库资源及其检索方法做

一概述。

１　卵菌结构基因组学数据库资源及检索方法

随着测序技术的不断发展，高通量测序使得测

序成本不断降低，越来越多的基因组计划启动，甚

至可以用宏基因组学（ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓ）技术测定一

个生物群体的序列。因此，在各类数据库中积累了

海量的生物序列信息，供研究者检索、下载和分

析。基因组序列及结构、基因功能和调控元件的相

关注释可为深入研究病原菌毒力、致病性、寄主特

异性调控、病原菌生化与生理机制、生态位适应性

等提供大量有用信息。目前，共有７个卵菌物种

［大豆疫霉犘．狊狅犼犪犲、分枝疫霉犘．狉犪犿狅狉狌犿Ｗｅｒｒｅｓ，

ＤｅＣｏｃｋ犲狋Ｍａｎ、致病疫霉犘．犻狀犳犲狊狋犪狀狊、辣椒疫霉

犘．犮犪狆狊犻犮犻Ｌｅｏｎｉａｎ、终极腐霉犘狔狋犺犻狌犿狌犾狋犻犿狌犿

Ｔｒｏｗ、犎狔犪犾狅狆犲狉狅狀狅狊狆狅狉犪 狆犪狉犪狊犻狋犻犮犪 （Ｇｕｍ．）

Ｇｋｅｒ，Ｒｉｅｔｈｍ．，Ｖｏｇｌｍａｙｒ，Ｗｅｉｓｓ＆ Ｏｂｅｒｗ．和
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古巴假霜霉犘狊犲狌犱狅狆犲狉狅狀狅狊狆狅狉犪犮狌犫犲狀狊犻狊（Ｂｅｒｋｅｌｅｙ

犲狋Ｃｕｒｔｉｓ）Ｒｏｓｔｏｖｚｅｖ］的全基因组序列正式对外公

布（详见表１）
［４９］；另外２个卵菌物种（犘犲狉狅狀狅狊狆狅狉犪

狆犪狉犪狊犻狋犻犮犪Ｔｕｌ．及犛犪狆狉狅犾犲犵狀犻犪狆犪狉犪狊犻狋犻犮犪Ｃｏｋｅｒ）

的基因组测序工作正在进行中。通过对这些基

因组序列和结构的分析揭示了卵菌基因组在大

小、致病相关基因、专性活体寄生等方面存在多

样性［１０］，并为病原菌遗传与致病机理、宿主 病原菌

相互作用的特征（宿主的特异性，毒性策略等）以及

宿主 病原菌相互作用的进化等各方面研究提供了

大量的信息。基因组分析揭示的卵菌基因组进化特

征包括重复序列在基因组内的扩增、缺失、基因融合

和基因垂直转移等［１１１３］。这些无疑都加深了我们对

于卵菌基因组结构及进化的认识。

表１　已公布的测序卵菌基因组信息资源

犜犪犫犾犲１　犗狅犿狔犮犲狋犲狊犲狇狌犲狀犮犲犱犵犲狀狅犿犲犱犪狋犪犫犪狊犲狉犲狊狅狌狉犮犲狊

物种

Ｓｐｅｃｉｅｓ

基因组大小／Ｍｂ

Ｇｅｎｏｍｅｓｉｚｅ

基因数

Ｅｓｔｉｍａｔｅｄｎｕｍｂｅｒｏｆｇｅｎｅｓ

资源

Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ

犘犺狔狋狅狆犺狋犺狅狉犪狊狅犼犪犲 ９５ １９０２７ ＪＧＩ，ｈｔｔｐ：∥ｇｅｎｏｍｅ．ｊｇｉｐｓｆ．ｏｒｇ／Ｐｈｙｓｏ１＿１／Ｐｈｙｓｏ１＿１．ｈｏｍｅ．ｈｔｍｌ

犘．狉犪犿狅狉狌犿 ６５ １５７４３ ＪＧＩ，ｈｔｔｐ：∥ｇｅｎｏｍｅ．ｊｇｉｐｓｆ．ｏｒｇ／Ｐｈｙｒａ１＿１／Ｐｈｙｒａ１＿１．ｈｏｍｅ．ｈｔｍｌ

犘．犻狀犳犲狊狋犪狀狊 ２４０ ２２６５８
Ｂｒｏａｄ，ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ．ｂｒｏａｄ．ｍｉｔ．ｅｄｕ／ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ／ｇｅｎｏｍｅ／ｐｈｙｔｏｐｈ

