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7�　　水稻是最重要的粮食作物之一，全世界６０％的

人口以水稻为主食。国际水稻基因组测序计划

（ＩＲＧＳＰ）和中国科学院基因组信息中心分别完成

了 水 稻 两 个 亚 种 粳 稻 （ＯｒｙｚａｓａｔｉｖａＬ．ｓｓｐ．

ｊａｐｏｎｉｃａ）和籼稻（ＯｒｙｚａｓａｔｉｖａＬ．ｓｓｐ．ｉｎｄｉｃａ）全

基因组工作框架图的测序 7�［１-３］ 7�；水稻日本晴全长

7�ｃＤＮＡ测序计划（ＫＯＭＥ）产生大约３２０００条全长

ｃＤＮＡ序列 7�［４］ 7�；大约３０００００条水稻表达序列标签

（ＥＳＴ）存储在美国国立生物技术信息中心数据库

（ＮＣＢＩ）。美国基因组研究所（ＴＩＧＲ）、日本水稻全

长ｃＤＮＡ数据库（ＫＯＭＥ）、谷类比较基因组数据库

（Ｇｒａｍｅｎｅ）、植物基因组数据库（ＰｌａｎｔＧＤＢ）等已开

始对水稻基因组进行注释，并建立了相关水稻基因

功能注释数据库。

7�随着模式植物水稻基因组序列、全长ｃＤＮＡ序

列、ＥＳＴ序列不断产生和功能注释不断更新完善，

表达谱基因芯片技术逐渐应用在水稻功能基因组研

究中。目前应用最为广泛的表达谱基因芯片平台属

于假阳性率最低、重复性最好、质控标准最高、最省

时和 性 价 比 最 高 的 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．

7�ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ．ｃｏｍ／） 7�［５］ 7�。它生产的水稻全基因表达谱

芯片是针对粳稻和籼稻来自 Ｕｎｉｇｅｎｅ、ＧｅｎＢａｎｋ和

ＴＩＧＲ（Ｏｓａ１）版本２总共５１２７９个表达序列来设

计探针组（ｐｒｏｂｅｓｅｔ）的。每个探针组由１１～２０对

２５个核苷酸组成的完全匹配（ｐｅｒｆｅｃｔ-ｍａｔｃｈ）和１

个碱基错配（ｍｉｓ-ｍａｔｃｈ）的探针序列组成。

7�芯片数据的产生对于 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ商业化生产

的芯片平台来说技术已经成熟且标准化。芯片数据

分析过程涉及数据预处理、确定候选基因和生物学

意义 挖 掘，后 者 统 称 为 芯 片 数 据 的 生 物 学 分
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7�析 7�［６］ 7�。我们针对水稻 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ５７Ｋ芯片数据生

