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摘    要 
呂秀英、陳政道、呂椿棠、邱怡嘉、魏夢麗。2008。水稻表現序列標幟 (EST) 功能分

析自動化系統。台灣農業研究 57:103–118。 

表現序列標幟 (expressed sequence tag, EST) 是 cDNA 序列片段，直接研究 EST 可

獲取基因表現訊息。透過 EST 的功能註解、分類和表現量統計，能瞭解不同 cDNA 基

因庫間之基因表現型式的差異性及表現基因的功能類別。現存於公共資料庫的水稻 EST

序列數量相當龐大，可作為水稻基因組功能註解的重要資源。但針對這些巨量 EST，僅

靠人工是不可能在短時間內完成所有分析與計算。因此，本研究在 Linux 伺服器以

MySQL 資料庫管理系統建立本地資料庫，並綜合 Perl 和 PHP 程式語言之運用，成功研

發了一套完整的水稻 EST 功能分析自動化系統，能快速且準確完成 EST 功能註解、分

類及表現量統計的全程分析工作，大大提高了工作效率。使用者無須登錄到 Linux 分析

平台，只要在 Microsoft Window 操作環境下透過網頁瀏覽器，即可直接使用該系統。系

統以 Web 界面為基礎所設計的輸入畫面在操作上非常簡便，且分析完成後主動將輸出

結果透過電子郵件寄給使用者。本系統亦可容易地擴展運用到其他物種之 EST 功能分析

工作，對分子遺傳實驗室發展 EST 分析工作具有重要意義。 

關鍵詞︰ 水稻、表現序列標幟、功能註解及分類、基因表現量統計、自動化系統、Perl

語言。 

前    言 
1991 年 Adams 等人從三種人腦組織的 cDNA 基因庫 (library) 中隨機挑選出 609 個選殖體 

(clone) 進行定序，從而得到一組人腦組織的表現序列標幟 (expressed sequence tag, EST)，並將其

與資料庫進行序列同源性對比，結果顯示該組中有 36 個代表已知基因，337 個代表未知基因，這

是關於 EST 技術應用的首次報導，並首次提出了 EST 的概念 (Adams et al. 1991)。EST 雖然只是

cDNA 的片段序列，但具快速且低廉的優點，故成為連接結構基因組學和功能基因組學的一道橋
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樑，進行 EST 分析可提供基因辨識、新基因發現及基因表現差異性等研究，是最快速獲得序列資

訊及提供功能性基因組研究之來源 (Adams et al. 1991, 1992; Polymeropoulos et al. 1993; Bonaldo et 
al. 1996; Rounsley et al. 1996; Ewing et al. 1999; Jongeneel 2000; Kantety et al. 2002; Rudd 2003; Wei 
et al. 2005a, b)。隨著 EST 定序的快速發展，至 2008 年 3 月 28 日止，美國國家生物技術資訊

中心 (National Center for Biotechnology Information, NCBI, http://www.ncbi.nlm.nih.gov/) 的
dbEST 資料庫已登錄不同物種之不同組織的 EST 共 50,818,319 條，其中以人和鼠的最多 
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/dbEST/dbEST_summary.html)。目前全世界研究單位都在針對禾穀類作

物或其他重要作物進行大規模的 EST 計畫，EST 資料仍在快速增加中 (Kantety et al. 2002)。至 2008
年 3 月 28 日止，登錄在 NCBI 之 dbEST 資料庫的水稻 EST 序列數量已累積近 1,220,261 條 
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/dbEST/dbEST_summary.html)。從公共資料庫下載取得 EST 以進行分析

之前，為維持序列的品質，通常都會利用 CAP3 或其他接合軟體的聚集  (clustering) 與接合 
(assembly) 之常規化處理，減少 EST 之重疊性，並將其連接成更長、更高質量的序列，此稱為單

一序列  (unique sequences) (Adams et al. 1995)；然後再透過該 EST 之單一序列的功能註解 
(functional annotation)，以瞭解這個序列在生物體中所扮演的功能。透過已註解的 EST 序列，可以

進行其上下游資訊的全面分析，包括新基因發現、重複序列測定、調控基因確定、完整基因分析等 
(Jongeneel 2000; Wolfsberg & Landsman 2001; Sreenivasuls et al. 2002; Wei et al. 2005a)。 

