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斑头雁（Anser indicus） 灰雁（Anser anser）

>ACT80359.1 hemoglobin alpha A subunit [Anser indicus]

MVLSAADKTNVKGVFSKISGHAEEYGAETLERMFTAYPQTKTYFPHFDLQHGSAQIKAHGKKVVAALVEA

VNHIDDIAGALSKLSDLHAQKLRVDPVNFKFLGHCFLVVVAIHHPSALTAEVHASLDKFLCAVGTVLTAK

YR

>ACT80855.1 hemoglobin alpha A subunit [Anser anser]

MVLSAADKTNVKGVFSKIGGHAEEYGAETLERMFTAYPQTKTYFPHFDLQHGSAQIKAHGKKVAAALVEA

VNHIDDIAGALSKLSDLHAQKLRVDPVNFKFLGHCFLVVVAIHHPSALTPEVHASLDKFLCAVGTVLTAK

YR



参考书1:
鸟哥，
鸟哥的Linux私房菜
基础学习篇（第四版）.
人民邮电出版社，2018

参考书2:
刘遄，
Linux就该这么学（第2版）. 
人民邮电出版社，2021

教材:
解增言，
Linux与生物信息学数据处理.
自编讲义



• 请查看雨课堂课件



平时成绩（100分×60%）：

 雨课堂（课前预习、课堂练习）：20分

 课后作业：20分（每次2分，共10次）

 随堂测试：20分（每次5分，共4次）

 课程网站学习情况：20分

 学银慕课学习情况：20分

 缺课：每次-2分

 附加任务：教材找错（每处错误确认后+1分，第一个找到的同学有效，最高至平时成绩满分）

期末考试（100分×40%）：

 单选、多选、填空、简答（题目来自课程网站www.linuxstudio.cn题库）



Linux与生物信息数据处理课程主要内容是学习利用Linux命令、管道

及Shell编程，处理生物学数据（主要是分子生物学数据）。

主要任务

熟悉
常用
Linux
命令

了解
生物学
数据

较熟练地
处理

生物数据

掌握
Vim

编辑器
的使用

掌握
Shell编程
基本知识



课
程

内
容



课程简介、生物中的信息（数据）

Linux常用命令

VI编辑器

Shell编程基础

应用实例

Linux系统概述、Linux文件系统



翻转课堂

ü 课前：观看教学视频，预习教材文字内容及课件，提前练习命令

ü 课内：练习、作业、测试、解答问题、重点讲解、总结

ü 课后：作业、复习、练习、测试



好成绩

按时预习：上课前完成指定的内容，完成雨课堂推送的课件预习；

完成课堂任务：上课时专心听讲，及时完成课堂练习和课堂作业；

按时完成课后作业：根据要求，按时完成服务器上的课后作业；

学银慕课：按时完成慕课教学视频学习及测试，积极参加慕课平台的

讨论；

课程网站：按时完成课程网站的文字材料学习及练习，多做自主测试，

参加课程阶段测试；按时上课：按时签到，不迟到，不旷课。

最重要的一点：多练习、理解Linux命令，并用来解决实际问题。



解增言
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第1章



从宇宙到生物

宇宙 银河系 太阳系 地球 山河湖泊

分子原子
+质子

中子

-电子



生物的特征（与非生物的区别）

细胞是结构和功能的基本单位

新陈代谢

生长与发育

应激性

繁殖

遗传和变异

适应与进化

与外界进行物质交换

呼吸

What 
about 
me?



生物类群

原核生物

 真细菌

 古细菌

真核生物

 原生生物

 真菌

 动物

 植物



下面哪些是原核生物？

酵母

蓝藻

大肠杆菌

极端嗜热菌

A

B

C

D

提交

多选题 1分



生物学科的层次

生态学、进化生物学

动物学、植物学、微生物学

发育生物学、解剖学、遗传学

细胞生物学

生物化学

分子生物学、分子遗传学



生物学数据的类型

生态学和生物多样性数据

分子生物学数据

生理生化数据

……



生物大分子

核酸

 DNA（脱氧核糖核酸）

 RNA（核糖核酸）

蛋白质

多糖



生物信息传递

DNA

DNA

RNA Protein
转录

逆转录

翻译

复
制

DNA

突变

自然选择

进化



分子生物学数据的类型

核酸一二三级结构

蛋白质一二三四级结构

基因表达数据

基因组数据

基因/蛋白质相互作用数据

基因/蛋白质修饰（甲基化等）数据



组成生物大分子的单位：生物单分子

主要生物单分子：

 核糖核苷酸

 脱氧核糖核苷酸

 氨基酸



RNA构成

Ribose

1

23

4

5

Ribonucleoside

Ribonucleic Acid
(RNA)