物学分析过程遇到的困难进行简单介绍。

7�首先，确定水稻 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ５７Ｋ每个探针组对

应于哪个水稻基因，然后搜索有关水稻的生物信息

学数据库获取该基因的功能描述、基因本体论功能

分类（ｇｅｎｅｏｎｔｏｌｏｇｙ）、可能参与的代谢与调控路径、

染色体定位、结构功能域组成等注释信息。虽然

Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ开发的芯片注释数据库 ＮｅｔＡｆｆｘ提供

水稻Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ５７Ｋ探针组的注释信息，但是信息

不全面且更新不及时。水稻基因组测序完成后，利

用生物学实验研究和计算机程序预测方法产生的海

量基因注释信息被分散在不同的水稻生物信息学数

据库中。这些数据库由于对水稻基因的注释方法不

同而产生互补和冲突的结果，迫切需要通过数据库

整合手段为研究人员查询提供方便。

7�其次，Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ５７Ｋ全基因表达谱芯片实验

通常产生一组或几组差异表达探针组。研究人员面

临的挑战就是差异表达探针组的生物学分析。假设

差异表达探针组数量是１～３０个，很容易通过单个

查询各个水稻生物信息学数据库找到该探针组代表

基因的注释信息，但是数量增加到１００～１０００个时，

手工访问数据库的工作庞大而烦琐。为了解决这个

难题必须通过计算机程序语言和数据库技术自动解

析和存储这些数据库的基因注释信息，并相应根据

基因本体论功能分类、生化代谢与调控路径、基因家

族、结构功能域、染色体定位对芯片差异表达探针组

进行归类分析。

7�１　现有注释系统

7�为了解决以上存在的问题，目前几个基于 Ｗｅｂ

服务的数据库和工具已经实现了自动化注释水稻

Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ５７Ｋ全基因表达谱芯片探针组，它们可

以对实验产生的差异表达探针组进行功能注释和归

类分析。

7�１．１　ＮｅｔＡｆｆｘ

7�Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ的 ＮｅｔＡｆｆｘ 数据库提供属于探针

组序列号的每个探针序列和它在靶标序列位置的查

询 7�［７］ 7�，同 时 提 供 来 自 ＧｅｎＢａｎｋ、Ｕｎｉｇｅｎｅ、

7�ＳｗｉｓｓＰｒｏｔ、ＴＩＧＲ（Ｏｓａ１）版本２等公共数据库对探

7�针组序列号代表基因的注释信息。通过 ＮｅｔＡｆｆｘ

可以批量查询注释信息，但信息不全面、更新不及

时，大部分探针组只对应于 ＧｅｎＢａｎｋ基因标识和简

单的功能描述，只有小部分探针组有对应的 ＴＩＧＲ

（Ｏｓａ１）版本２的基因座位号和Ｓｗｉｓｓｐｒｏｔ基因标

识。

7�１．２　ＲｉｃｅＭｕｔｉｐｌｅＭｉｃｒｏａｒｒａｙＳｅａｒｃｈ

7�水稻多种芯片探针注释查询系统（ＲｉｃｅＭｕｔｉｐｌｅ

7�ＭｉｃｒｏａｒｒａｙＳｅａｒｃｈ）是针对美国国家科学基金会水

稻寡核苷酸２０Ｋ、４５Ｋ芯片探针注释而建立的，它也

7�提供水稻 7�Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ５７Ｋ表达谱芯片探针组序列

号与 ＴＩＧＲ（Ｏｓａ１）、ＫＯＭＥ、ｔｈｅＴＩＧＲ ＲｉｃｅＧｅｎｅ

ＩｎｄｅｘＲｅｌｅａｓｅ１５这些数据库的水稻基因标识的对

应关系，但没有直接提供注释信息。

7�１．３　ＴＩＧＲ／ＰｌａｎｔＧＤＢＧｅｎｏｍｅＢｒｏｗｓｅｒ

7�ＴＩＧＲ／ＰｌａｎｔＧＤＢ基因组序列浏览工具整合了

ＴＩＧＲ（Ｏｓａ１）版本４日本晴水稻全基因组组装序列

和水稻Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ５７Ｋ芯片探针组序列，该工具的

特点是芯片探针序列通过比对定位到水稻基因组上

的特定位置，通过该位置所处的水稻基因来建立芯

片探针组序列号与水稻基因的对应关系，但也不能

直接通过探针序列号获取注释信息。

7�１．４　ＢａｒｌｅｙＢａｓｅ

7�ＢａｒｌｅｙＢａｓｅ整合了ＮｅｔＡｆｆｘ数据库中水稻 Ａｆ-

ｆｙｍｅｔｒｉｘ５７Ｋ芯片探针序列、靶标序列和对应的水

稻基因序列 7�［８］ 7�；通过植物同源基因关系建立水稻

Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ５７Ｋ 芯 片 的 探 针 序 列 号 与 拟 南 芥

ＡＴＨ１２２Ｋ芯片、大麦Ｂａｒｌｅｙ２２Ｋ芯片的探针序列