一般針對 EST 功能註解的方法，通常是將 EST 單一序列直接利用 BLAST (basic local alignment 
search tool) 去比對 NCBI 資料庫 (http://www.ncbi.nih.gov/BLAST/) 或 MIPS (Munich Information 
Center for Protein Sequences) 之資料庫  (MAtDB, http://mips.gsf.de/proj/plant/jsf/athal/searchjsp/ 
searchSequence.jsp)，然後再將所比對到的相似性序列進一步利用 MIPS 功能分類系統 (MIPS 
Functional Catalogue, MIPS_FunCat, http://mips.gsf.de/proj/funcatDB/search_main_frame.HTML) 來進

行功能分類 (Lai et al. 2004; Shim et al. 2004; Brenner et al. 2005)。此程序必須經由一再核對及篩選

的反覆過程，否則無法迅速且準確地獲知其真正的功能。基此，Chiu et al. (2007) 成功地建立了一

套完整且快速的新流程：將 EST 單一序列比對 TIGR (The Institute for Gene Research) 之 Gene Index 
(TGI) 資料庫  (http://compbio.dfci.harvard.edu/tgi) 的假設性一致性序列  (tentative consensus 
sequence, TC) 進 行 功 能 註 解 ， 再 藉 由 TC 搜 尋 結 果 連 結 到 GO (Gene Ontology, 
http://www.geneontology.org/) 與 MIPS 之功能分類系統進行功能分類，最後進行基因功能表現量之

統計。對於少量資料，可將其提交到上述各相關網站，即可完成分析；但對於大量的 EST 資料，

所需花費的時間和人力仍相當可觀，因為利用網際網路在多個網站間交互操作，不僅存在速度慢、

步驟繁瑣、缺乏針對性等缺點，而且保密性差，難以滿足研究工作需要。另外由於不同網站資料庫

的操作方式與資料儲存格式不盡相同，故常常得花很多時間於各輸入輸出檔案間的格式轉換與資料

整理，此過程中也容易出錯。隨著 EST 量越來越多，處理巨量生物資料的高度複雜性，僅靠人工

完成所有分析與計算是難以想像的。而唯一解決之道，是將整個分析流程予以全面自動化。因此，

本研究以 Chiu et al. (2007) 所建立的 EST 功能註解分析流程為基礎，先從網路上將 TGI 中 TC 資

料庫的相關序列及其訊息敘述、GO 分類資料庫的代碼及敘述、MIPS 分類目錄以及 BLAST 序列比

對軟體，下載到自有 Linux 主機所構築的資料庫內，以建置一個可以在本地直接進行序列比對、功

能註解和分類的操作平台；然後編寫程式，將整個分析流程予以自動化並設計簡單易用的使用介
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面，使能快速準確地完成 EST 功能註解、分類及表現量統計的全程分析工作。此本地序列資料分

析平台及自動化系統之建構完成，對於分子遺傳實驗室發展 EST 分析工作具有重要意義。 

材料與方法 
EST 功能註解分析之流程 

Chiu et al. (2007) 擷取 NCBI 之 dbEST 資料庫中受褐飛蝨誘導之 188 條水稻 EST 序列，將其

經 CAP3 軟體聚集和接合後，共獲得 155 條較高品質和去除多餘性的單一序列，以此單一序列為材

料建立了一套 EST 功能的註解、分類及表現量統計的分析流程，如圖 1 所示：(1) 首先將 EST 經

聚集及接合後所產生的單一序列，去比對 TIGR Gene Index (TGI) 資料庫的 TC，以進行功能註解；

(2) 藉由 TC 搜尋結果連結至相對應之 GO 分類代碼及敘述，可進行功能註解之粗分類；(3) 再經

由 GO 分類代碼連結至相對應之 MIPS 分類代碼目錄，以進行功能註解之細分類；(4) 最後統計各

功能類別的基因表現量及其比例。 
TGI 資料庫蒐集的基因資料不僅簡單對 NCBI 之 GenBank 資料庫的基因和 EST 數據按物種分

類，也提取 GenBank 資料庫中不同物種的 EST 和註解的基因序列，經由聚集、接合等分析過程以

產生單一的、具有高可信度的 TC。因此可藉此網站輸入查詢序列進行比對後，找出相似的 TC，
來推測基因之功能註解。GO 主要提供結構及動態模式的控制字彙和分類系統，真核生物的基因和

