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转录因子相关数据库 
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摘要: 转录水平的调控是基因调控的重要环节, 其中转录因子(Transcription Factor, TF)和转录因子结合位点

(Transcription Factor Binding Site, TFBS)是转录调控的重要组成部分。为了解析基因转录调控过程中 TF 与其

TFBS 相互作用的分子机理, 鉴定 TFBS 及构建基因转录调控网络, 需要对已发现的 TF 及其 TFBS 信息进行系

统的收集、整理和分析。目前, 国际上已经出现不少关于 TF 及其 TFBS 的专业数据库, 这些数据库对基因转录

调控及 TF 相关的分子生物学、系统生物学及生物信息学的研究非常重要, 对这些领域的研究起到了显著的推

进作用。文章对 7 个目前比较著名的 TF 及其 TFBS 相关数据库, 包括 TRANSFAC、JASPAR、TFDB、TRRD、

TRED、PAZAR、MAPPER 的特点、数据种类和数量及使用方法进行了详细综述, 并简要介绍了其他相关数据库。 
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Abstract: The control of gene transcription is a critical level of gene expression regulation. The interactions between 

transcription factors (TF) and their DNA binding sites (TFBS) play a key role at this level. In order to decipher the molecu-

lar mechanism of the interactions of TFs with TFBSs and construct transcription regulatory network, it is necessary to sys-

tematically collect, save, and analyze the information of discovered TFs and their TFBSs. In recent years, multiple TF and 

TFBS-related databases have been established. These databeses significantly promoted the TF-related studies in the fields of 

molecular biology, bioinformatics, and system biology. This paper summarized the contents, characteristics, access, and 

advances of main TFs and TFBSs-related databases, including TRANSFAC, JASPAR, TFDB, TRRD, TRED, PAZAR, 

MAPPER and others. 

Keywords: transcription factor; DNA binding site; database; bioinformatics 

真核生物基因的表达受多个层次的调控, 其中

基因的转录调控就是一个非常重要的环节。该环节

中, 转录因子与其DNA结合位点的相互作用发挥关

键作用。转录因子包括基础转录因子(Basic TF)和调

控性转录因子(Regulatory TF)两类 , 其中基础转录

因子与 RNA 聚合酶一起构成转录机器(transcription 

apparatus or machine), 通过与转录起点(Transcription 

start site, TSS)临近的 DNA 上的启动子区结合实现

基因的转录; 而调控性转录因子一般与位置多样的

增强子序列结合, 再与转录机器发生作用, 调控基
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因转录的水平及组织、细胞特异性。增强子序列没

