
 

 

 

 

2017 

PIRD 说明书 

Beta 版 

王珑龙(LONGLONG WANG) 



I 

 

目录 

一、简介 .................................................................................................................................................................1 

二、数据库登录 ...................................................................................................................................................1 

三、主页 .................................................................................................................................................................2 

四、数据总览 .......................................................................................................................................................4 

4.1. 数据库展示形式 ................................................................................................................................4 

4.2. 数据展示页面的操作提示 ..............................................................................................................4 

页面内搜索 ..........................................................................................................................................4 

数据排序展示 .....................................................................................................................................5 

导出选中数据 .....................................................................................................................................6 

4.3. 项目汇总 ..............................................................................................................................................6 

4.4. 项目信息 ..............................................................................................................................................7 

4.5. 个体信息 ..............................................................................................................................................8 

4.6. 样本信息 ..............................................................................................................................................9 

4.6.1. 样本配置信息 ........................................................................................................................9 

4.6.2. 样本实验信息 ..................................................................................................................... 10 

4.6.3. 样本表型信息 ..................................................................................................................... 10 

4.6.4. 样本描述性统计信息........................................................................................................ 11 

4.6.5. 项目全部样本概况汇总展示 .......................................................................................... 12 

4.6.6. 样本详情 ............................................................................................................................... 13 

五、检索查询 .................................................................................................................................................... 17 

5.1. 检索项目 ........................................................................................................................................... 17 

5.2. 检索样本 ........................................................................................................................................... 18 

5.3. 检索克隆 ........................................................................................................................................... 18 

5.4. BLAST 检索说明 ............................................................................................................................... 19 

检索示例 ........................................................................................................................................... 21 

六、在线分析 .................................................................................................................................................... 27 

6.1. 数据源 ................................................................................................................................................ 27 

6.1.1. 用户自己上传的数据。 ................................................................................................... 27 



II 

 

6.1.2. 数据库现有的公共数据。 .............................................................................................. 28 

6.2. 数据表 ................................................................................................................................................ 29 

6.3. 可视化 ................................................................................................................................................ 30 

绘制简单的柱状图 ......................................................................................................................... 30 

折线图 ................................................................................................................................................ 32 

箱线图 ................................................................................................................................................ 33 

七、知识库 ......................................................................................................................................................... 34 

附录一、数据获取方法 .................................................................................................................................. 35 

 



1 

 

 

PIRD 说明书 Beta 版 

 

一、简介 

 

免疫数据库（PIRD）收集了具有不同表型的人类和其他脊椎动物物种的免疫球蛋白（IG）和

T 细胞受体（TCR）的原始和分析的序列。 您可以查看数据库中每个样本的详细信息，根据

需要选择样本进行分析，并上传数据进行分析。 您的分析结果将自动保存，因此您可以随

时返回查看。 

 

二、数据库登录 

 

中国国家基因库（CNGB）中有统一的用户注册及登录平台，在该平台注册的账户可以用于

登录 CNGB 的所有数据库。用户可以通过访问 http://db.cngb.org/pird/ 网址进入 PIRD 数据

库，在您使用前请先点击主页顶端的用户帮助按钮并仔细阅读，然后点击界面右上方的“登

录/注册”按钮进入注册及登录页面。 
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三、主页 

 

数据库主页展示的内容包括数据库简介、检索查询栏、数据库的应用特点以及项目统计。用

户可以通过主页的标签跳转到需要查看的功能页面。主页右侧提供了其他数据库及一些功能
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模块的链接。 
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四、数据总览 

4.1.  数据库展示形式 

 

4.2. 数据展示页面的操作提示 

页面内搜索 

数据表格右上方有搜索栏，可以根据提示的字段进行搜索。

 

项目

数据基于项目进
行展示，通常项
目是针对某个特
定研究问题的个
体和样本的集合

个体

项目中所有个体
的信息，每个个
体可以包含多个
样本

样本

样本是建库测序
的基本单位，展
示样本的表型信
息，免疫组学信
息，描述性统计
信息等

序列

样本全部克隆的
具体序列，丰度，
VDJ基因使用，
插入及缺失信息
等
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数据排序展示 
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导出选中数据 

 

 

4.3. 项目汇总 

展示目前数据库已经收录的所有项目以及这些项目中对应的一些基本信息。点击需要查看

的项目名称能够进入项目相应的内容页面。
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4.4. 项目信息 