蛋白質也可透過 GO 的整合性分類系統得到分子功能 (molecular function)、生物程序 (biological 
process)、細胞成分 (cellular component) 三個層次的註解，可對基因組資訊進行簡單分類及描述 

(GO 2006)。MIPS 分類系統的功能分類目錄  (MIPS_FunCat, http://mips.gsf.de/proj/funcatDB/ 
search_main_frame.HTML) 是一個階層系統，由二十多個主要功能種類所組成，主功能底下又有其

細分類別，迄今最新 2.1 版已增加到 28 個主功能共包含 1362 項之功能類別，可用來對不同生物之

基因組進行註解之分類，是研究者對基因及其產物進行功能分類時常參考的資料庫 (Andreas et al. 
2004; Mewes et al. 2006, 2008)。 

序列資料分析平台之建置 
本研究所研發的自動化分析系統安裝在 Linux 伺服器內，用於建構該 Linux 序列資料分析平台

的硬體配備為 Pentium III、CPU 650 MHz、1GB RAM，及內含 80G 的 SCSI 硬碟。作業系統為 RedHat 
Linux 9.0，可從 http://www.redhat.com 或其他鏡像站點取得。該類小型伺服器的花費較少，大部分

實驗室都有能力配置。 
由於生物資訊分析通常涉及巨量資料，資料的儲放必須有一個高效率的資料庫，才能利於

管理、存取及後續分析。因此，本研究在 Linux 作業平台上，利用 PHP 及 MySQL 建立一個資

料庫，專門用來儲存待分析之 EST 單一序列和所有分析結果。而為了建置一個可以在本地直接

進行序列比對、功能註解和分類的操作平台，也從網路上下載 TGI 中 Rice (Oryza sative) 之 TC
資料庫 (含序列及相關訊息敘述)、GO 分類資料庫 (含代碼及敘述) 和 MIPS 分類目錄，以及

BLAST 序列比對軟體，並將它們儲存在本地資料庫中。根據 Chiu et al. (2007) 所建立之水稻

EST 功能註解分析流程 (圖 1)，再利用 Perl 語言來撰寫水稻 EST 功能分析自動化系統之 Perl
程式模組。 
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相關軟體之獲取與安裝 
建構分析平台和自動化系統所使用的軟體皆為免費軟體，可以從網際網路下載或直接向作者索

取，而在 RedHat Linux 9.0 作業系統安裝後即已內建 Perl 5.6、PHP 2.6.4 及 MySQL 3.23.5。由於這

些軟體皆安裝在 Linux 操作系統中，不能移植到 Microsoft Windows 系統，但 Windows 使用者仍可

以透過一般網頁瀏覽器 (如 IE, Netscape, Sleipnir 等) 輸入 Linux 伺服器的所在 IP 網址，就能連結

使用本系統，而未必要藉由終端模擬軟體或遠端連線軟體登錄到 Linux 伺服器上使用。本研究相關

軟體之功能，簡單說明如下： 
序列相似性比對軟體 BLAST：BLAST 為目前生物資訊學 (Bioinformatics) 研究上極為重要的

工具，特別是在核酸或胺基酸序列資料庫的搜尋，堪稱目前最廣泛使用的序列相似性比對方法。此

法的演算式和統計學基礎由 Altschul 等人於 1990 年發表 (Altschul et al. 1990) 後，經陸續改進，至

1996 年成為 NCBI 最重要的網路伺服工具。BLAST 使用了局部 (local) 而非全域性 (global) 的序

列比對，而再採用字串比對 (word hashing) 時，加入了相似度門檻值 (similarity threshold) 的概念

使得長字串不需全部一致而大幅提高搜尋速度，並利用極端分布統計 (extreme value distribution 
statistics) 的概念進行信賴度分析而設計了 E-value，在速度與搜尋靈敏度上獲得極佳的平衡

(Altschul & Gish 1996)。在給定條件的搜尋下，所找到的相似序列之清單中的 Score 是這一相似序

列中最相似的區域之得分，代表統計學上的可能性，得分越高，越不可能是逢機發生，即越有可信

度。但該值為絕對值，與所搜尋的資料庫大小無關。而 E-value 是一種期望值，與搜尋空間大小有

關，其意義是在這樣的資料庫搜尋空間中可逢機獲得這樣高分之序列的可能性，因此 E-value 越高， 

 