有方向性, 可位于基因的上游, 也可以位于基因的

下游, 甚至基因内部。目前, 已经证实位于基因上游

10 kb远的增强子仍然对基因有调控作用。 

目前, 在人的基因中已经鉴定出 2 000 多个转

录因子[1, 2], NCBI (National Center for Biotechnology 

Information) 数据库中收录人转录因子基因 1 962个, 

占人全基因总数(24 652)的 8%[3]。已经鉴定的转录

因子中约有 700 多个是 DNA 合转录因子

(DNA-binding TF)。除了转录因子的鉴定外, 目前已

经发现一个DNA结合转录因子在基因组中存在成千

上万的DNA结合位点(DNA-binding sites)。例如, 通

过染色质免疫沉淀(Chromatin immunoprecipitation, 

ChIP)结合DNA微阵列芯片 (ChIP-chip) 或高通量

DNA测序技术(ChIP-seq), 发现转录因子SP1 在基因

组中有 12 000个结合位点

结

[4], c-myc有 25 000个结合

位点[4]、p53 有 1 600~65 000 个结合位点[5]、CREB

有 19 000~40 000 个结合位点[6, 7]。通过这些位点转

录因子控制着众多基因的表达, 构成了复杂的基因

转录调控网络 (Gene transcription regulatory net-

work)。 

转录因子及其DNA结合位点的鉴定, 以及它们

构成的基因转录调控网络的构建已经成为目前系统

生物学研究的重点领域, 也是生命科学研究的热点

之一。这一领域的研究, 不仅具有重要的基础研究

价值, 而且在生物技术及生物医学领域具有重要的

应用价值。很多转录因子(如 NF-κB、AP1、p53、

PPAR、CREB、STAT、E2F等)与重要疾病(如炎症、

肿瘤等)的发生、发展具有密切的关系, 因而成为疾

病诊断的依据和药物开发的靶点。 

为了系统收集该领域研究产生的大量数据信息

并进行相关的生物信息学研究, 最近数年国际上涌

现出不少转录因子相关数据库 , 如 TRANSFAC 

(TRANScription FACtor)、JASPAR、TFdb (The Mouse 

Transcription Factor Database)、TRRD(Transcription 

Regulatory Regions Database)、TRED(Transcriptional 

Regulation Element Database)、PAZAR、MAPPER等。

这些数据库各有特色, 提供了转录因子研究不同侧

面的数据信息, 促进了转录因子的研究, 特别是对

转录因子相关的生物信息学研究发挥了显著的推动

作用。然而目前国内还没有专业的转录因子数据库

建立, 为了推动这一领域的研究, 本文对目前国际

上主要的转录因子数据库的相关内容、特点及使用

方法予以综述。 

1  主要转录因子数据库 

1.1  TRANSFAC数据库 

TRANSFAC数据库是基于真核生物转录调控所

建立的数据库, 其中收集了大量与基因转录水平有关

的数据, 如转录因子及其DNA结合位点和相应的靶基

因等信息[8, 9]。TRANSFAC数据库由BIOBASE公司负

责日常更新和维护工作 , 网址是 http://www.gene- 

regulation.com。该数据库分为公开版本和专业版本

两个部分, 用户只需登陆该网站, 按照要求完成相

应的注册, 利用所获得的账号可以免费查询公开版

本中所有的信息, 而专业版本则需要用户付费使用, 

对于国内用户需要付款约 800 欧元进行网上查询, 

如需下载则需要额外的 800 欧元。目前, 公开版版

本的版本号为TRANSFAC7.0; 专业版本版本号为

TRANSFAC2009.3。两个版本的最后更新日期及贮

存的数据种类及数据量见表 1。相对于公开版本, 专

业版本还增加了小 RNA(miRNA)及其靶序列、

ChIP-chip实验序列片段, 以及所有收录数据的相关

参考文献、启动子序列等信息。 

TRANSFAC数据库的公开版本中主要包括 6 个

工作表文件[10]: (1) 位点工作表(Site table): 主要包

括每个(推定的)调控蛋白各自的结合位点信息。其中

既包括真核生物基因调控中转录因子的结合位点 , 

也包括经诱变实验、体内随机选择所得到的人工序

列信息。收录的所有序列经证实都与蛋白结合并且

有着特定的功能, 每一条序列条目都有相应的唯一

序号。(2) 因子工作表(Factor table): 储存相关的转

录因子数据信息。在位点工作表中所涉及的转录因

子在此表中都有储存。同时还包括一些不与DNA直

接结合或者需要与其他转录因子形成复合物才能与

DNA结合的转录因子。此外TRANSFAC还对所收集

的转录因子根据其DNA结合结构域类型进行分类 , 

方便用户根据需要进行查找。(3) 基因工作表(Gene 

table): 包括与转录调控相关的基因信息。该工作表

最初建立的目的是与其他数据库如 T R R D、

TRANSCompel的数据相连接; 现在已经成为与其 
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表 1  转录因子相关数据库的主要属性 

数据库 物种 数据含量 更新时间 

公开版: 

6 133个转录因子 

7 915个转录因子结合位点 

2 397个调控基因 

2005年 

TRANSFAC 真核生物 

专业版: 