核糖

核糖核苷酸

核糖核酸



DNA构成

脱氧核糖

脱氧核糖核苷酸 脱氧核糖核酸

Deoxyribose

1

23

4

5 Deoxyribonucleic Acid
(DNA)

Deoxyribonucleotide



DNA简写

5’AGACC 3’

3’TCTGG 5’

5’ ATGGCCAGGTAA 3’

5’

3’

5’

3’



常见碱基

A G

TUC



关于DNA和RNA，下面说法正确的是：

尿嘧啶只存在于DNA中

RNA中没有胸腺嘧啶

组成RNA的碱基只有4种

RNA比DNA稳定

A

B

C

D

提交

单选题 1分



拟南芥第一条染色体部分序列

• >Chr1 CHROMOSOME dumped from ADB: Feb/3/09 16:9; 

last updated: 2007-12-20

CCCTAAACCCTAAACCCTAAACCCTAAACCTCTGAATCCTTAATCCC

TAAATCCCTAAATCTTTAAATCCTACATCCATGAATCCCTAAATACC

TAATTCCCTAAACCCGAAACCGGTTTCTCTGGTTGAAAATCATTGTG

TATATAATGATAATTTTATCGTTTTTATGTAATTGCTTATTGTTGTG

TGTAGATTTTTTAAAAATATCATTTGAGGTCAATACAAATCCTATTT

CTTGTGGTTTTCTTTCCTTCACTTAGCTATGGATGGTTTATCTTCAT

TTGTTATATTGGATACAAGCTTTGCTACGATCTACATTTGGGAA



蛋白质构成

氨基酸结构

21种氨基酸











氨基酸编码

概念：密码子简并性



蛋白质合成 



人类血红蛋白α亚基序列

• >gi|4504345|ref|NP_000508.1| hemoglobin 

s u b u n i t  a l p h a  [ H o m o  s a p i e n s ] 