7�号的对应关系，从而实现了跨物种的芯片探针组注

释；此外，它对水稻 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ５７Ｋ 芯片实验产生

的差异表达探针组进行基因本体论功能归类分析；

ＢａｒｌｅｙＢａｓｅ还提供了拟南芥 ＡＴＨ１２２Ｋ芯片探针

组在代谢与调控路径、基因家族、结构功能域的注释

信息，但是没有针对水稻做这方面的工作。

7�以上几个涉及水稻 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ５７Ｋ芯片探针

组的注释数据库都有各自的特点和缺陷，为了弥补

以上这些注释数据库建设的不足，高效、准确、全面

地提供水稻 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ５７Ｋ芯片探针组的注释信

息，我们开发了基于 Ｗｅｂ服务的在生物学背景下注

释水稻基因芯片的数据库。

7�２　 ＲｉｃｅＤＢ注释系统

7�ＲｉｃｅＤＢ是１个针对水稻在生物学背景下注释

基因芯片 的 ＭｙＳＱＬ 数 据库 管 理系 统（ｈｔｔｐ：／／

ｗｗｗ．ｇｅｎｏｍｉｃｓ．ｚｊｕ．ｅｄｕ．ｃｎ／ｒｉｃｅｄｂ）。 它 是 由

7�ＮｅｔＡｆｆｘ、ＴＩＧＲ（Ｏｓａ１） 版本 ４，ＫＯＭＥ、ＫＥＧＧ、

ＧｅｎｅＯｎｔｏｌｏｇｙ、ＴＡＩＲ、Ｉｎｔｅｒｐｒｏ、ｍｉＲＢａｓｅ这些有关

水稻的生物信息学数据库整合而成的综合性注释数

据库。ＲｉｃｅＤＢ可通过Ｐｅｒｌ开发的程序代码自动更
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7�Ｇｒａｍｅｎｅ、ＫＯＭＥ数据库中直接获取，并且通过超

链接直接访问相应的数据库，拟南芥的代谢与调控

路径 注 释 信 息 可 以 直 接来 自 ＴＡＩＲ 的 Ａｒａｃｙｃ

（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ．ｏｒｇ／ｔｏｏｌｓ／ａｒａｃｙｃ／）和

ＫＥＧＧ代谢与调控路径数据库。

7�２．２　ＲｉｃｅＧＯ

7�基因本体论（ＧｅｎｅＯｎｔｏｌｏｇｙ，ＧＯ）是２０世纪

９０年代被开发应用于基因组功能注释和基因之间

功能关联性分析的工具，每个 ＧｅｎｅＯｎｔｏｌｏｇｙ具有

一个数字标识和简化的本体论术语。本体论术语被

归类成三个方面：生物途径、分子功能和细胞构建。

对水稻Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ５７Ｋ 芯片探针组进行基因本体

论功能分类注释可以推断一组差异表达或者表达模

式类似的基因可能参与哪些生物途径，或属于哪些

细胞构建，或行使哪些分子功能。

7�目前，利用基因本体论功能分类原理开发的工

具有基于 Ｗｅｂ服务的应用程序ＦａｔｉＧＯ 7�［９］ 7�、Ｇｏｃｌｕｓ-

ｔｅｒ 7�［１０］ 7�、ＮｅｔＡｆｆｘＧＯＭｉｎｉｎｇＴｏｏｌ 7�［１１］ 7�、 7�ＤＡＶＩＤ 7�［１２］ 7�和

7�基于ＪＡＶＡ的应用程序ＧｏＭｉｎｅｒ 7�［１３］ 7�。这些工具大

部分运用统计学分析来确定一组或几组差异表达基

因在哪个ＧｅｎｅＯｎｔｏｌｏｇｙ标识分布最密集，从而揭

示生物学意义。

7�ＲｉｃｅＧＯ是一个针对水稻 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ５７Ｋ芯片

实验产生的差异表达探针组基因本体论功能分类注

释工具。Ｇｒａｍｅｎｅ、ＫＯＭＥ和 ＴＩＧＲ（Ｏｓａ１）各自存

储水稻基因本体论功能分类注释，它们对水稻同一

个基因的注释存在互补性。先前我们利用ＲｉｃｅＭａｐ

把所有水稻基因统一成为国际上普遍采用的 ＴＩＧＲ

（Ｏｓａ１）的水稻基因标识，进而通过统一的水稻基因

标识来提取这些数据库的基因本体论功能分类注释

信息。

7�ＲｉｃｅＧＯ的实现方法是用Ｐｅｒｌ语言编写的脚本

从Ｇｒａｍｅｎｅ、ＫＯＭＥ、ＴＩＧＲ（Ｏｓａ１）提取每个基因对

7�应的基因本体论功能分类注释信息。系统读取用户

提交的芯片实验产生的差异表达探针组序列号，自

动运行ＲｉｃｅＭａｐ获取与之对应的ＴＩＧＲ（Ｏｓａ１）的

基因标识。ＲｉｃｅＧＯ 提取 Ｇｒａｍｅｎｅ、ＫＯＭＥ、ＴＩＧＲ

（Ｏｓａ１）数据库基因本体论功能分类注释信息以网

页的形式返回给用户，ＲｉｃｅＧＯ产生的网页中每个

ＧｅｎｅＯｎｔｏｌｏｇｙ标识提供超链接到 ＡｍｉＧＯ浏览器

（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｇｏｄａｔａｂａｓｅ．ｏｒｇ／ｃｇｉ-ｂｉｎ／ａｍｉｇｏ／ｇｏ．