ｔｈｏｒａ＿ｉｎｆｅｓｔａｎｓ／Ｈｏｍｅ．ｈｔｍｌ

犘．犮犪狆狊犻犮犻 ６４ １９８０５ ｈｔｔｐ：∥ｇｅｎｏｍｅ．ｊｇｉｐｓｆ．ｏｒｇ／Ｐｈｙｃａ１１／Ｐｈｙｃａ１１．ｈｏｍｅ．ｈｔｍｌ．

犎狔犪犾狅狆犲狉狅狀狅狊狆狅狉犪

狆犪狉犪狊犻狋犻犮犪
８３．６ １４７２６

ＷａｓｈｉｎｇｔｏｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，ｈｔｔｐ：∥ｇｅｎｏｍｅ．ｗｕｓｔｌ．ｅｄｕ／ｐｕｂ／ｏｒｇａｎ

ｉｓｍ／Ｆｕｎｇｉ／Ｈｙａｌｏｐｅｒｏｎｏｓｐｏｒａ＿ｐａｒａｓｉｔｉｃａ／

犘狔狋犺犻狌犿狌犾狋犻犿狌犿 ４２．７９ １５２９０
ＪＶＣＩ／ＭｉｃｈｉｇａｎＳｔａｔｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，ｈｔｔｐ：∥ｐｙｔｈｉｕｍ．ｐｌａｎｔｂｉｏｌｏｇｙ．

ｍｓｕ．ｅｄｕ／

犘狊犲狌犱狅狆犲狉狅狀狅狊狆狅狉犪犮狌犫犲狀狊犻狊 ６４．４ ２３５２２ ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ

　　联合基因组研究所ＪＧＩ网站（ＤＯＥＪｏｉｎｔＧｅ

ｎｏｍｅＩｎｓｔｉｔｕｔｅ）提供细菌、古细菌、真核生物和宏基

因组等众多物种的基因组序列信息和分析服务，在

其主页的搜索工具栏选择相应的物种即可进入相

应物种的数据库，其中卵菌物种包括犘．狊狅犼犪犲、

犘．狉犪犿狅狉狌犿和犘．犮犻狀狀犪犿狅犿犻
［１４］。基因组序列信息可

通过该数据库ＳＥＡＲＣＨ功能进行关键词检索，利

用ＢＬＡＳＴ进行序列相似性搜索，利用 ＤＯＷＮ

ＬＯＡＤ下载，利用ＢＲＯＷＳＥ以图形化方式浏览（见

图１）。另外 ＧＯ、ＫＥＧＧ、ＫＯＧ、ＣＬＵＳＴＥＲ、ＳＹＮ

ＴＥＮＹ提供基因功能、代谢图谱、共线性、簇等注

释信息的查询检索。

图１　犑犌犐网站犘．犮犻狀狀犪犿狅犿犻狏犪狉．犮犻狀狀犪犿狅犿犻基因组浏览界面

犉犻犵．１　犜犺犲犵犲狀狅犿犲犫狉狅狑狊犲犻狀狋犲狉犳犪犮犲狅犳犘．犮犻狀狀犪犿狅犿犻狏犪狉．犮犻狀狀犪犿狅犿犻犻狀犑犌犐

　　ＶＭＤ数据库（ＶＢＩＭｉｃｒｏｂｉａｌＤａｔａｂａｓｅ）
［１５］是另一

重要的卵菌基因组数据库，包括犘狔狋犺犻狌犿狌犾狋犻犿狌犿

（Ｖ１．０），犘犺狔狋狅狆犺狋犺狅狉犪犻狀犳犲狊狋犪狀狊（Ｖ４．０），犘．犮犪狆狊犻犮犻

（Ｖ１１．０），犘．狊狅犼犪犲（Ｖ１．０，Ｖ４．０，Ｖ５．０），犘．狉犪犿狅狉狌犿

（Ｖ１．０），犎．犪狉犪犫犻犱狅狆狊犻犱犻狊（Ｖ３．０，Ｖ６．０，Ｖ８．３）基因

组及注释信息。每个数据库均提供图形化的浏览方

式，显示每个基因的位置、模式和相关基因组的

ＢＬＡＳＴ信息等。ＶＭＤ数据库还提供检索、下载、注

·２·
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释和工具箱等服务。检索可以通过不同方式进行，包

括ＧｅｎｅＩＤ、ＧＯＩＤ、ＳｃａｆｆｏｌｄＮｕｍｂｅｒ、ｐｒｏｔｅｉｎｄｏｍａｉｎｓ／

ｍｏｔｉｆｓ／ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ、ｐｒｉｍａｒｙａｎｎｏｔａｔｉｏｎ、ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘＩＤ等。

