
Top 20 Useful Bioinformatic Tools 
 

Promoter Scan 

功能：启动子预测 

网址：https://www-bimas.cit.nih.gov/molbio/proscan/ 

 
 

ORF Finder 

功能：ORF预测 

网址：https://www.ncbi.nlm.nih.gov/orffinder/ 

 
 

NCBI-BLAST 

功能：序列比对 

网址：https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi 
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MUSCLE 

功能：运行速度比较快的多序列比对 

网址：http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/muscle/# 

 
 

Clustal Omega 

功能：DNA、RNA、蛋白的多序列比对 

网址：http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo/ 

 
 

ClustalW2 

功能：应用较广泛的多序列比对 

网址：http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/ 

http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/muscle/
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T-Coffee 

功能：准确度高,速度慢的多序列比对 

网址：http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/tcoffee/ 

 
 

SimiTriX-SimiTetra 

功能：多序列比对相似性展示 

网址：http://cotton.hzau.edu.cn/EN/tools/BioERCP/simitrix.php  

 

 

 

Venn图 

功能：绘制Venn图 

网址：http://www.biovenn.nl/index.php 
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Venn图 

功能：绘制Venn图 

网址：http://bioinformatics.psb.ugent.be/cgi-bin/liste/Venn/calculate_venn.htpl 

 
 

Venn图 

功能：绘制Venn图 

网址：http://bioinfogp.cnb.csic.es/tools/venny/index.html 
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WEGO 

功能：绘制GO注释结果图  

网址：http://wego.genomics.org.cn/cgi-bin/wego/index.pl 

 
 

CIRCOS 

功能：绘制圈图 

网址：http://mkweb.bcgsc.ca/tableviewer/visualize/ 
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CIRCexplorer 

功能：进行circRNA分析 

网址：http://circexplorer2.readthedocs.io/en/latest/ 

 
 

iPath 

功能：进行可视化通路图在线分析 

网址：http://pathways.embl.de/ 
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KEGG 

功能：进行基因的代谢通路注释 

网址：http://www.kegg.jp/blastkoala/ 

 
 

UCSC 

功能：进行基因组可视化 

网址：http://genome.ucsc.edu/index.html 

 
 

IBS 

功能：进行序列结构示意图绘制 

网址：http://ibs.biocuckoo.org/online.php 

http://pathways.embl.de/
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RAP 

功能：在线分析RNA-seq  

网址：https://bioinformatics.cineca.it/rap/ 

 
 

AUGUSTUS 

功能：基因外显子内含子，UTR,注释 

网址：http://bioinf.uni-greifswald.de/webaugustus/prediction/create 
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GSDS 

功能：基因外显子内含子，UTR,domain等区域特征展示 

网址：http://gsds.cbi.pku.edu.cn/ 
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TCGA中miRNA神操作 
 

John Bee文献无限好，Low Bee文献快乐多。但是Low Bee文献的快乐的到底在哪里呢？我们继续来

讲讲看上次那篇1.543分的蚊帐哈（不知道上次是哪次的就点这里哈）。 

 
 

没错，就是这篇蚊帐，实在是太有内涵了。因为全程没有做实验，所以全程都用到了各种工具，看完这

个，你会更长见识的。比如这段： 

 
 

在这里，蚊帐里说到，他们分析了TCGA的数据。嗯，是TCGA中miRNA的表达数据，没错。其实他们

用到的是这样一款网页神器： 

http://mp.weixin.qq.com/s?__biz=MzA3ODU1NjUyNw==&mid=2652332511&idx=1&sn=1d15f5410041b1c121fc0b9508562427&chksm=84a33ddfb3d4b4c9d08ae0f7237274c5a2bcf49ed2d268af9ac1806f2073949a0bdba0798527&scene=21#wechat_redirect


 
 

Tumor-miRNA-Pathway。没错，这个题目听了，你就知道，是有多简单粗暴了。就是研究肿瘤中

miRNA和miRNA相关的信号通路的。比如这篇蚊帐里涉及到的miRNA的表达，就是在这个界面的右

侧下面这一栏： 

 
 