ｃｇｉ）。ＲｉｃｅＧＯ也可以读取用户提交的ＧｅｎｅＯｎｔｏｌ-

ｏｇｙ标识返回属于这个 ＧｅｎｅＯｎｔｏｌｏｇｙ标识的所有

探针组序列号。

7�２．３　ＲｉｃｅＫＯ

7�ＫＥＧＧ是目前应用最为广泛的多物种代谢与

调控路径数据库。ＰａｔｈｗａｙＰｒｏｃｅｓｓｏｒ 7�［１４］ 7�、Ｐａｔｈ-

ＭＡＰＡ 7�［１５］ 7�、ＡｒｒａｙＸＰａｔｈ 7�［１６］ 7�都是基于 ＫＥＧＧ 对芯

片探针注释的工具。ＫＯＢＡＳ 7�［１７］ 7�是以 ＫＯ（ＫＥＧＧ

Ｏｒｔｈｏｌｏｇ，ＫＯ）为基础的自动注释系统，ＫＯ是用来

整合基因组注释和代谢调控路径注释的桥梁。如果

水稻所有基因赋予 ＫＯ标识的话，就可以在代谢与

调控路径的水平上来分析它们的功能。跟 ＫＯＢＡＳ

类似，ＲｉｃｅＫＯ 执行的 功能是对 水稻 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ

５７Ｋ芯片探针组进行 ＫＥＧＧ代谢与调控路径的注

释。

7�ＲｉｃｅＫＯ的实现方法是用Ｐｅｒｌ语言编写的复杂

的正则表达式对来自ＫＥＧＧ数据库版本３２．０中的

基因数据文件和ＫＯ数据文件进行解析。结果包括

５５４０个ＫＯ，１７９个代谢调控路径，７４８１７７个基因

核酸序列和氨基酸序列，２３２６３７个基因与ＫＯ的对

7�应关 系。这 些 信 息 用 ＳＱＬ 数 据 库 语 言 装 进

ＭｙＳＱＬ数据库 中。系统 读取 用 户提 交 的水 稻

7�Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ５７Ｋ实验产生的差异表达探针组序列

号，自 动 运行 ＲｉｃｅＭａｐ 获 取 与之 对 应 的 ＴＩＧＲ

（Ｏｓａ１）的基因标识，ＲｉｃｅＫＯ 通过基因标识获取该

基因的蛋白质序列，利用ＢＬＡＳＴ程序与 ＫＥＧＧ数

据库的所有基因蛋白质序列进行相似性匹配，最终

获得相应的ＫＯ标识。提交的基因被赋予ＫＯ标识

需满足以下条件：１）必须含有已知 ＫＯ标识的命中

序列；２）提交序列与命中序列匹配相似度 Ｅ值小于

7�０．００００１；３）存在不超过５条 Ｅ值更低的命中序

列。最后，ＲｉｃｅＫＯ用Ｐｅｒｌ语言编写的代码可以解

析每个ＫＯ标识对应的代谢与调控路径标识，从而

完成对水稻 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ５７Ｋ芯片探针组进行代谢

与调控路径的注释。

7�２．４　ＲｉｃｅＵＰ

7�ＲｉｃｅＵＰ执行获取水稻Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ５７Ｋ芯片探

针组对应的基因上游小于１ｋｂ启动子序列。系统

读取用户提交的水稻 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ５７Ｋ 芯片实验产

生的差异表达探针组序列和指定的序列长度，Ｒｉｃｅ-

ＵＰ返回每个探针组对应的水稻基因上游启动子序

列。同时提供超链接到 ＰＬＡＣＥ数据库做后续分

析。ＰＬＡＣＥ数据库是一个专门从已报道文献中收

录在植物中发现的具有顺式调控作用的ＤＮＡ 序列

元件数据库，同时也为每个序列提供了一些简短的

描述 和相 关的 报道 文 献 7�［１８］ 7�（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｄｎａ．