检索结果页面提供基因的序列、基因组位置、功能注

释及软件预测结果等信息。ＢＬＡＳＴ工具提供多个可

选数据库，包括已测序卵菌基因组、表达数据库、大豆

和拟南芥数据库等，进行有针对性的序列相似性比对

分析。犘．犻狀犳犲狊狋犪狀狊Ｔ３０４基因组序列可以在犘犺狔狋狅

狆犺狋犺狅狉犪犻狀犳犲狊狋犪狀狊Ｄａｔａｂａｓｅ数据库下载，该数据库同

样提供各类分析工具和可视化的浏览页面。

犘狔狋犺犻狌犿ＧｅｎｏｍｅＤａｔａｂａｓｅ是专门存储犘狔狋犺犻

狌犿狌犾狋犻犿狌犿序列信息的数据库，包括其代表性菌株

犘狔狋犺犻狌犿狌犾狋犻犿狌犿 ＤＡＯＭＢＲ１４４的基因组序列和

不同营养条件下的菌丝体的ＥＳＴ序列。在犘狔狋犺犻

狌犿ＧｅｎｏｍｅＤａｔａｂａｓｅ可以下载ＧｅｎｏｍｅＡｓｓｅｍｂｌｙ、

Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｓ、Ｐｒｏｔｅｉｎｓ和ＧｅｎｅＭｏｄｅｌＧＦＦ３的信息。

通过ＧｅｎｏｍｅＢｒｏｗｓｅｒ可视化浏览基因组，可以使

用序列名、基因名、遗传位点或区域标记进行检索。

ＢＬＡＳＴ工具可以选择卵菌基因组、表达数据等１２

个数据库进行序列比对。该数据库还将储存犘狔狋犺

犻狌犿狌犾狋犻犿狌犿另一菌株高通量测序结果，开展对两

菌株及它们与其他已测序卵菌的基因组比较研究。

卵菌基因组测序多采用第二代测序技术，随着

测序成本的下降，将会有更多的卵菌基因组数据产

生，包括致病菌和非致病菌，为功能基因组学和比较

基因组学研究提供更多的数据。

２　卵菌功能基因组学数据库资源及检索方法

目前，在各种数据库中均存储了大量的各种类

型、代表不同信息的数据，如何对这些数据进行分

析，获得蕴含其中的生物学意义是当前生物信息学

的重要研究领域。利用生物信息学方法对卵菌基因

组内大量未知功能基因的分析比较是基因功能研究

和数据注释的重要手段。以下介绍的一些常用的卵

菌ＥＳＴ数据库、综合性功能基因组资源平台和专门

数据库是开展卵菌功能基因组学研究的重要资源。

２．１　卵菌犈犛犜数据库资源

卵菌表达序列标签ＥＳＴ序列（ＥｘｐｒｅｓｓｅｄＳｅ

ｑｕｅｎｃｅＴａｇｓ，ＥＳＴｓ）的大量公布为进行全面的基因结

构和功能研究提供了重要的数据，必将促进对卵菌致

病分子机制的认识，从而为防治卵菌病害设计合理有

效的策略。目前数据库中的ＥＳＴ序列集中在已正式

公布的基因组序列的卵菌物种中，例如已有大豆疫霉

（犘．狊狅犼犪犲）的ＥＳＴ约３３３５０条，而致病疫霉（犘．犻狀犳犲狊

狋犪狀狊）有９９３２０条（ｈｔｔｐ：∥ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ．ｖｂｉ．ｖｔ．ｅｄｕ／