12 795个转录因子 

26 589个转录因子结合位点 

51 325个调节基因 

2009年 

JASPAR 真核生物 457个转录因子结合位点模体 2009年 

TFDB 小鼠 1 585个转录因子 2004年 
  

  

TRRD 真核生物 2 344个调控基因 

3 490个调控区域(启动子, 增强子, 沉默子) 

10 135个转录因子结合位点 

2005年 

  
  

TRED 人类、 

小鼠、 

大鼠 

1 765个转录因子结合位点模体 

(其中人 1 249个, 小鼠 366个, 大鼠 150个) 

4 996个调控基因 

(其中人 3 409个, 小鼠 1 126个, 大鼠 461个) 

13 306个启动子 

(其中人 9 085个, 小鼠 3 089个, 大鼠 1 132个) 

2007年 

  
  

PAZAR 真核生物 859个转录因子 

14 964个调控序列 

5 756个调控基因 

2010年 

  
  

MAPPER 真核生物 681个转录因子 

1 134个转录因子结合位点模体 
2010年 

  
  

ABS 脊椎动物 650个实验验证的转录因子结合位点 

211个启动子 

100个调控基因 

2006年 

  
  

ORegAnno 真核生物 465个转录因子 

3 853个调控基因 
2008年 

DBTSS 真核生物 658 342 502个转录起始位点 2009年 

AGRIS 拟南芥 1 170个转录因子 

25 516 个启动子 

10 653个转录因子与启动子作用信息 

2010年 

DBD 真核生物 700多个转录因子 2008年 

PlantPromDB 植物 305个启动子 2002年 
  

  

Redfly 果蝇 737个顺式作用元件 

1 342个转录因子结合位点 
2009年 

  
  

RegulonDB 大肠杆菌 3 356个转录因子 

1 771个启动子 

1 584个转录因子结合位点 

2010年 

注: 表中数据库除 TRANSFAC专业版外, 都为免费使用数据库。本表所列数据为截止 2010年 6月各数据库贮存的数据量。 
 

他主流数据库如欧洲分子生物学实验室  (The 

European Molecular Biology Laboratory, EMBL)、美

国国立生物信息中心(NCBI)联系的重要组成部分。

(4) 细胞工作表(Cell table): 主要包括了与结合位点

相互作用的蛋白的细胞相关信息。利用这些信息可

以来确定所涉及的细胞、组织、器官甚至生物体。

(5) 分类工作表(Class table): 主要存放了以不同的

DNA结合结构域类型分类的转录因子的家族信息。

(6)矩阵工作表(Matrix table): 利用在Site工作表和

Factor工作表中储存的转录因子位点信息 , 以及
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EMBL 据库和 NCBI提供的参考序列数据库