圖 1. Chiu et al. (2007) 所建立之 EST 功能註解分析的流程圖。 

Fig. 1. Flowchart showing the analysis procedures of EST functional annotation established by Chiu et al. (2007) 
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則代表越有可能是逢機獲得的，也就越不可信，或越不具有生物意義。BLAST 可由 NCBI 網站下

載 (http://www.ncbi.nih.gov/BLAST/)，用來進行本地序列的相似性分析。 
程式語言 Perl：Perl 是 practical extraction and report language (實用擷取與報告語言) 的縮寫，

為 Larry 於 1980 年代中期所創，最初是 UNIX 作業系統所開發的編製程式語言，現在具有強大的

跨平台特性，幾乎不受限制，如 Linux、Microsoft Windows、Macintosh、MVS、VMS、OS/2、Plan9、
Amiga 等作業系統也都有相應的 Perl 語言解釋器；Perl 是一種腳本語言 (script language)，對程序、

檔案和文字有很強的處理與變換能力，因此凡是有關系統工具、軟體工具、系統管理、資料庫連結、

圖像程序設計、網路連結和 WWW 程序設計等任務，都特別適合用 Perl 來執行 (Larry et al. 2000; 
Schwartz et al. 2005)。Perl 十分容易學習和掌握，大多數的任務只需要 Perl 語言的一小部分即可完

成。Perl 也是一種解釋式的語言，即只要寫了程式後，不需經由一道中間的編碼過程即可測試，可

快速、方便地測試及除錯。這些優點使得 Perl 成為普及於全球資訊網中的編製程式語言，如同系

統和資料庫與使用者之間的通道，並已成立專屬官方網站 (http://www.perl.org/)。現在 Perl 語言已

廣泛應用在生物資訊學研究 (Jagota 2004; Jan et al. 2004; Haynes et al. 2006; Zhou et al. 2007)。 
HTML 輸出程式 PHP：PHP 是 hypertext preprocessor (超文件前置處理器) 的縮寫，用來產生

HTML 網頁原始檔的中介程式及語言，屬於一種伺服端內嵌式 HTML 的應用程式；不是用一大堆

指令來輸出 HTML 程式，而是直接可以在 PHP 和 HTML 間切換，尤其適合用來 Web 開發。它容

易學習，執行速度快，可同時運行於 Windows、UNIX 和 Linux 不同作業平台的 Web 程序，內置了

對文件上傳、密碼認證和郵件收發等功能 (Williams & Lane 2004; Trachtenberg & Sklar 2006)。PHP
也有其專屬的官方網站 (http://www.php.net/)。透過 PHP 程式之編寫設計，即便本系統是建立在

Linux 分析平台上，也能讓 Windows 使用者直接透過網頁瀏覽器來輸入資料並讀取輸出結果，而未

必要登錄到 Linux 伺服器才能使用該系統。 
資料庫管理系統 MySQL：MySQL 是一個快速、容易使用且功能強大的關聯式資料庫管理系

統 (relational database management system, RDBMS)，可容易地與 C、C++、Java、Perl、PHP 等語

言連結，且可運作在許多作業平台上，例如 Linux、HP-UX、Windows 等平台。自 1996 年以來，

MySQL 得到很多大公司的支持，其功能性和穩定性都有很大的發展，目前共超過 40 個資料庫，

包含 10,000 個表，其中 500 多個表超過 7 百萬行，大約有 100GB 容量的主要應用資料，能快速且

靈活地儲存並記錄文件和影像，故已有許多配置和管理 MySQL 伺服器的圖形工具被開發，為系統

管理員提供極大的幫助 (Williams & Lane 2004; DuBois 2006)。MySQL 現也已成立專屬官方網站 
(http://www.mysql.com)。透過 MySQL，能提供各研究室的 Web 網站或個人網站一個簡單、方便及