ＥＳＴ），还包括一些正在或已完成测序的卵菌物种

犘．犮犪狆狊犻犮犻、犘犺狔狋狅狆犺狋犺狅狉犪犫狉犪狊狊犻犮犪犲ＤｅＣｏｃｋｅｔａｌ、

犃犾犫狌犵狅犮犪狀犱犻犱犪（Ｐｅｒｓ．）Ｒｏｕｓｓｅｌ等
［１６］。这些ＥＳＴ

序列大部分为病原卵菌侵染寄主植物过程中的转录

组，代表疫霉侵染与致病过程中表达的基因，还包括

卵菌不同发育阶段及不同环境条件下的ＥＳＴ。卵菌

ＥＳＴ存放于多个数据库中，如基因组的数据库、ＮＣ

ＢＩ、转录组数据库ＯＴＤ等，提供多种途径可以获取

和检索。

ＯＴＤ卵菌转录组学数据库（ＯｏｍｙｃｅｔｅｓＴｒａｎ

ｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃｓＤａｔａｂａｓｅ，Ｖ４．０，ｈｔｔｐ：∥ｖｍｄ．ｖｂｉ．ｖｔ．

ｅｄｕ／ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｓ／）是一个整合的转录组和ＥＳＴ数据

资源的数据库［１７］，储存卵菌侵染寄主和不同生长条

件下的转录组数据，包括ＥＳＴ序列、ＮＧＳ（ｎｅｘｔｇｅｎ

ｅｒａｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ）转录组序列、数字基因表达谱序

列 （ＤｉｇｉｔａｌＧｅｎｅＥｘｐｒｅｓｓｉｏｎＰｒｏｆｉｌｅ，ＤＧＥ）等。

ＯＴＤ浏览器以可视化方式显示转录本的组装，转录

本在基因组上的定位、表达谱及转录本在基因组特

定位置覆盖度等信息。该数据库提供多种检索方

式，可利用ＥＳＴ序列和重叠群ＩＤ号、关键词、表达

量等进行检索。来自 犎．犪狉犪犫犻犱狅狆狊犻犱犻狊的３７４９２

ＥＳＴｓ通过聚类形成Ｕｎｉｇｅｎｅｓ，并利用ＢＬＡＳＴ、Ｉｎ

ｔｅｒＰｒｏＳｃａｎ、ＴＭＨＭＭ、ＴａｒｇｅｔＰ和ＳｉｇｎａｌＰ进行了

注释。ＥＳＴ序列可从该数据库下载。ＯＴＤ提供与

ＶＭＤ、ＰＴＤ数据库的链接界面。疫霉转录组学数

据库（Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃｓｄａｔａｂａｓｅ，ＰＴＤ

ｈｔｔｐ：∥ｐｈｙ．ｎｊａｕ．ｅｄｕ．ｃｎ／ｐｔｄ）提供大豆疫霉的数字

基因表达谱信息［１８］，可通过基因ＩＤ、关键词进行检

索，利用序列比对ＢＬＡＳＴ搜索同源基因，可查看不

同发育阶段的差异表达基因。基于转录信息的基因

研究是功能基因组学研究的重要策略，例如ＥＳＴ数

据不仅为基因的功能研究提供有价值的表达信息，

而且基于ＥＳＴ的电子基因克隆技术也可用来发现

新基因。近年来，二代测序技术产生的转录组序列

为基因功能研究提供了更为有利的工具，例如

ＲＮＡＳｅｑ产生的转录本信息可以更为有效地发现

未知转录本和稀有转录本，提供转录本的结构和表

达水平信息，用于精确地识别可变剪切位点以及ｃＳ

ＮＰ（编码序列单核苷酸多态性）
［１９］。
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２．２　卵菌综合性功能基因组资源