(Reference sequence database, RefSeq)中的基因组序

列信息, 对转录因子建立了相应的位点特异性权重

矩阵, 储存在此表中

数

[11]。 

登陆TRANSFAC网站, 用户可以根据自己的需

求(如转录因子名称、结合位点序列)对 6个主要工作

表中的条目进行搜索、查询。同时, BIOBASE公司还

提供了与TRANSFAC主数据库相关联的其他数据库, 

如TRANSPATH、TRANSCompel。TRANSPATH数据

库提供了有关转录因子参与信号转导的信息以及它

们参与的反应信息, 并提供了包含许多信号组件的

复杂的信号调控网络信息[12]。TRANSCompel主要是

关于真核生物中影响转录的复合调控元件的数据

库。复合调控元件由两个不同的转录因子紧密契合

的DNA结合位点构成, 从而提供了不同信号交叉偶

联的机制[13]。 

TRANSFAC 作为著名的关于转录因子的数据

库, 其数据规模十分庞大, 收集的信息比较全面。但

是其仍存在一些问题, 比如数据存在冗余现象, 对

于不同研究组发现的同一转录因子可能存在不同的

条目 , 且不同物种的同一转录因子也被分开存放 , 

用户在使用时需要注意。同时对于信息更为丰富的

TRANSFAC 专业版需要付费, 限制了普通用户的使

用, 特别是普通科研用户。 

1.2  JASPAR数据库 

JASPAR是收集有关转录因子与DNA结合位点模

体(motif)的最全面的公开的数据库, 该数据库是由哥

本哈根大学(University of Copenhagen)负责日常数据

更新维护工作 , 其网址为 http://jaspar.genereg.net/ 

cgi-bin/jaspar_db.pl。JASPAR数据库中所包含的数据, 

都经过严格筛选, 有确切的实验依据, 通过计算机

辅助软件进行整合识别匹配并用生物学手段进行注

释[14, 15]。 

JASPAR的最新版本号是JASPAR4.0, 相对之前

的版本, 增加了许多新内容[16]。(1) JASPAR核心数

据库(JASPAR_CORE)增加了ChIP-chip 和ChIP-seq

相关的信息。ChIP-chip与以前常用的配体DNA系统

进化指数富集技术 ( D N A  S y s t e m a t i c  E v o - 

lution of Ligands by Exponential Enrichment, DNA 
SELEX)相比, 提供的信息量更大, 更加准确, 已经越

来越多地应用于基因研究之中。(2) JASPAR_CORE

中增加了 177 个酵母转录因子相关信息, 并且增加

了关于果蝇和线虫的条目数量 , 从而使JASPAR基

本覆盖了所有的真核顶端生物群(Eukaryote crown 

group)。JASPAR_CORE中所包含的非冗余的条目从

123个大幅度增加到 457个。(3) 增加了关于蛋白结

合微列阵技术(Protein binding microarray, PBM)相关

的 3 个子数据库。PBM子数据库包含 104 个小鼠转

录因子信息。PBM_HOMEO子数据库包含 176个小

鼠同源域(Mouse homeodomains)信息。PBM_HLH子

数据库包含线虫bHLH转录因子二聚体信息。通过更

新, JASPAR目前在核心数据库之外已经拥有 840个

转录因子结合谱[16]。 

除核心数据库之外, JASPAR还包含其他几个子

数据库[17]: (1) JASPAR_FARM数据库: 由具有相似

结合特性的转录因子的模型所构成。目前含有 11个

转录因子家族图谱信息。由于多个转录因子有着相

似的结合位点图谱, 这样存放可以降低结果的复杂

性。同时, 这些模型也可以为新的数据提供分类依

据。(2) JASPAR_phyloFACTs数据库: 包含 174个图

谱。这些图谱提取于系统发生上高度保守的基因上游

元件。JASPAR_phyloFACTs主要作为JASPAR_CORE

的补充, 可以和JASPAR_CORE中的数据共同使用。

(3) JASPAR_POLⅡ: 包含 13 个已知的与RNA聚合

酶Ⅱ核心启动子相关的DNA 列。这些序列与

JASPAR_CORE中数据的区别是这些序列不一定有

与之作用的特异蛋白。(4) JASPAR_CNE: 该数据库

由 233 个后生动物基因组中高度保守的非编码DNA

元件所组成。这些序列被发现行使长距离增强子作

用, 参与调控基因表达, 调控生物发育和分化。(5) 

JASPAR_SPLICE: 目前仅包括了人类的 6 个拼接位

点, 以后会增加其他真核生物的拼接位点信息, 以

及新的外显子拼接的增强子和衰减子信息。 

序

JASPAR 中的数据是完全公开的, 用户可以通

过主页对数据库进行直接访问。网站在最新一次更

新中对 JASPAR_CORE 根据物种分成 5 类, 即脊椎

动物门 (Vertebrata)、线虫纲 (Nematoda)、昆虫纲 

(Insecta)、植物界(Plantae)和真菌界(Fungi), 以及根

据结构归类, 用户可以清晰地在主页上找到相应链

接。网站还提供了根据序列号(ID)、物种等特性进行

的搜索, 还可以直接浏览数据库的内容。同时, 用户
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通过主页可以下载 JASPAR 中的数据到自己的电脑