高效能的資料庫系統。 

系統之效率評估 
為確認系統的效益，有必要以實際序列資料進行評估。Chiu et al. (2007) 擷取 NCBI 之 dbEST

資料庫中受褐飛蝨誘導之 188 條水稻 EST 序列，將其經 CAP3 軟體聚集和接合後所得到的 155 條

單一序列為材料，採用人工方式進行功能註解，自 TC 資料庫相似性序列的蒐集比對至最終完成功

能的註解、分類及統計，前後共花了大約 3 個月的時間。因此，本研究將首先以此 155 條單一序列

來測試以自動化系統完成全程分析工作所需的時間。另外，Lu et al. (2007) 取自 NCBI 之 dbEST 中

受稻熱病菌誘導之共 84,705 條水稻 EST，利用 CAP3 將其聚集和接合後，共得到 32,165 條 EST 單
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一序列，此巨量的單一序列是絕不可能利用人為方法來完成功能註解之分析工作，因此也是利用此

自動化系統來完成所有分析。 

結    果 

使用介面操作 
本研究在 Linux 主機以 MySQL 資料庫管理系統建立本地資料庫，並綜合 Perl 和 PHP 程式之

運用，成功研發了一套完整的水稻 EST 功能分析自動化系統。透過 PHP 程式設計，使用者無須登

錄到 Linux 主機平台，只要在 Microsoft Window 操作環境下透過網頁瀏覽器，即可使用該系統。使

用者執行介面之畫面，設計如圖 2。它在操作上十分簡單易明，只要先將 FASTA 格式的序列資料， 

 
圖 2. 水稻 EST 功能分析自動化系統的輸入介面。 

Fig. 2. Input interface of automated system for rice EST functional analysis. 
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用複製貼上之方式貼於畫面上的序列輸入框內，或者利用「Browse (瀏覽)」功能指定到個人電腦硬

碟內儲存序列檔案的所在位置，再於最下面輸入框內填入使用者的電子信箱地址，最後按「Run (執
行)」功能鍵即可。若在送出前按「Reset (重設)」功能鍵，則可清空已輸入的所有資料。系統在確

認收到查詢序列後，會顯示出感謝使用本系統等字樣，然後將接下來的分析工作交給 Linux 主機執

行。系統在完成分析後，會主動將結果以電子郵件寄給使用者，因此操作畫面中的電子信箱地址是

必要輸入的。畫面中序列輸入框之下方的 E-value 欄位，系統內設值為 1，但允許使用者自行修改

將其降低或提高；降低 E-value 可將相似性比對的門檻變高，於是對 TC 所能搜尋的相似性序列會

變得較少，反之若提高 E-value，則能比對到的序列可較多。 

輸出結果內容 
系統完成分析後，使用者會收到電子郵件通知，郵件內容如圖 3 所示。使用者可由收到的電子

郵件中，直接用滑鼠點選相關檔案名稱，即可將它們直接開啟或下載。為有利於使用者的各種後續

運用，本系統將所分析的結果，提供了文字、Microsoft Excel 和 HTML 之三種不同儲存格式之輸

出檔案，其附加檔名分別為 out、xls 和 html。這三種檔案的命名原則，是以使用者所提供之電子

信箱@之前的名稱，再加上一個流水號。第一個附加檔名為 out 的輸出檔案，是可由網頁瀏覽器或

任何文書製作軟體開啟的文字檔，內容為查詢序列經 BLAST 比對 TIGR 的相似性搜尋結果，如圖

4 所示，輸出報表中會將所有小於指定 E 值 (系統內設值 = 1) 的相似性搜尋結果全部列出。至於 

 

圖 3. 水稻 EST 功能分析自動化系統完成分析後主動寄給使用者的電子郵件訊息，隨函共附 3 個輸出檔。 

Fig. 3. An e-mail message attaching with three output files from rice EST automated functional analysis system was 
sent to the user automatically after accomplishing the analysis. 
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圖 4. 水稻 EST 功能分析自動化系統的輸出文字檔內容範例：比對 TIGR 之 TC 資料庫的相似性搜尋結果。 

Fig. 4. An example of output text file from rice EST automated functional analysis system: results of similarity 
search to annotated TC database in TIGR. 
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Excel 和 HTML 兩種檔案的輸出結果完全相同，皆包含三部份內容，如圖 5 所示，此處僅以網頁形

式檔為例說明：(1) 各查詢序列 (query) 所比對到相似 TC 的 id 及其定義、該 TC id 連結到 GO 功

能分類系統所得之 GO id 及其註解粗分類、再經由該 GO id 連結到 MIPS_FunCat 功能分類系統所

得之 MIPS id 及其註解細分類，這些分析結果皆被整合在同一個表格內，以利相互參照 (圖 5-1)。
以圖中第一條查詢序列 contig1 為例，在內設 E value = 1 之條件下，比對到的所有相似 TC 有