综合性疫霉病原菌基因组学资源（Ｃｏｍｐｒｅｈｅｎ

ｓｉｖｅＰｈｙｔｏｐａｔｈｏｇｅｎＧｅｎｏｍｉｃｓＲｅｓｏｕｒｃｅ，ＣＰＧＲ）包

括４个数据库：基因组仓库、注释数据库、转录物组

装和ｒＤＮＡ数据库
［２０］。基因组仓库储存包括植物

病原菌基因组及ＥＳＴ测序计划信息，每年至少更新

２次。注释数据库包含基因组注释信息，包括物种

名、所属类群、引起的疾病、ＮＣＢＩ序列登录号、基因

组大小、测序计划状态及机构、特征、相关注释以及

文献信息等。数据库页面包含依据分类单元和测序

状态的过滤器功能。转录物组装数据来自ＮＣＢＩ数

据库的ＥＳＴ和ｍＲＮＡ，去除低重复和污染序列后，

经拼接注释而成。ＣＰＧＲ的转录物组装和来自

ＧｅｎＢａｎｋ的序列可在其ＦＴＰ下载。ｒＤＮＡ数据库

包括植物病原菌的名称和分类单元标识符，另外该

数据库在病原菌和植物病害之间做了超链接。

ＣＰＧＲ的搜索工具允许用户使用序列和功能注释搜

索该数据库。卵菌注释可以通过位点标识符、功能、

Ｐｆａｍ功能域、Ｉｎｔｅｒｐｒｏ功能域搜索。对于已测序的

卵菌，用户可在ＣＰＧＲ网站利用其提供的一系列界

面实现对基因组信息（序列和注释信息）的浏览、下

载和检索。目前只有犘．犻狀犳犲狊狋犪狀狊Ｔ３０４和犘狔狋犺犻

狌犿狌犾狋犻犿狌犿 ＤＡＯＭＢＲ１４４可利用ＣＰＧＲ的ｇｅ

ｎｏｍｅｂｒｏｗｓｅｒ进行可视化浏览，包括等位基因、基

因模式（ｇｅｎｅｍｏｄｅｌｓ）、ｒＲＮＡ和ｔＲＮＡ基因、推测

的简单重复序列ＳＳＲｓ（ｐｕｔａｔｉｖｅｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅ

ｐｅａｔｓ）、ＧＣ含量（ＧＣｃｏｎｔｅｎｔ）和六框翻译（ｓｉｘ

ｆｒａｍｅｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ）。位点信息和基因模式与其他内

容形成超链接。基因组浏览器还包括基因列表

（ｇｅｎｅｌｉｓｔ）、ＲＮＡ基因列表（ＲＮＡｇｅｎｅｌｉｓｔ）、Ｐｆａｍ

功能域列表、Ｉｎｔｅｒｐｒｏ功能域列表、推测ＳＳＲｓ，缩放

工具允许用户在各个分辨率水平浏览基因组。主页

的ｒｅｓｏｕｒｃｅ项下包含的简单重复序列标记搜索工具

（ＳＳＲＣａｎｄｉｄａｔｅＭａｒｋｅｒＳｅａｒｃｈＴｏｏｌ）可以用于对

提交的序列进行ＳＳＲ搜索，并利用ＰＲＩＭＥＲ３搜索

合适的扩增引物。用户可自行设定ＳＳＲ类型和重

复数目。ＳＳＲｓ广泛存在于各类生物基因组中，是应

用较为广泛的遗传标记［２１２２］。在基因组序列水平上

对ＳＳＲ的系统分析是ＳＳＲ分子标记的基础性工

作［２３２４］。我们利用ＣＰＧＲ数据库的ＳＳＲ数据对

犘．犻狀犳犲狊狋犪狀狊与犘狔狋犺犻狌犿狌犾狋犻犿狌犿 基因组内的ＳＳＲ

进行了比较分析。犘．犻狀犳犲狊狋犪狀狊包含１９５８个ＳＳＲ，

平均每１２２．５ｋｂ有一个ＳＳＲ，犘狔狋犺犻狌犿狌犾狋犻犿狌犿 包