7�ａｆｆｒｃ．ｇｏ．ｊｐ／ＰＬＡＣＥ／）。它所开发的一个作用元件
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搜索工具可以为用户提交的序列确定是否存在顺式

调控作用元件。

7�２．５　ＲｉｃｅＤＯ

7�ＲｉｃｅＤＯ执行获取水稻 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ５７Ｋ芯片探

针组对应基因的蛋白质结构功能域标识。同时对每

个结构功能域标识提供超链接到 Ｐｆａｍ（ｈｔｔｐ：／／

ｗｗｗ．ｓａｎｇｅｒ．ａｃ．ｕｋ／Ｓｏｆｔｗａｒｅ／Ｐｆａｍ／）和Ｉｎｔｅｒｐｒｏ

数据库获取详细的功能描述和相关文献 7�［１９］ 7�。Ｐｆａｍ

是一个利用多序列比对程序和隐马尔可夫模型对所

有物种的蛋白质序列进行基因家族归类和提取存储

结构功能域信息的数据库。

7�２．６　ＲｉｃｅＭＲ

7�考虑到水稻 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ５７Ｋ芯片实验产生的

芯片表达数据中具有相似表达模式的一组基因可能

受同一个或同一类 ＭｉｃｒｏＲＮＡ调控，ＲｉｃｅＭＲ执行

获取水稻 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ５７Ｋ芯片探针组对应的基因

可能受哪些 ＭｉｃｒｏＲＮＡ 调控。我们利用 ｍｉＲＵ 对

来自 ｍｉＲＢａｓｅ所有水稻的 ＭｉｃｒｏＲＮＡ 序列预测靶

标序列。ｍｉＲＵ 是一个植物 ＭｉｃｒｏＲＮＡ 靶标序列

预测服务器 7�［２０］ 7�。

7�２．７　ＲｉｃｅＣＤ

7�近来有研究报道，真核生物具有相似表达模式

的一组基因与它们在基因组所处的位置是有关联

的 7�［６，２１］ 7�。为此，ＲｉｃｅＣＤ 执行获取水稻 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ

５７Ｋ芯片探针组对应基因的染色体基因组位置信

息。

7�２．８　ＲｉｃｅＧＦ

7�ＲｉｃｅＧＦ执行获取水稻 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ５７Ｋ芯片探

针组对应基因属于哪个基因家族的信息。我们的数

据来自ＴＩＧＲ（Ｏｓａ１）的根据是否存在共同的结构功

能域的基因家族分类信息。

7�３　系统实现

7�ＲｉｃｅＤＢ 存 储 在 安 装 了 Ｌｉｎｕｘ 操 作 系 统、

7�ＡｐａｃｈｅＷｅｂ服务器、ＭｙＳＱＬ 数据库、ＡｃｔｉｖｅＰｅｒｌ

7�５．８．７接口程序的ＰＣ服务器中。系统根据用户输

入信息用 Ｐｅｒｌ跟 ＣＧＩ动态生 成网 页技术 通过

7�ＡｐａｃｈｅＨＴＴＰ服务器运送网页给客户端（图２）。

ＢｉｏＰｅｒｌ用来解析所有有关水稻生物信息学数据库

的 注 释 信 息 （ｈｔｔｐ：／／ｂｉｏｐｅｒｌ．ｏｒｇ／ｗｉｋｉ／Ｍａｉｎ＿

Ｐａｇｅ）。

7�４　讨论

7�　　我们已经开发了一个基于Ｗｅｂ界面在生物学

7�图２　ＲｉｃｅＤＢ系统主页面

7�Ｆｉｇ．２．ＴｈｅｍａｉｎｐａｇｅｏｆＲｉｃｅＤＢｓｙｓｔｅｍ．
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7�表２　ＲｉｃｅＤＢ与其他注释数据库的比较

7�Ｔａｂｌｅ２．ＣｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆＲｉｃｅＤＢｗｉｔｈｏｔｈｅｒａｎｎｏｔａｔｉｏｎｄａｔａｂａｓｅｓ．

