
 

评“DBEncRNA：细菌必需非编码 RNA 数据库”

黄 健

诺贝尔化学奖获得者沃特·吉尔伯特不仅发明了 DNA的化学测序方法，他在自然

杂志上的雄文“Toward a Paradigm Shift in Biology”也吹响了计算机科学改变生物学研

究的号角。此外，他还是著名的“RNA世界”假说的提出者。从此之后，RNA尤其

是非编码 RNA相关的实验与生物信息学基础研究，一直是生物医学领域的前沿与热

点。目前 mRNA疫苗与 RNA干扰药物的应用研究也已成果累累，相关疫苗与药物纷

纷上市，正在对现有生物医药产业产生革命性的影响。

在这篇论文中，作者重点关注细菌的必需非编码 RNA。这些 RNA不仅是合成生

物学中最小基因组等基础研究的重要对象，也是抗菌药物开发等应用研究的新型靶

标。对于如此重要的数据，当然需要一个专门的数据库来有效组织、存储与管理，

DBEncRNA应运而生。该数据库目前有来自 20株细菌的 884条记录，包括了

ncRNA序列、物种、类别、培养条件等一系列相关的基础与实验信息。该数据库也集

成了 BLAST数据库搜索比对、RNA二级结构预测与可视化等一系列生物信息学工

具。此外，所有数据可以免费一键下载。相信这样的一个好的数据资源将极大助力相

关研究人员开发出高效的细菌必需非编码 RNA的计算机识别方法，进一步助力最小基

因组与抗菌药物开发等基础与应用研究。

 

评“基于 Profile 比对的改进星比对算法”

陈 伟

多序列比对是识别未知基因功能、基因间保守区域的有效方法。随着基因测序技

术的快速发展，基因序列数据的快速增长，现有比对算法和软件已不能有效解决大规

模的多序列比对问题。该文对传统的星比对算法做了比对精度上的改进，通过引入

Profile比对模式，并结合树比对的指导树比对方法，为星比对构造出了一个特殊的

“链”式结构，在一定程度上改善了星比对的比对精度。在此基础上，通过简化中心

序列的选取，即将最长的序列作为比对的中心序列，降低了比对的时间。

该研究为星比对算法的改进提供了一种新思路，但仍有改进空间。虽然采用的链

式比对指导树结构减少了比对时间，但在一定程度上降低了比对精度。未来可以对链

式结构进行进一步改进，以提高比对精度，同时进一步改进 profile比对的高时间复杂

度问题。
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