直接搜索miRNA就行了，我就搜了一个MiR-21-5p： 



 
 

几乎和蚊帐里的图是一毛一样了： 

 
 

好吧，其实这个神器还有别的功能，就是分析miRNA的信号通路： 



 
 

就随便浏览一下关于miR-21-5p在乳腺癌中的信号通路，当然分析的数据也都是基于TCGA的，然后

就得到： 

 
 

这就是跟miR-21-5p相关的信号通路了，当然也会有靶基因的表达数据，哲学数据也是基于TCGA的

： 



 
 

好吧，用起来比较简单，而且那些水蚊帐的水友们，也都能用得上，别的不多说了，有兴趣的就自己去

试试看吧。好了，今天就先策到这里吧。 

 



分享4个基因分析的网址 
 

之前给大家介绍过两个数据库，GeneCard和MalaCard数据库，大家不要一脸懵逼地看着我们，会心

碎，实在记不得了请点这两个超链接（如何快速了解一个疾病的综合性信息？ 基因信息查询网址，一

个就够）。 

 

今天给大家接着讲这两个数据库里好用的小工具。需要提醒的是，这些分析需要教育机构的邮箱进行注

册，如果没有的请火速读博，从此过上幸福生活（博士的幸福生活I, II, III）。 

 

1、GeneAnalysis（https://ga.genecards.org/#input）： 

 

这个在线工具只能分析人的基因和老鼠的基因。这个在线工具其实就是对于多个基因进行整合的分析，

如图即是网页的初始界面。 

 
 

我们点击分析以后，会发现看到这些基因共同的汇总信息，如图 
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我们可以通过结果的分类来观察这些结果的具体信息。其主要分类有：组织中的表达情况；和输入基因

相关的疾病；通路分析；GO分析；表型分析和分子组成分析 

 

2、GeneAlaCart(https://genealacart.genecards.org/Query):  

 

假如我有一些基因，我想下载这些基因所有各自相关的信息，那么我就可以用这个软件。网页的初始界

面如图，我们只需要填入基因，选择自己想要保存的分类内容，然后点击提交即可，然后结果会以

excel的形式保存下来。 

https://genealacart.genecards.org/Query


 
 

在下载下来的excel格式中，如果全选的话一共有26个分类，包括molecular function descriptions, 

phenotypes, human phenotyeontology, biological Processes, Cellular Components, 

Molecular Functions, Pathways, Interactions, Super Pathway等等。 

 

3、Genes Likes me(https://glm.genecards.org/#input): 

 

如果我有一个基因，我想知道和基因相似的其他基因有哪些，那么这个软件就可以帮我们做到。  

如图数据基因名即可 

  

 
 

我们来输入TP53，即可看到结果如下，排在前面的TP63\TP73为TP53同家族的： 

 

https://glm.genecards.org/#input


 
  

 

4、VarElect（https://ve.genecards.org/#input） 

 

如果我有一些基因，我想知道这些基因的哪些基因是和某一临床表型相关，我就可以用这个分析工具。

如图，我们在左边的方框输入基因名，enter phenotype keywords(输入临床表型关键词)输入deaf(

举个例子)。 

 

 
 

结果如下，GJB2与GJB6与deaf相关，其中GJB2最相关。 

 

https://ve.genecards.org/#input


 
 

今天就策到这里，希望对大家有帮助。 

 



怎么证明LncRNA是LncRNA 
 

最近的课题是LncRNA，LncRNA，LncRNA，重要的事情说三遍，但是我的LncRNA到底是不是

LncRNA呢？我怎么陷入到了这样一个漩涡里呢！？ 

 

先不要靠师兄师姐，我就自己找找看吧，有一篇这样的Cell上的文献： 

 

 
 

这篇文献里提到：“The non-coding nature of lncARSR was confirmed by coding-potential 

analysis (Figure S1M).”然后我看了一下Supplement Figure。 

  

 

Fig. legend是这样写的：(M) Upper: Prediction of putative proteins encoded by lncARSR 

using ORF Finder. Lower: The codon substitution frequency scores (CSF) of lncARSR.   



