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摘 要 生物数据库在生物信息学中发挥着重要的作用，它们为科学家提供了集中访问各种生物数据的机会。目前，分子数

据可用于对许多不同植物物种进行分类、进化和情缘关系分析。我们尝试为豆科家族物种生成初步的生物信息学数据，尽可

能在一种平台上提供特定类型的信息。总之，我们做了一个包括在印度的古杰雷特州发现的豆科家族所有信息的数据库，包

含每个物种的植物学信息和生物信息学信息，并在一个平台上进行分析。创建这种类型的数据库反映出生物信息学可以在植

物数据库中发挥重要作用的当代的跨学科方法。开发生物信息学数据库并将所有这些相关信息放在社会特别是科学界一个广

泛的平台上，使之得到进一步延伸。 
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Abstract Biological databases play a central role in bioinformatics. They offer scientists the opportunity to access a wide variety 

of biologically data centrally. In present days molecular data are available for many plant species which can be analyzed in relation 

to taxonomic or evolutionary or affinity context for different plant species. Authors have tried to generate preliminary 

Bioinformatics data for Leguminosae family species. As much as possible of a particular type of information should be available in 

one plat form. In short we have made a database which includes all information of Leguminosae family which are found in Gujarat 

state of India, which contains Botanical information of each species and Bioinformatics information with analysis at one platform. 

The creation of such kind of database is reflection of interdisciplinary approach for current era where bioinformatics can play major 

role for botanical database. Which is further extended by developing bioinformatics database and placed all such relevant 

information on a wide platform for community in general as well as for scientific society in particular. 

Keywords Bioinformatics, Database, Leguminosae family

生物信息学已经发展成为一个应用于生物技

术和生物科学的信息和计算机技术综合发展的完

整的多学科课题。生物信息学使用计算机软件工具

进行数据库创建、数据管理、数据储存、数据挖掘
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和全球网络通信，包括核酸序列(基因和 RNA)蛋白