含１９１１个ＳＳＲ，平均每２２．３９ｋｂ有一个ＳＳＲ，两基

因组内均以二、三、六碱基重复为最丰富，在基序的

重复次数上也具有一定的相似性。在二、三、六碱基

重复中，每种都存在优势基序，详见表２。在犘．犻狀

犳犲狊狋犪狀狊基因组中，二、三、六碱基重复分别占总ＳＳＲ

的２６．３％，２１．８１％和３５．４４％，在犘狔狋犺犻狌犿狌犾狋犻

犿狌犿中它们所占的百分比分别为２７．６８％，２６．８４％

和２７．４２％，其他碱基重复所占的比例很少。在两

基因组二、三碱基重复的优势基序中，大部分是相同

的优势基序类型，但是六碱基重复的优势基序相同

的比较少，而且，六碱基重复的基序类型分布也比较

分散。但是两基因组的重复序列的长度都在２０ｂｐ

左右，长序列较少。而且有些基序类型没有出现。

由以上分析可以看出，两个卵菌基因组内的ＳＳＲ数

目相差不多，但由于基因组大小差异导致ＳＳＲ在基因

组内的密度存在差异。优势碱基重复单元集中在二、

三、六，说明其遗传变异速度中等。ＳＳＲ长度比较集

中。基因组水平上的ＳＳＲ分析为在以后的研究中应

用ＳＳＲ标记提供了有用的信息。由于ＳＳＲ标记在已

测序卵菌基因组内的位置及侧翼序列是已知的，所以

可以快速、准确地找到连锁的基因位点，从而完成候

选基因的筛查、鉴定、基因注释及功能研究，ＳＳＲ标记

将在卵菌功能基因组研究中发挥重要作用。

ＣＦＧＰ（ＣｏｍｐａｒａｔｉｖｅＦｕｎｇａｌＧｅｎｏｍｉｃｓＰｌａｔ

ｆｏｒｍ）是一个综合性的真菌比较基因组学平台，包含

２８３个真菌基因组的数据信息（６个卵菌）、专门数据

库的超链接和各类比较基因组分析工具，包括

ＢＬＡＳＴ、ＣｌｕｓｔａｌＷ、ＩｎｔｅｒＰｒｏＳｃａｎ、ＳｉｇｎａｌＰ等
［２５］。平

台采用数据驱动的用户界面（ＤａｔａｄｒｉｖｅｎＵｓｅｒＩｎ

ｔｅｒｆａｃｅＤＵＩ），用户可实现数据浏览，选择和分析的

连续进行，节省收集数据、转化数据格式、提交数据、

不同数据库间浏览查询的时间，极大地方便了大量

数据的分析。该平台的数据查询主要是通过页面的

ＳＥＱＵＥＮＣＥ菜单实现，有１０种查询方式：Ｔａｘｏｎｏ

ｍｙ、Ｃｏｎｔｉｇ、Ｇｅｎｏｍｅｒｅｆｅｒｅｎｃｅ、ＭｙＧｅｎｅ、ＳＷＩＳ

Ｓｐｒｏｔ、ＭＳＩＰＩ、ＮＲ、ＰＤＢ、ＰＤＢｃｈａｉｎ、ＳｅｑｕｅｎｃｅＳｅｔ

ｂｒｏｗｓｅｒ。数据通过ＳＮＵＧＢ（ＳｅｏｕｌＮａｔｉｏｎａｌＵｎｉ

ｖｅｒｓｉｔｙＧｅｎｏｍｅＢｒｏｗｓｅｒ）以可视化方式显示，并可

以选择显示不同的数据库信息。查询到的序列通过

勾选进入到Ｆａｖｏｒｉｔｅｓ功能框架。Ｆａｖｏｒｉｔｅｓ作为生

物信息分析的工作界面，包括Ｅｄｉｔ、Ｆｕｎｃｔｉｏｎ、Ａｎａｌ
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ｙｓｉｓ和Ｄｏｗｎｌｏａｄ４项功能，每个功能分若干项（见