上。与同领域相似数据库相比, JASPAR是一个非冗余

的数据库, 数据来源经过严格筛选, 并且对所有数据

提供免费下载, 并有相应软件配套使用。但是相对于

TRANSFAC 等其他数据库, JASPAR 所包含的数据量

比较小, 用户可以根据需要选择相应的数据库。 

1.3  TFdb数据库 

TFdb 是一个专业的关于小鼠转录因子的非冗余

的数据库。该数据库由 RIKEN 基因组科学中心

(RIKEN Genomic Sciences Center, GSC)的基因组探测

研究组实验室(Laboratory for Genome Exploration Re-

search Group)进行日常维护, 其网址是 http://genome. 

gsc.riken.jp/TFdb/。TFdb 包含了小鼠转录因子基因

和与之相关联的基因数据。TFdb的建库宗旨是提供

小鼠全基因组的非冗余的转录因子信息。现在的版

本共有 1 585个小鼠转录因子信息。 

TFdb是从全基因组的视角来收集数据, 其数据

与基因组的联系十分紧密 [18]。该数据库的优点是 :   

(1) 数据的收集工作十分严谨, 是非冗余的数据库, 

集合了许多有用的信息, 是目前关于小鼠转录因子的

最专业最全面的数据库。(2) 该数据库中的每个转录

因子都与NCBI的位点链接 (LocusLink) (http://www. 

ncbi.nlm.gove/Locuslink/)相关联。位点链接(LocusLink)

是NCBI提供的一个单一的查询界面, 可用来找到某

一个遗传位点的序列和描述性信息; 它展现了官方

命名、别名、序列登陆、表型、EC号码、MIM号码、

UniGene聚类、同源图谱位点和相关网站信息[19], 并

提供这个链接可以准确定位的转录因子基因。(3) 该

数据库中的每个转录因子都提供了Gene Ontol-

ogy(GO)的ID序号。Gene Ontology包含基因或蛋白

的细胞组分、生物过程及分子功能信息, 并将上述

信息根据概念粗细不同组织成有向无环图(DAG)结

构。利用GO的条目, 可以明确确定每个基因是否具有

转录因子功能。(4) 该数据库还利用NCBI提供的同源

基因数据库(HomoloGene)对人类和大、小鼠的基因进

行同源比较, 选出功能上具有转录因子效果的基因, 

添加进数据库, 确保转录因子信息的完整性。(5) 转录

因子DNA结合结构域种类则参考了蛋白质组数据库

(InterPro)的资料, 并给出了相关链接。 

TFDB 无需用户注册, 使用者可以直接点击页

面上方按钮对数据库中所含数据进行浏览, 并可以

根据转录因子基因的名称、GO或 InterPro数据库的

ID或名称进行搜索。点击每个条目之前的细节按钮, 

用户可以进入单个基因的条目, 网站给出了各个数

据库的相关链接, 方便用户查询。 

1.4  TRRD数据库 

TRRD是转录调控区数据库 , 收集基因转录调

控区域注释信息资源。该数据库由俄罗斯科学院西

伯利亚部的细胞学与遗传学研究所(Institute of Cytol-

ogy and Genetics, Siberian Department of the Russian 
Academy of Sciences, Novosibirsk, Russia)提供技术支

持及日常维护[20, 21]。其网址为http://wwwmgs.bionet.nsc. 

ru/mgs/gnw/trrd/。目前最新版本号为 TRRD7.0。

TRRD数据库包含的数据种类及数据量见表 1。

TRRD数据库还包含 7 609篇相关科学文献。TRRD

还有与内分泌调节、脂质代谢以及细胞凋亡相关的

转录因子信息。 

最新版TRRD数据库主要由 8 个子数据库所构

成 , 分别是TRRDGENES(TRRD库基因的基本信息

和调控单元信息 ); TRRDLCR(调控区定位信息 ); 