质序列和结构信息的注释、存储、分析和检索。包

括序列和结构信息的数据库以及访问、搜索、可视

化的方法和检索信息。生物信息学致力于创建和维

护生物信息数据库，研究人员可以访问现有信息也

可以输入新的内容。 

功能基因组学，分子结构，蛋白质组分析，细

胞代谢，生物多样性，化学工程下游加工，药物和

疫苗设计都是生物信息学领域的组成部分。豆科家

族是最大的家族之一，包含数千种植物，草本、灌

木、树木，其中包含超过 250 种在古吉拉特邦发现

的 物 种 。 豆 科 分 为 3 个 亚 科 ： 蝶 形 花 科

(Papilionaceae)、含羞草科和苏木科。 

1 方法 

该数据库包括豆科家族每个物种的信息，如其

描述、经典分类，在古吉拉特州分布的地方、本地

名称、图片、用途等。该数据库还包括古吉拉特州

部分的豆科家庭成员的分布，包括其在中古吉拉特

邦不同地区的谷歌地图分布以及在该特定地区发

现的物种的列表。该数据库中包含的信息来自

NCBI数据库和五个RNA-Seq 序列的生物信息学分

析。以这样的方式在这个数据库中提供的数据信息

将会对进一步研究或分析非常有用。对任何植物物

种进行详细研究都需要它可用的核心数据，创建可

以集中提供并根据未来需求定期更新的数据库是

集中数据的方法之一。 

1.1 数据收集 

为 了 创 建 数 据 库 ， 我 们 需 要 被 称 为

Data.Information 的所有豆科家族的物种信息，比如

它的描述、经典分类、分布的地方、本地名称。用

途和图片是从博士论文，书籍等各种资源收集的。

编辑和收集每个豆科家庭物种后，我们需要创建一

个数据库来访问和检索每个物种的数据。我们在

XAMPP、Dreamweaver 和脚本 PHP 语言的帮助下

创建了数据库。 

2 结论 

2.1 物种信息检索工具 

作为研究的一部分，设计一种名为“物种信息

检索工具”的工具，用来获得在古吉拉特州发现的

豆科物种的信息。用户必须单击 GDB 数据库左侧

的植物信息选项。图 1 是 GDB 数据库的主页，图 2

是物种信息检索工具的主页，选择物种点击提交按

钮之后，它将给出所选择的特定物种的完整结果(图

3)。 

图1 GDB数据库主页 

Figure 1 Home page of GLDB database 

图2物种信息检索工具主页 

Figure 2 Home page of Species Information Retrieval Tool 

2.2古吉拉特邦的豆科家庭成员的分布 

古吉拉特邦分为几个子区：喀奇、骚拉什特拉、

北古吉拉特邦、古吉拉特邦中部、南古吉拉特邦和

其他地区(包括在森林、花园中发现的物种)等。此

外，创建的区域分配合理的网页需要提供在该特定

地区发现的那些物种的信息。用户必须点击GDB数

据库左侧的古吉拉特州分布选项，这些数据都是通

过使用生物信息学方法开发的，所以用户还可以在

Google地图中获取每个区域的位置，根据选择和点

击各自的物种后，它将显示物种的完整描述。图4

是显示了古吉拉特州和豆科家族的区域分布的信

息的首页；图5是Kutch地区的信息，如果用户点击

一种物种，它将显示如图6的结果页面。 

2.3豆科家族的数据和分析 

本节通过工具和数据分析介绍了豆科家族物
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种的生物信息学数据分析(图7)。一种名为“豆科工

具”的工具被开发用来获得在古吉拉特邦发现的每

个豆科家庭如DNA，蛋白质，基因组等物种信息。

名为“ConSeq工具”的一种工具被开发用来找出提

交的序列中的保守序列。本文还介绍了五种豆科家

族物种的RNA-Seq数据分析，一种被描述为“De 

novo RNA-Seq”的数据分析(表1; 2)。 

图3物种信息检索工具的结果页 

Figure 3 Result page of Species Information Retrieval Tool 

2.3.1豆科植物工具 

在印度古吉拉特邦发现这个家庭有超过250个

种类，来自NCBI数据库的约149种豆科家庭物种信

息已经被收集和编制。豆科分为3个亚科：蝶形花

科(Papilionaceae)、含羞草科和苏木科。 

在这个“Leguminoase工具”中，用户必须选择相

应的选项，单击提交按钮后，它将直接从NCBI数据

库获取各种信息，比如它的物种名称、PubMed、

Pubmed Central、核苷酸等。 

用 户 必 须 在 GDB 数 据 库 的 左 侧 选 择

Bioinformatics Information 选 项 ， 然 后 单 击

Leguminoase工具。图8显示了点击提交按钮之后选

择的一个种类，它给出了各种选项(图9)，无论点击

什么选项，它都将从NCBI数据库获取数据到这个

VLDB数据库。图10显示了该特定物种的一个

Pubmed选项。 

图4古吉拉特邦和豆科家族区域分布主页 

Figure 4 Home Page of Gujarat State and Leguminosae Family 

with region wise distribution 

图5 Kutch地区信息 

Figure 5 Kutch region Information 
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图6在Kutch地区发现的物种信息 

Figure 6 Information of species found in Kutch region 

图7豆科家族的分布信息饼图 

Figure 7 Information of Distribution of Leguminosae family as 

pie chart 

2.3.2 ConSeq工具 

使用这个工具时，用户必须提供rbcL或matK蛋

白质序列作为输入项，然后输出结果，这与用户的

序列长度有关，在该序列中发现保守序列决定该物

种是否包括在豆科家族的三个亚家族中以及rbcL或 

matK蛋白序列。用户必须单击GDB数据库左侧的工

具选项重定向到ConSeq工具的主页(图11)。如果在

该序列中发现保守区，它会显示如图12的结果。但

如果在序列中找不到保守区域，则ConSeq工具输出

的结果如图13 

表1豆科家族的分布信息 

Table 1 Information of Distribution of Leguminosae family 

Location Region specific Species 

Kutch 25 

Saurashtra 60 

North Gujarat 25 

Central Gujarat 61 

South Gujarat 82 

Other Region (Throughout) 115 

表2豆科工具信息 

Table 2 Information of Leguminobase tool 

Sub family DNA Protein SRA 

Fabaceae (Papilionaceae) 104 67 15 

Caesalpiniaceae 26 26 - 

Mimosaeae 19 14 - 

TOTAL 149 107 15 

图8豆科植物物种选择工具 

Figure 8 Leguminobase tool species selection 

2.3.3 RNA-Seq数据分析 

从头意味着组装短的片段以获得全长(有时是

新的)的序列，从头测序包括第一次对新的基因组测

序并需要测序读数的专业装配。读取长度，读取深

度和灵活的成对末端插入物大小的独特组合使得

Illumina成为理想的从头测序仪。无与伦比的原始读

取精度使得高质量，长重叠群装配实现高效的生

产。使用Illumina和Roche 454分析五种不同物种的

数据，对数据集的详细分析提供了五种物种的几个

重要特征信息，例如GC含量。豆类和其他植物物种

保守基因通过GO术语分配功能类别以及通过
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MISA工具识别SSR。 