7�注释内容

7�Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎｃｏｎｔｅｎｔ
7�ＮｅｔＡｆｆｘ
7�ＲｉｃｅＭｕｌｔｉｐｌｅ

7�ＭｉｃｒｏａｒｒａｙＳｅａｒｃｈ

7�ＴＩＧＲ／ＰｌａｎｔＧＤＢ

7�ＧｅｎｏｍｅＢｒｏｗｓｅｒ
7�ＢａｒｌｅｙＢａｓｅ 7�ＲｉｃｅＤＢ

7�ＮＣＢＩ注释 ＮＣＢＩａｎｎｏｔａｔｉｏｎ 7�＋ 7�＋ 7�＋ 7�＋ 7�＋
7�ＴＩＧＲ注释 ＴＩＧＲａｎｎｏｔａｔｉｏｎ 7�－ 7�＋ 7�＋ 7�＋ 7�＋
7�ＫＯＭＥ注释 ＫＯＭＥａｎｎｏｔａｔｉｏｎ 7�－ 7�＋ 7�＋ 7�＋ 7�＋
7�ＧＯ注释 ＧＯａｎｎｏｔａｔｉｏｎ 7�＋ 7�－ 7�－ 7�＋ 7�＋
7�结构功能域 Ｄｏｍａｉｎｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ 7�＋ 7�－ 7�－ 7�－ 7�＋

7�代谢与调控路径Ｐａｔｈｗａｙ 7�－ 7�－ 7�－ 7�－ 7�＋
7�上游启动子序列 Ｕｐｓｔｒｅａｍｐｒｏｍｏｔｅｒ 7�－ 7�－ 7�－ 7�－ 7�＋
7�染色体定位Ｃｈｒｏｍｓｏｍｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ 7�＋ 7�－ 7�＋ 7�＋ 7�＋
7�小分子ＲＮＡ调控 ＭｉｃｒｏＲＮＡｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ 7�－ 7�－ 7�－ 7�－ 7�＋

7�　　“＋”代表具备的功能，“－”代表不具备的功能。

7�“＋”ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓｆｕｎｃｔｉｏｎｃｏｎｔａｉｎｅｄ，“－”ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓｆｕｎｃｔｉｏｎｎｏｔｃｏｎｔａｉｎｅｄ．

7�背景下注释水稻基因芯片的整合数据库。任何一个

完整的基因芯片注释数据库需要它能够提供全面、

及时更新的信息，方便的数据查询功能。ＲｉｃｅＤＢ的

发展仍然在初期阶段，它为继续整合有关水稻生物

信息学数据库和开发水稻 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ５７Ｋ全基因

表达谱芯片的信息查询、处理、管理以及可视化发奠

定了基础。ＲｉｃｅＤＢ可以对水稻 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ５７Ｋ芯

片实验产生的差异表达探针组分别在功能描述、基

因本体论功能分类、代谢与调控路径、结构功能域、

染色体定位、基因家族等水平上提供注释信息。与

现有针对水稻 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ５７Ｋ芯片探针组注释数

据库比较发现ＲｉｃｅＤＢ注释的深度和广度明显优于

其他数据库，但是也有不足之处需要改进（表２）。

7�ＲｉｃｅＤＢ正在不断更新版本，未来有以下几个方

面需要改进：

7�１）整合其他物种的生物信息学数据库（如拟南

芥、玉米、大麦等），提供这些物种的 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ芯

片探针组的注释信息，实现跨物种的 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ芯

片探针组序列号查询。

7�２）用ＲｉｃｅＫＯ和ＲｉｃｅＧＯ整合Ｒ语言统计学分

析工具，实现水稻 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ５７Ｋ芯片实验产生的

差异表达探针组在基因本体论功能分类和代谢与调

控路径上的显著分布分析。

7�３）注释信息可视化技术还有待加强。比如，

ＲｉｃｅＧＯ实现 ＧｅｎｅＯｎｔｏｌｏｇｙ标识的图形化显示，以

7�更直观的方式提供给用户。

7�面对这些挑战，我们将把这个基于 Ｗｅｂ界面的

在生物学背景下注释水稻基因芯片的整合数据库做

得更加完善。
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