TC275121、TC261271 等 (因版面限制，圖中僅列出部份結果)，由這些相似 TC 之 id 所對應到的

GO 和 MIPS 分類代碼，可知該 EST 單一序列與何種功能類別之基因表現有關。畫面中也提供超連

結功能，讓使用者藉由點選 TC、GO 及 MIPS id，就能直接連結到其相關網站以瀏覽該 id 的詳細

資訊。(2) 依據所有查詢序列比對到的 GO 分類代碼，統計在 GO 功能分類系統下所佔表現量及其

比例 (圖 5-2)。以圖中實例而言，這些序列比對到分子功能 (molecular function, F)、生物程序 
(biological process, P) 及細胞成分 (cellular component, C) 之功能類別表現量各為 98、91 及 85，各 

 

圖 5-1. 水稻 EST 功能分析自動化系統輸出的 HTML 網頁檔內容範例：從相似 TC 連結對應到的 GO 及 MIPS
代碼之相關資訊。 

Fig. 5-1. An example of HTML output file from rice EST automated functional analysis system: Hits information of 
GO and MIPS ids linked from similar TC sequences in TIGR. 
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圖 5-2. 水稻 EST 功能分析自動化系統輸出的 HTML 網頁檔內容範例：GO 功能分類系統下各功能類別之基因

表現量及其比例。 

Fig. 5-2. An example of HTML output file from rice EST automated functional analysis system: Frequency and 
percentage of gene representation of functional classification based on GO functional category. 
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佔 35.76、33.21 和 31.02%。GO 分類系統除了三個層次的粗註解外，其下層仍有其自有的更細分

功能，由於 GO 作為基因功能註解有逐漸增加之趨勢，故本系統也同時再提供其第二層之細分功能

類別的統計資料，以供參考。(3) 依據所有查詢序列比對到的 MIPS 分類代碼，統計在 MIPS 分類

系統下各功能類別所佔表現量及其比例 (圖 5-3)。MIPS 分類目錄是一個階層系統，但一般皆以第

一層的主功能類別來探討基因表現量之差異性，因此本系統僅就主功能類別進行統計。以圖 5-3 之

實例而言，藉由 MIPS 分類系統，可知該 cDNA 基因庫表現出代謝 (metabolism) 功能的基因表現

量佔 14.368%、能量 (energy) 功能佔 2.586%等。 

 

圖 5-3. 水稻 EST 功能分析自動化系統輸出的 HTML 網頁檔內容範例：MIPS 功能分類系統下各功能類別之基

因表現量及其比例。 

Fig. 5-3. An example of HTML output file from rice EST automated functional analysis system: Frequency and 
percentage of gene representation of functional classification based on MIPS functional category. 



台灣農業研究  第 57 卷  第 2 期 

 

114 

除網頁形式的輸出檔案外，本研究還提供同樣內容的 Excel 輸出檔之目的，是方便使用者可將

分析結果另用 Excel 軟體來開啟檢視，此有利於使用者在 Window 個人電腦上做進一步的其他各種

統計分析。 

系統效率評估 
就系統分析的效率而言，Chiu et al. (2007) 直接將共 155 條受褐飛蝨誘導之水稻 EST 單一序

列，提交到 TIGR 網站之 TC 資料庫進行相似性序列的蒐集比對，然後逐一用人工方式檢視，篩選

出每條查詢序列所比對到的相似序列及其註解，再從其註解敘述中擷取出適當的關鍵字，分別輸入

到 GO 及 MIPS 等網站找出該功能屬於何種類別，最後利用 Excel 試算表就每條查詢序列所對應到

的各類別功能進行表現量個數和百分比統計，前後共花了大約 3 個月的時間。而使用本研究之 EST
功能分析自動化系統，約僅 30 分鐘左右的時間即完成所有序列的功能註解、分類及統計之全程分