图9豆科工具结果页 

Figure 9 Result page of Leguminobase tool 

图10 GLDB数据库中NCBI数据库Pubmed信息的屏幕截图 

Figure 10 Screenshot of Pubmed information from NCBI 

database in GLDB database 

图11 ConSeq工具的屏幕截图 

Figure 11 Screen shot of ConSeq Too 

值得注意的是，对五种不同豆科物种Arachis 

hypogaea L.、 Cicer arietinum L.、Phaseolus vulgaris 

L.、Trigonella foenum-graecum L.、和Vicia sativa L.

的研究将有助于进一步进行功能基因组学研究，因

为它包括具有完整注释的每个物种的有用信息。图

14表示De novo RNA-Seq数据页的主页。首先用户

需要选择一个平台Roche 454或Illumina，然后在第

二个选项中选择物种，最后选择重叠群。单击提交

按钮后，它会给出如图15所示的完整的重叠群信

息。图15为Arachis hypogea L.的重叠群数10017的结

果。结果显示从数据库中获得的一个重叠群的各种

不同的信息，有用的信息：物种名称、重叠群名称、

Fasta序列、序列长度、比对的最小E值、比对的相

似性意义、比对的GO号、比对上可能性较高的物

种、比对结果的描述(HSP)、比对上基因的名称、

比对目标的登录号、比对结果的E值、比对的长度、

比对匹配上的序列长度、比对上的活性部分，比对

上的相似度、比对的描述/重合、比对的描述/查询、

比对上的查询帧、比对上的数据库、比对上的得分、 

图12 ConSeq工具的结果页 

Figure 12 Result page of ConSeq Tool 

 

图13 未找到保守序列时ConSeq工具的结果页 

Figure 13 Result page of ConSeq Tool when no conserved 

sequence found 
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比对上的GOs、GO的加入、GO名称、酶代码、Ids

进程、GO加入的进程、GO名称的进程、主题细节 

的进程、主题匹配的进程、比对上的数量、酶，如

果有重叠群参与通路，就会产生KeggMaps，其次是

KEGG通路图像。总共有82,505条重叠群插入的记

录，包括10824个Arachis hypogaea L.的重叠群，

34678 个 Cicer arietinum L. 的重叠群， 6999 个

Phaseolus vulgaris L.的重叠群，7256个Trigonella 

foenum-graecum L. 的重叠群以及 22748 个 Vicia 

sativa L.的重叠群。 

 

图14 De novo RNA-Seq数据检索的主页 

Figure 14 Home page for De novo RNA-Seq data retrieval 

3词汇表 

讨论了各种于鉴定植物物种有用的植物术语，

用户需要选择GDB数据库中左侧的词汇表选项。 

4出版物 

本文包含作为此数据库结果的出版物列表。 

5参考文献 

本文包含创建此数据库的参考论文、在线网站

和图书等的列表。 

6联系我们 

本文包含联系我们表格，用户可以向我们发送

任何问题。 

7结论 

设计古吉拉特邦的豆科家庭成员的数据库时

考虑了以下几点： 

1桥接植物信息与生物信息学信息以及分析。 

2利用生物信息学的各种工具分析豆科家族物

种的目的。 

3通过各种工具和软件的帮助，从上述工作中

获取次级信息。 

4以数据库的形式向公众提供生物信息学信

息。 

 

图15 de novo RNA-Seq的结果页 

Figure 15 Result page of de novo RNA-Seq 

命名为“古吉拉特邦豆科家庭数据库(GLDB)”

的豆科家族的综合数据库创建了每个豆科家族的

有用信息，此数据库中开发了许多内置工具以获得

特定物种的信息，比如古吉拉特州每个种类的豆科

家族在谷歌地图上的分布的完整的信息。生物信息

学包括许多工具，比如一个工具被设计用来获得特

定物种来自NCBI数据库的DNA、PROTEIN、

GENOME等信息。ConSeq工具被用来找出保守的

序列，5个豆科家族的RNA-Seq数据分析做了序列

拼装及注释。豆科家族的这个特殊数据库，为当前

植物学科学界的需求提供服务。因为也需要服务于
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他们的需要，到目前为止，这样的信息在一个平台

是不可用的。豆科家族各种分散数据以一种任何人

希望找到这些特定物种的信息只要单击鼠标就可

以获得的方式储存。 
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