MVLSPADKTNVKAAWGKVGAHAGEYGAEALERMFLSFPT

TKTYFPHFDLSHGSAQVKGHGKKVADALTNAVAHVDDMP

NALSALSDLHAHKLRVDPVNFKLLSHCLLVTLAAHLPAE

FTPAVHASLDKFLASVSTVLTSKYR



关于蛋白质，下面哪些描述不正确？

蛋白质是在线粒体上合成的

碱性氨基酸在pH=7时带正电荷

在水溶液中，球蛋白的疏水氨基酸一般位
于蛋白质表面

64种密码子中，有3个是终止密码子

A

B

C

D

提交

多选题 1分



基因结构（真核生物）

概念：
TSS（转录起始位点）
TTS（转录终止位点）
CDS（编码区）
UTR（非翻译区）
Exon（外显子）
Intron（内含子）



基因结构示例

>NC_003076.8:19315061-19315975 Arabidopsis thaliana chromosome 5 sequence

ATGGAACGTGGAGGCTTCCATGGCTACCGCAAGCTGTCCGTGAACAACACCACTCCTTCTCCACCAGgta

gtgccattctctataccccctcttttcacaggctctcttcatttcagttgcatgcgaaaccattctctgc

aatccctccattgtcatgtctgtactcttttcatgacgaacagttaatgaaatagcttttcaatcttata

aaccgcgcatgcagacgtcatcgaagccattatgcactaaaacttccatttttcttatttttgttagGAT

TAGCAGCGAATTTTCTGATGGCAGAGGGCAGTATGCGTCCTCCAGAATTCAACCAGCCTAACAAAACCAG

TAATGGTGGTGAGGAGGAGTGCACGGTGAGGGAGCAAGACAGGTTCATGCCTATTGCCAACGTGATACGG

ATCATGCGGAGGATCTTACCTGCTCACGCCAAGATCTCAGATGACTCCAAGGAGACGATCCAAGAGTGTG

TTTCGGAGTACATCAGCTTCATAACAGGGGAGGCTAATGAGCGGTGCCAGCGGGAACAGCGCAAGACCAT

CACTGCTGAGGACGTCTTGTGGGCAATGAGCAAGCTCGGTTTTGATGACTACATCGAACCCCTCACGTTG

TACCTCCACCGCTACAGAGAGTTGGAAGGTGAAAGAGGGGTTAGCTGCAGTGCTGGGTCCGTTAGTATGA

CCAACGGCTTGGTGGTCAAGAGGCCTAATGGGACCATGACCGAGTATGGAGCCTACGGGCCTGTGCCAGG

GATTCACATGGCGCAGTACCATTATCGTCATCAGAACGGGTTTGTTTTCAGTGGTAACGAACCTAATTCT

AAGATGAGTGGTTCATCTTCAGGAGCAAGTGGCGCCAGAGTTGAAGTATTTCCGACTCAACAACATAAGT

ACTGA

拟南芥LEAFY COTYLEDON 1基因的编码区（CDS）包含一个内含子，
上面序列部分小写字母为内含子，内含子一般以GT开始，以AG结束



TAIR数据库拟南芥基因组序列

TAIR数据库
（https://www.arabidopsis.org）
的拟南芥基因组数据下载界面，
注意其中的
UTR（非翻译区）、cDNA
（即mRNA）、CDS（编码
区）、InterGenic（基因间序
列）、intron（内含子）、
pep（蛋白质，peptide）、
seq（基因组核酸序列）的含
义。



关于基因结构，下面哪个说法不正确？

只有真核生物的基因才有内含子

非编码区也可能有内含子

内含子的边界一般是GT-AG

基因调控区一般位于基因上游

A

B

C

D

提交

单选题 1分



基因组结构

真核生物

原核生物



常见生物数据格式

FASTA：最常用的蛋白质/核酸序列格式

FASTQ：新一代测序数据格式

GenBank（GenPept）：GenBank数据库的核酸和蛋白质序列格式

EMBL：欧洲分子生物学实验室定义的核酸和蛋白质序列格式

GFF/GTF：描述基因组测序数据中的序列特征的数据格式

PDB：描述大分子空间结构的数据格式

NEXUS：系统发育与分子进化数据格式

NWK：描述进化树的数据格式



FASTA

>g i |13810245|emb|CAC37410.1 |  g lob in  [Sabe l la  spa l lanzan i i ] 
MFRFALLCAFVADASAEGCCSMEDRQEVLNAWEALWSAEYTGRRVMIAQA
AFQKLFEKAPDSKALFTRVNVDNIGSPQFRAHCIRVTNGFDTIINMAFDTDV
LEELLTHLGNQHTKYQGMRAAYLTHFRESFAEILPQAIPCFNTAAWNRCITA
MQDKIGASLAA



FASTQ

@SRR001666.1 071112_SLXA length=36 

GGGTGATGGCCGCTGCCGATGGCGTCAAATCCCACC

+SRR001666.1 071112_SLXA length=36 

IIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIII9IG9IC



GenBank/GenPept







EMBL

ID SC10H5 standard; DNA; PRO; 4870 BP.

XX 

AC AL031232;

XX 

DE Streptomyces coelicolor cosmid 10H5.

XX 

KW integral membrane protein.

XX 

OS Streptomyces coelicolor 

OC Eubacteria; Firmicutes; Actinomycetes; Streptomycetes; 

OC Streptomycetaceae; Streptomyces. 

XX 

RN [1] 

RP 1-4870 

RA Oliver K., Harris D.; 

RT  ; 
RL Unpublished.





GFF/GTF

n GFF格式包括以下字段（制表符分割）：

Ø seqname - name of the chromosome or scaffold; 

Ø source - name of the program that generated this feature, or the data source

Ø feature - feature type name, e.g. Gene, Variation, Similarity

Ø start - Start position of the feature, with sequence numbering starting at 1.

Ø end - End position of the feature, with sequence numbering starting at 1.

Ø score - A floating point value.

Ø strand - defined as + (forward) or - (reverse).

Ø frame - One of '0', '1' or '2'. 

Ø attribute - A semicolon-separated list of tag-value pairs

如：

pseudogene Ensembl gene 11869 14409 . + . ENSG00000223972

p_transcript Ensembl transcript 11869 14409 . + . ENSG00000223972



NWK(Newick)

((A,B),(C,D))

A

B C

D



关于生物序列格式，下面说法正确的是：

FASTA是最常用的蛋白质序列格式

GenBank与FASTA格式不能相互转换

GFF格式是描述进化树的数据格式

PDB是描述蛋白质二级结构的数据格式

A

B

C

D

提交

单选题 1分