析工作。至於 32,165 條受稻熱病菌誘導之水稻 EST 的功能註解，由於數量非常龐大，是絕不可能

經由人工方式來分析，但透過本自動化系統不用兩天即已完成。由此可知，本研究所建立之 EST
功能分析自動化系統確可節省大量資料之處理時間。 

討  論 
生物資訊學計算的最大特色就是要面對巨量資料之處理，惟有藉助於資料庫和操作自動化的設

計技術，才能提高資料分析的效率與準確度效率。基此，本研究針對水稻 EST 之功能註解、分類

及表現量統計分析，研發了一套自動化系統。該系統雖建立在 Linux 分析平台上，但使用者可在

Window 操作環境下透過網頁瀏覽器，以一個非常簡便的操作方法，無需面對繁瑣的參數和命令，

也無需關注該程式如何工作，任務一旦提交將立即執行，具有簡單易用的優點，大大提高了工作效

率。在分析完成後，系統會主動將將結果透過電子郵件提供超連結的檔案開啟和下載，讓使用者不

必擔心分析過程中可能因網路中斷或個人電腦當機等意外而造成執行中斷，保證了研究的順利進

行，達到事半功倍的效果。輸出結果的內容，同時提供了文字、Excel 和 HTML 之三種不同形式的

檔案格式，更有利於後續的分析。更重要的是能夠一次快速且準確地完成 EST 註解、分類及表現

量統計的完整分析工作；就本研究現有伺服器的硬體配備而言，雖只算是低階規格，但一次處理

155 條的序列只要約 0.5 小時即可完成，而處理 3 萬多條的大量資料，亦能於兩天內完成，節省了

人工處理大量資料所需要的人力和時間。未來 Linux 分析平台的硬體配備若能予以提升，以加速執

行速度，所需的時間當可更少。   
在構築系統之前，本研究必須先到網路上下載 TIGR 網站之 TGI 的 TC 資料庫、GO 分類

資料庫和 MIPS 分類目錄到本地伺服器，並為確保本地資料庫的資料能維持最新，隨時留意版

本更新，以不定期重新下載新的序列及目錄資料，是必要的工作。由於本系統建構之初期目標，

在協助水稻基因組研究人員快速進行水稻 EST 的功能註解分析工作，因此目前僅自 TGI 中下

載水稻 TC 至本地資料庫，但其實 TGI 尚蒐集了其他各種動植物和微生物等的 TC，未來只要

再從 TGI 下載其他物種的 TC，則本系統將可輕易地擴展運用到其他物種之 EST 功能註解分析

工作。目前本所正評估該系統之技術授權申請案，故暫不對外開放使用，僅公開給本所區域網

路內部人員利用。  
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Rice Expressed Sequence Tag (EST) Automated Functional 

Analysis System1 

Hsiu-Ying Lu2, Cheng-Tao Chen2, Chun-Tang Lu2,4, Yi-Chia Chiu3, 

and Meng-Li Wei2  

Abstract 

Lu, H. Y., C. T. Chen, C. T. Lu, Y. C. Chiu, and M. L. Wei. 2008. Rice expressed sequence tag (EST) automated functional 
analysis system. J. Taiwan Agric. Res. 57:103–118. 

Expressed sequence tag (EST) is the fragment of cDNA sequence.  Direct study of EST is therefore helpful to 
obtain the gene expression information. The analytical procedures of EST functional annotation, classification and 
representation statistics are used to detect the differences in gene expression patterns among libraries and identify the 
functional categories involved.  A vast number of rice (Oryza sativa L.) EST sequences in the public databases 
provide an important resource for functional annotation of rice genome.  However, it’s impossible to accomplish the 
entire process of functional analysis for large-scale EST sequences within a short time using manual intervention only.  
To accelerate the functional analysis for rice EST sequences, an automated system was constructed by using Perl and 
PHP scripts based on a local MySQL database of the Linux platform.  A series of analysis including functional 
annotation, classification and representation statistics for EST sequences could be done automatically, which provides 
a rapid, accurate and efficient tool for large-scale rice EST functional analysis.  The system could be used directly 
through a web browser on Microsoft Window operating system without logging into the Linux platform.  The 
web-based input interface of automated system is very easy and convenient for use.  After finishing the work, an 
email message with output results was created and sent to users.  The automated system could also be easily 
expanded and implemented in the EST functional analysis of other species, which facilitates the EST analysis in 
molecular genetics laboratories. 

Key words: Rice (Oryza sativa L.), Expressed sequence tag, Functional annotation and classification, Gene 
representation statistics, Automated system, Perl script.   
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