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摘要：识别具有活性的前噬菌体，对于研究噬菌体和细菌的协同进化、噬菌体的生理生

化以及工程化设计噬菌体等多种用途至关重要。这里，我们介绍了 Prophage Hunter，

该工具旨在从细菌的全基因组序列中寻找具有活性的前噬菌体。结合序列相似性的匹配

及基于遗传特征的机器学习分类模型，我们开发了一种新颖的评分系统，该系统在验证

数据集上预测活性前噬菌体中表现出比当前工具更高的准确性。该工具也可以选择跳过

序列相似性匹配，这样有更多可能发现新颖的前噬菌体。Prophage Hunter 提供一站式

网站服务，包括从细菌基因组中提取前噬菌体基因组、评估前噬菌体的活性、鉴定系统

发育相关的噬菌体、注释噬菌体蛋白的功能及可视化前噬菌体基因组位置信息等。

Prophage Hunter 可在 https://pro-hunter.genomics.cn/免费使用。 
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仪器设备 

1. 个人电脑：安装主流浏览器 (Chrome/Safari) 即可 

http://www.bio-protocol.org/e1010201
mailto:xiaominfeng@genomics.cn%EF%BC%9Bsunhaixi@cngb.org
https://pro-hunter.genomics.cn/
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实验步骤 

1. 准备输入数据：细菌基因组序列,可包含一条或多条序列 (FASTA 格式，图 1)。 
 

 
图 1. FASTA 格式序列 

 

2. 在浏览器中输入 https://pro-hunter.bgi.com/，进入网站主页 (图 2)。 

 

 

图 2. Prophage Hunter 网站主页 
 

3. 在网页的导航栏上单击"Start Hunting (开始狩猎)"按钮启动 Prophage hunter 程序 

(图 3)。 

 

 

图 3. 单击红色框中的 Start Hunting (开始狩猎) 按钮以启动程序 

http://www.bio-protocol.org/e1010201
https://pro-hunter.bgi.com/
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4. 在主页上，单击"Browse (浏览)"将一个或多个核苷酸序列以 FASTA 文件格式上传

到网站 (图 4a)。默认情况下，Prophage Hunter 使用相似性搜索策略来标识初始

前噬菌体区域。也可以通过勾选"Skip similarity matching (跳过相似性匹配)"框 (图

4b)，用户可以跳过此过程以识别新型噬菌体。本示例以地衣芽孢杆菌 Bacillus 

licheniformis DSM 13 (Accession Num.:NC_006322.1) 为输入。 

 

 

图 4. 单击"Browse (浏览)"上传 FASTA 文件 

 

5. 可选择输入电子邮箱地址以接收指向分析报告的超链接 (图 5)。 请注意，此超链

接将在一周后过期。若不输入，则需在提交序列后跳转的分析页面等待分析完成，

或自行将提交序列后跳转的分析页面链接复制保存，以便查看结果 (详见步骤 7、

8)。 
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图 5. 输入电子邮件地址以接收分析报告 
 

6. 勾选以加入"Join User Experience Improvement Program (用户体验改善计划)" (图

6a)。有关更多详细信息，请单击"Join User Experience Improvement Program (用

户体验改善计划)" (图 6b)。 
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图 6 a. 勾选加入用户体验改善计划 b. 用户体验改善计划具体信息 
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7. 点击"START HUNTING (开始狩猎)"按钮开始分析。 

 

 

图 7. 开始分析 

 

8. 分析完成需要等待 5-15 min，分析完成后点击蓝色区域链接即可到达结果页面 (图

8)。 

 

图 8. 等待分析完成 
 

结果 

1. 在结果页面的顶部是一个基因组浏览器，显示了每个预测的前噬菌体区域 (图 9a)。 

活性前噬菌体区域 (Category 为 Active) 和模糊区域 (Category 为 Ambiguous，

即难以判断活性的前噬菌体区域) 分别以天蓝色和灰色着色 (图 9b)。若提交文件

http://www.bio-protocol.org/e1010201
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中含有多个序列，用户可以通过单击左上方的下拉菜单切换到基因组的其他染色体

或 Scaffold 序列 (图 9c)。 

 

 

图 9. 基因组浏览器显示预测的前噬菌体区域的基因座和活性类别 
 

2. 在结果页面底部的表格显示了每个预测的前噬菌体基因组区域的详细信息 (图

10a)： 

- Candidate ID (候选 ID)：预测的前噬菌体基因组区域的 ID； 

- Sequence ID (序列 ID)：输入文件中显示的细菌基因组序列 ID； 

- Start (开始)：预测的前噬菌体基因组区域的开始位置； 

- End (结束)：预测的前噬菌体基因组区域的结束位置； 

- Length (长度)：预测的前噬菌体基因组区域的长度； 

- Category (类别)：预测的前噬菌体基因组活性类别，Active 表示预测为具有活性

(Score > 0.8)，Ambiguous 表示该预测区域活性难以判断 (0.5 < Score < 0.8)； 

- Score (分数)：预测的前噬菌体基因组活性分数，分数越高，支持预测区域的活性

证据越强； 

- Closest phage (最近源的噬菌体)：与现有噬菌体库相比，预测的前噬菌体区域最

近源的噬菌体，" N/A"表示未在噬菌体库中找到近源噬菌体； 

- Gene number (基因数目)：预测的前噬菌体区域内基因的数目。 
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图 10. 每个预测的前噬菌体区域详细信息。 

 

用户可以单击相应的按钮以下载对应预测的前噬菌体区域的基因组 DNA 序列、

CDS 序列或蛋白质序列 (图 10b) 或所有分析结果 (图 10c)。 用户还可以单击最接

近的噬菌体的分类名称以查看详细信息 (图 10d)。 

3. 在结果页面顶部的基因组浏览器或下方的表格中单击预测的前噬菌体区域，可以查

看预测的前噬菌体区域每个基因的注释情况 (图 11a) 和与该区域同源的前 5 个最

接近的噬菌体 (图 11b)。本示例为点击表格中 Candidate 22 。 

 

http://www.bio-protocol.org/e1010201


             

Copyright © 2021 The Authors; exclusive licensee Bio-protocol LLC. 

www.bio-protocol.org/e2003952 
 

 
DOI:10.21769/BioProtoc.2003952 
 

     
图 11 a. 预测的前噬菌体区域中每个基因在数据库中 (NCBI NR、Pfam 和

InterPro) 的注释情况 b. 与预测区域同源的前 5 个最接近的噬菌体 
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