图２）。其中的Ｆｕｎｃｔｉｏｎ包括ＢＬＡＳＴ、ＢＬＡＳＴｍａ

ｔｒｉｘ等２７种分析工具，是主要的分析界面，可用于

序列比对分析、功能结构域分析查询、系统进化分

析、分泌蛋白分析、亚细胞定位、跨膜螺旋预测、

ＲＮＡ二级结构预测、翻译后修饰和保守结构域搜

索。选择一种工具后，ＣＦＧＰ即通过ＰＥＲＬ模块实

现与相应程序的链接，设定参数即可运行获得结果。

分析结果保存在Ｈｉｓｔｏｒｙ中。除了查看自己的分析

结果，在Ｈｉｓｔｏｒｙ中也可查看其他人在ＣＦＧＰ分析

的结果。在分析工具中，值得一提的是ＢＬＡＳＴＭａ

ｔｒｉｘ工具，它用于在多个不同真菌物种中搜索潜在

的同源基因。ＢＬＡＳＴＭａｔｒｉｘ结果提供提交序列在

每个物种最佳命中序列的列表，该列表以每个物种

的分类地位组织在一起，同时会提供在不同分类群

组内同源基因的分布模式图。输出结果还包括Ｉｎ

ｔｅｒＰｒｏ或ＧＯ术语，可以帮助用户预测可能的基因

功能，进一步分析确定其直系同源关系。

表２　犘．犻狀犳犲狊狋犪狀狊与犘狔狋犺犻狌犿狌犾狋犻犿狌犿基因组内犛犛犚二、三、六碱基重复优势基序

犜犪犫犲犾２　犕犪犼狅狉犿狅狋犻犳狊狅犳犱犻，狋狉犻犪狀犱犺犲狓犪狀狌犮犾犲狅狋犻犱犲狉犲狆犲犪狋狊犻狀犵犲狀狅犿犲狅犳犘．犻狀犳犲狊狋犪狀狊犪狀犱犘狔狋犺犻狌犿狌犾狋犻犿狌犿

ＳＳＲ类型

ＳＳＲｔｙｐｅ

二碱基重复

Ｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｒｅｐｅａｔｓ

三碱基重复

Ｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｒｅｐｅａｔｓ

六碱基重复

Ｈｅｘａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｒｅｐｅａｔｓ

犘犺狔狋狅狆犺狋犺狅狉犪犻狀犳犲狊狋犪狀狊 ＡＴ／ＴＡ
（４９．７％）

ＡＧ／ＴＣ（１５％）

ＣＴ／ＧＡ（１２％）

ＣＡ／ＧＴ
（１３．４％）

ＡＡＧ／ＴＴＣ（１２．１８％）

ＡＣＧ／ＴＧＣ（９．８４％）

ＡＧＡ／ＴＣＴ（６．０９％）

ＣＡＴ／ＧＴＡ（９．８４％）

ＣＴＧ／ＧＡＣ（５．３９％）
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图２　犆犉犌犘网站的犉犪狏狅狉犻狋犲狊工作界面

犉犻犵．２　犜犺犲犳犪狏狅狉犻狋犲狊犻狀狋犲狉犳犪犮犲犻狀犆犉犌犘

　　ＦｕｎｇｉＤＢ真菌功能基因组学资源，包括３３种真

菌和６种卵菌的基因组信息（Ｖ２．１），整合了基因组

序列和注释信息，可开展比较基因组学研究、基因表

达分析、生物信息学分析和数据挖掘等［２６］。Ｆｕｎ

ｇｉＤＢ提供利用多种策略在选定的单个或多个物种

中进行基因、ＥＳＴｓ、ＯＲＦ、基因组序列等的快速检

·５·
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索，可实现多步检索策略的交叉、合并和删除，创建

用户自己的检索策略进行数据分析。同时提供包括

ＢＬＡＳＴ、序列检索（ＳｅｑｕｅｎｃｅＲｅｔｒｉｅｖａｌ）、文献检索

（ＰｕｂＭｅｄａｎｄＥｎｔｒｅｚ）等分析工具。

２．３　卵菌专门数据库资源

除了综合性资源外，一些专门数据库也是卵菌功

能基因组学研究的重要资源。专门数据库是针对特

定目标由一级数据库衍生而来，对生物学知识和信息

进一步整理形成的二级数据库，例如真菌分泌体数据

库ＦＳＤ，专门存储那些含有信号肽、在高尔基体或内

质网进行加工能够分泌到细胞外的蛋白，这些蛋白通

过在全基因组水平进行生物信息学分析确定，该数据

库中可以查询到６种已测序卵菌的所有预测获得的

分泌体蛋白［２７］。另外，真菌的转录因子数据库ＦＴ

ＦＤ
［２８］、真菌细胞色素Ｐ４５０数据库ＦＣＰＤ

［２９］等均存

储有卵菌的相应蛋白的信息。这些专门数据库可用

于对于特定基因或领域的研究。

３　总结

基因组学极大地提高了我们对于植物病原菌的

理解，例如卵菌病原菌的大量测序揭示了调控宿主与

寄生物相互作用的效应物分子类型［４，３０３１］。通过在

全基因组水平上对数据信息的挖掘，尤其是比较基因

组学研究，将对揭示卵菌的特异性、病原菌群体结构、

卵菌与病害关系、发现病原菌诊断标记起到重要作

用［３２］。随着测序方法的发展，数据产生规模的提高，

对数据的处理和挖掘已经成为研究者的新挑战。
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