TRRDUNITS(调控区的启动子、增强子、沉默子等

具体信息); TRRDSTARTS(转录起始位点相关信息); 

TRRDSITES(转录调控位点信息); TRRDFACTORS 

(转录因子信息); TRRDEXP(基因表达模式的信息)

和TRRDBIB(数据库涉及的实验出版物信息)[22]。 

TRRD 网站提供了几个子数据库的链接及搜索

按钮。用户不需注册可以直接在网站上浏览其数据

库信息。用户可以根据自己需求, 选择浏览或者对

特定的条目进行搜索。 

1.5  TRED数据库 

TRED 为转录调控元件数据库, 是基于研究基

因调控网络的需要而建立的数据库, 收集有实验证

据的哺乳动物顺式作用元件和反式作用因子。TRED

为公开的数据库, 由冷泉港实验室(Cold Spring Har-

bor Laboratory)承担数据整理及维护工作; 其网址为

http://rulai.cshl.edu/cgi-bin/TRED/tred.cgi?process= home。 

该数据库目前版本收集的转录因子相关数据种类及数

量见表 1。该数据库还提供人类、小鼠、大鼠的全基

因组序列, 并提供相应的序列分析查询工具[23]。 

TRED数据库所提供的数据都是经过实验验证, 
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并且经过人工一一筛选, 保证了数据的有效性。该

数据库不但提供转录因子结合位点序列信息, 还提

供转录因子结合位点的基因组定位信息, 为查询者

提供了方便。另外, 该数据库还引入了基因调控网

络的概念, 并给出了与癌症相关的 36个转录因子之

间的调控网络, 供使用者查询[24]。 

TRED 的网站架构简洁明了, 数据库不需要注

册 , 数据信息完全公开 , 在其网站的左边部分 , 提

供了对于数据库各项信息(如启动子序列, 转录因子

靶基因, 转录因子结合位点模体信息等)的链接, 非

常适合使用者进行查询并使用。 

1.6  PAZAR数据库 

PAZAR数据库是一个公开的有关转录因子和其

调控序列的数据库。PAZAR数据库提供相应的网页界

面和工具来方便用户查询 ; 其网址是 http://www. 

pazar.info。该数据库包含的数据种类及数据量见表 1。

PAZAR数据库把数据库的结构做成小商店的形式 , 

为用户提供了方便简洁的查询方式[25]。 

PAZAR数据库的一大特点是允许每个用户登陆

报告自己、本实验室或者是某个数据库的信息。这

使得PAZAR数据库更像是一个为转录因子及其结合

位点的研究人员所建立的数据交流平台。目前 , 

PAZAR主要包含的数据库有: (1) ABS(a database of 

Annotated regulatory Binding Sites): 是一个公开数

据库, 收集从文献中人工筛选获得的直系同源脊椎

动物基因启动子中鉴定的已知结合位点[26]; 其网址

为http://genome.imim.es/datasets/abs2005/index.html。(2)

JASPAR_CORE: 上文提到的JASPAR的核心数据库。

(3) ORegAnno (The Open REGulatory ANNOtation da-
tabase): 是一个资源及获取都开放的数据库和文献

管理系统(literature curation system), 以便基于集体

注释实验鉴定的DNA调控区域、转录因子结合位点

和调控变体

 

