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前言

　　随着计算机科学、信息科学等飞速发展，一门以数据分析处理为本质的新学科——生物信息学悄
然兴起，它融合了数学、生命科学、计算机信息科学等多门学科，至今已经广泛地渗透到科学研究的
各个方面，成为一门用途极为广泛的工具学科。
核酸序列、蛋白质序列的分析，以及各类生物学软件和数据库的应用，已经成为科研作者必备的基本
技能。
然而，由于擅长专业领域的不同，研究人员面对大量的生物学软件及数据库常无所适从。
目前国内外已有不少优秀的生物信息学教材与专著，但大多数以理论为主，或侧重于算法研究，或倾
向于网络数据库介绍，对于数据实例分析实践的专著尚不多见。
为此，本书编写的目的就是为不同专业背景的读者提供一本实用的生物信息学分析入门书，让读者在
实例分析的过程中，不仅学会工具软件的操作使用，更能学会思考与解决科研问题。
　　2008年夏，在福建农林大学植物病毒研究所的倡议下，编著者通过基因酷等论坛，向在生物信息
学及相关领域教学与科研第一线的人员发出邀请，希望他们加入《生物信息学分析实践》编委会，共
同编写本书。
很快，中国科学院遗传与发育生物学研究所乔楠和刘林川、中国科学院南京地质古生物研究所盖永华
、南京师范大学生命科学学院李鹏、西北农林科技大学林文超、福建省出入境检验检疫局沈建国、浙
江省农业科学院鹿连明、南方医科大学郭玲等欣然同意共同编写本书。
本书由吴祖建、高芳銮、沈建国担任主编。
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内容概要

本书内容主要包括生物信息学简介、三大数据库检索、引物设计及测序结果分析、核酸序列分析、蛋
白质序列分析、蛋白质空间结构预测、系统发育分析、RNA分析、参考文献管理。
本书的一大特色在于丰富的实例和图表，使读者可以很直观地了解和掌握书中的内容。
    本书取材新颖，实践性强，是一本实用的生物信息学分析手册与操作指南，适用于生命科学、农学
、医学等相关专业学生使用，也可用于从事生物学相关的科研人员、教师参考使用。
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章节摘录

　　人类基因组计划的目的是解码生命、了解生命的起源、了解生命体生长发育的规律、认识种属之
间和个体之间存在差异的起因、认识疾病产生的机制以及长寿与衰老等生命现象、为疾病的诊治提供
科学依据。
人类基因组计划的完成，为人类生命科学开辟了一个新纪元，它对生命本质、人类进化、生物遗传、
个体差异、发病机制、疾病防治、新药开发、健康长寿等领域，以及对整个生物学都具有深远的影响
和重大的意义，标志着人类生命科学一个新时代的来临。
2.人类蛋白质组计划事实上，HGP的正式完成只意味着迈出了万里长征的第一步，仅仅测绘出基因组
序列并非这一计划的最终目的，也并不能解决困扰生物学家的所有难题。
要想进一步了解生物世界的更多信息就必须对基因编码产物——蛋白质进行系统深入的研究。
针对这一重大的科学命题，多国科学家共同组织启动了人类蛋白质组计划（human proteome project
，HPP）。
早在20世纪90年代中期人类基因组计划成形时，就有研究人员考虑过人类蛋白质组计划，但由于蛋白
质组的规模和复杂性而一直没能实现。
随着基因大规模测序的结束，科学家们发现蛋白质编码基因比估计数量大大减少。
过去预测的数量是5万～10万个，而现在认为只有约2.1 万个，这使得人类蛋白质组的规模变得更容易
处理。
基因组计划中所积累的技术方法与合作体系也使得蛋白质组计划得以实现，这是继国际人类基因组计
划之后的又一项大规模的国际性科技工程，无论在科学目标、研究策略、技术体系，还是在跨国组织
、实验数据整合分析等方面，均较人类基因组计划更具挑战性和复杂性。
首批行动计划包括中国科学家牵头的“人类肝脏蛋白质组计划”和美国科学家牵头的“人类血浆蛋白
质组计划”。
由于中国在蛋白质研究方面的雄厚实力，HPP将总部设在中国北京，其中“人类肝脏蛋白质组计划”
由中国科学家领导执行，这是我国科学家第一次领导执行重大国际科技协作计划。
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编辑推荐

　　写法特点：原理、方法、操作相结合，从基础理论出发，循序渐进，以渐进式实例引导读者学习
，适时阐述文中要点，让读者在实例中巩固理论基础。
实例特点：实例取材自科研第一线背景的素材，实践性强，覆盖面广，让读者在实例分析的过程中，
不仅学会工具软件的操作使用，更能学会思考与解决问题。
操作演示：渐进式的实例演示，图文并茂，简单易学，花几分钟即可学会一个实例。
对于生物信息学初学者或从事生命科学领域的科研工作者具有一定的指导意义。
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