 

首先我明白一件事，就是要先分析这个lncRNA的ORF，也就是开放式阅读框。但是接下去要做什么呢

？CSF又是啥？师姐，我要怎么办？？？ 

 

莫愁：这个啊，其实不是很复杂啦，我们就拿这篇文献来做例子吧。首先，我们找到这篇文献描述的这

个lncRNA是啥。 

 

 
 

就是上面这个编号的lncRNA。接着我们，登陆到NONCODE（http://www.noncode.org/）上去，

把这LncRNA序列调出来： 

 

 
 

得到这个序列： 

 



 
 

那接下来，验证这个RNA到底是不是lncRNA呢？首先我们要了解的，就是lncRNA是不能编码的，那

就没有足够的ORF，也就是开放式阅读框。那我们就登陆到PubMed的ORFfinder（

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/orffinder/）上去。 

 

 
 

调整一下，看看到底有多少个氨基酸（aa），我就调到了最低30个氨基酸的选项： 

 



 
 

搜索获得的结果发现，没有一个ORF是超过200nt的，这就说明可能是非编码的RNA。接着，我们把

所有正义链（标识+的ORF）进行BLAST。 

 

 
 

BLAST结果发现这些短肽都没有同源性的蛋白质，这就更进一步说明了，这RNA可能不表达蛋白。 

 

 
 



接着我们来看CSF，CSF到底是啥？CSF其实就是密码子的突变率。理论上编码区的密码子相对来说是

保守的，也就是在物种中或者物种间是不容易产生突变，而非编码的就有点乱来了。我找到了这篇文献

： 

 

 
 

这是一篇在果蝇中用CSF来验证非编码与编码RNA间CSF差异的文献。其中显示，非编码的RNA突变

率更高。 

 

 
 

这篇文献用的是两个指标，一个是CSF（密码子替换频率，Y轴），另一个是RFC（阅读框保守性，X轴

），见下图： 

 



 
 

可以看到ncRNA的CSF值都小于0。由于序列保守性的问题，所以在这个CSF值的基础上，Michael又

延伸出了一个新的，引入进化模型的值PhyloCSF。现在用于验证lncRNA的大多数是PhyloCSF值，详

见下面这篇文献哈： 

 

 
 

那问题来了，我们要怎么分析序列的PhyloCSF值呢？首先，要登录到强大到不要不要的UCSC上，随

便进一个序列，我选了一个LncRNA——HOTAIR。然后点击“Track hubs”按钮。 

 



 
 

进去之后，选择“My Hubs”。 

 

 
 

在里面添加这个网址，我知道你们懒，所以不能惯着你们： 

 

 
 

接着点击确认（上面看不清就看下面）： 

 



 
 

然后会弹出UCSC的封面，输入HOTAIR后进入： 

 

 
 

结果会直接显示HOTAIR的PhyloCSF值，可以明显地看到，在HOTAIR的外显子上所有的值都是小于0

的，也就是没有保守型。 

 



 
 

那我们把那篇Cell中的lncRNA的序列位置输入进去，然后…… 

 

 
 

可以看到，也没什么保守性。以此我们可以初步判断，这个RNA极有可能不能编码蛋白质，也就是

lncRNA。 

 

…华丽丽的分割线… 

 

李莫愁博士：我估计好多人不会来看这个帖子呢，因为太长了，但这是一个LncRNA确认的基本步骤。

最实际的，就比如通过二代测序后获得有差异的，可能不能编码蛋白的RNA，那要用什么来验证呢？

这篇Cell告诉我们要用ORF和CSF来验证是否是LncRNA。 

 

其实验证ORF之前，其实还有一个问题大家可能也不会去注意，那就是Kozak序列，Kozak序列是核糖

体结合位点，没有这个，其实再怎么样的阅读框也没办法翻译成蛋白。然而有一些LncRNA是具有翻译

短肽功能的，还有一些假基因，这就很难用这样的方法来确认了 
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