[27]; 其网址是http://www.oreganno. org/。

PAZAR数据库中还有个人以及相关实验室发布的转

录因子和调控基因的信息。 

PAZAR数据库还为用户提供了各种计算机辅助

软件, 使不同学者之间交流信息变得更加容易[28]。数

据库允许匿名用户进行数据查询, 其网站也提供了

免费的注册系统, 经过注册后, 用户可以向网站提

供自己的研究成果, 并定制相关服务。网站提供了

相关数据的搜索工具, 且提供了所有公开数据的免

费下载。 

1.7  MAPPER数据库 

MAPPER数据库收集整理两个著名的转录因子

数据库TRANSFAC和JASPAR中有关转录因子的资

料, 经过加工形成 1 134 个转录因子结合位点的隐

马尔可夫模型, 并通过这种模型去搜索人、小鼠及

果蝇的基因组转录起始位点上游 10 kb序列。数据库

还提供用户自定义序列的搜索功能。MAPPER数据

库为利用计算机分析手段进行转录因子结合位点的

研究提供了平台 [29, 30]。MAPPER数据库的网址是

http://bio.chip.org/mapper。 

MAPPER数据库需要用户利用自己的邮箱进行

免费注册。注册登陆之后, 用户即可使用数据库的

各种功能。在 Models板块, 用户可以对数据库所包

含的结合位点模型进行逐一查询, 也可以根据模型

的名称和序列来查询自己所需要的结合位点模型。

在 Tools 模块中, 用户可以对数据库已知的基因序

列, 或是自己提供的序列, 进行结合位点模型的搜

索, 搜索结果包括了转录因子的名称、结合位点所

在的确切位置、相似程度和预测结果。此外 , 

MAPPER 数据库还为每个用户提供了一块私人区域

来储存搜索的历史记录和用户自设的模型。 

2  其他数据库 

除上述主要数据库外, 还有转录因子及其结合

位点的其他数据库, 如 DBTSS (Database of Transcrip-

tional Start Sites)、AGRIS(Arabidopsis Gene Regulatory 

Information Server)、DBD(DNA-binding domain)、

Redfly (Regulatory Element Database for Drosophila)、

RegulonDB(Regulon Database)、PlantProm DB(Plant 

Promoter Sequences Database)等。 

DBTSS即转录起始位点数据库[31], 由东京大学

人类基因组中心维护, 是一个关于转录起始位点的

数据库 , 只收集准确实验确定的 5′末端的完整

cDNA序列 , 并提供了已知转录因子结合位点的定

位; 其网址是http://dbtss.hgc.jp。AGRIS即拟南芥基

因调控信息数据库, 是专业的拟南芥启动子序列、转

录因子及其靶基因数据库[32]; 网址为http://arabidopsis. 

med.ohio-state.edu。DBD即DNA结合结构域数据库, 
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是一个预测与DNA特定序列结合的转录因子的数据

库 [33]; 其网址是 http://www.transcriptionfactor.org。

Redfly是一个收集果蝇转录顺式作用元件和转录因

子靶序列的数据库 [34]; 其网址是 http://redfly.ccr. 

buffalo.edu/。RegulonDB 是一个专业的有关大肠杆

菌和其他生物转录起始和转录调控的数据库[35], 其

网址是http://regulondb.ccg.unam.mx。PlantProm DB

是一个有注解非冗余的RNA聚合酶Ⅱ识别的植物启

动子序列数据库 [36], 其网址是 http://mendel.cs. 

rhul.ac.uk/。以上数据库包含的数据种类及数量见表 1。 

3  结 语 

将生物信息学技术与分子及细胞生物学技术交叉

联合, 即干实验(Dry experiment, in silico experiment)

与湿实验 (Wet experiment, in vivo/vitro experiment)的

相辅相成, 是今后生命科学发展的趋势。在转录因子

研究领域, 自从转录因子DNA结合靶点高通量信息获

取 技 术 , 包 括 ChIP-chip[37] 、 ChIP-seq[38~40] 、

Protein-binding microarray[41~46]等产生后, 转录因子

相关研究产生了巨大的数据信息, 对这些数据信息

的收集、整理及分析成为转录因子研究领域无法避

免的生物信息学课题。因此, 今后转录因子的相关

研究必然是干湿实验结合的研究[47, 48]。转录因子数

据库的建立无疑会极大地促进转录因子有关的分子

生物学、系统生物学及生物信息学研究。 
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