 

项目的简单描述以及相关文献。
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4.5. 个体信息 

 

每个个体都有一个唯一对应的个体编号，编号以大写字母“II”开头。个体信息包括个体对

应样本数、序列类型、物种等。

 

 

项目的性别组成 
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4.6. 样本信息 

每个样本都有一个唯一对应的个体编号，编号以大写字母“IS”开头。 

4.6.1. 样本配置信息 
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4.6.2. 样本实验信息 

 

4.6.3. 样本表型信息 
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4.6.4. 样本描述性统计信息 

描述性统计信息反映了样品的免疫组库测序的一些统计数据，包括 Reads 数量、基因比对

率、CDR3 序列的种类、CDR3 的多样性（香农熵）等信息。 
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4.6.5. 项目全部样本概况汇总展示 
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4.6.6. 样本详情 

样本的序列信息 

包括克隆的具体序列，克隆频率，基因比对情况等。 
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VJ 基因的使用情况 

柱状图由高到低排序展示各 V 基因的使用频率。

 

 

柱状图由高到低排序展示各 J 基因的使用频率。
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热图展示 V-J 基因组合的使用频率 

热图的右侧颜色示例上下界可以通过上下拖拽三角形箭头的位置进行调整，用于选择展示

的 VJ 基因组合的频率范围。

 

 

频率前 10 克隆 

频率前十克隆的频率分布和排行
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频率前十克隆占所有克隆的百分比
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CDR3 长度 

 

 

五、检索查询 

5.1. 检索项目 
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5.2. 检索样本 

 

 

5.3. 检索克隆 

 

目前版本，克隆只能通过核苷酸序列进行检索，如果需要检索氨基酸序列，可以通过

BLAST 模块选择 BLASTP 进行检索。
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5.4. BLAST 检索说明 

 

非完整序列可以通过 BLAST 进行检索，点击 BLAST 标签，界面会跳转到基因库统一的

BLAST 检索平台。 
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检索示例 

以氨基酸序列的检索为例，我们先从 SLE 项目中找到一条频率比较高的 CDR3 克隆的氨基酸

序列：CASSDWGNTEAFF，下一步通过 BLASTP 查看。 
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第一步：在查询序列之前要先选择用于进行比对的数据库，界面右侧的操作框内可以选择

数据库的搜索范围，这里选择“PIRD：免疫数据库”。
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第二步：选定比对数据库搜索结果。
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第三步：输入待查询的序列，选择比对参数，提交任务。
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第四步：等待 BLASTP 比对结果，比对任务完成后会收到通知邮件。

 

 

第五步：查看比对结果，在详细信息中可以看到匹配度较高的序列所在项目的样品编号。
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六、在线分析 

 

用户在线的数据分析模块可以对项目数据以及样本数据自主进行可视化分析，保存及导出精

致的图片。可视化的过程需要依次执行三个步骤：数据源-数据表-可视化。 

 

6.1. 数据源 

 

首先需要选择数据的来源，每个用户拥有 100Mb 的数据存储空间，数据的来源可以是用户

自己上传的数据，也可以从数据库的公共数据中选择的数据源。 

 

6.1.1. 用户自己上传的数据。 

 

数据上传过程会有详细的指引界面，帮助用户按照正确的格式进行数据上传。 

 

 

个人上传数据也需要以项目为单位进行，首先需要填入项目的相关信息。 
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6.1.2. 数据库现有的公共数据。 

 

公共数据可以选择项目（project）和样本（sample） 
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项目数据源里面包含了一个项目中所有样本的统计数据，可用于群体及群体间的数据展示和

比较。 

样本数据源包含某个样本 VJ 基因使用，CDR3 长度等多个方面的信息，可以就某个方面比

较不同样本的差别。 

 

6.2. 数据表 

 

选定数据源后，需要进一步生成用于作图的数据表，数据表有追加合并的功能，可以将多个

数据源依次追加到同一个数据表中用于后续的作图。从左侧数据源栏侧拖拽用于合并的数据
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到右侧即可追加数据并保存成为数据表。 

 

 

6.3. 可视化 

 

界面左侧是数据表的所有字段，中间的操作栏中有维度（横坐标）、对比、数值（纵坐标）

和筛选四个栏目，右侧可以对作图命名及选择展示图标的类型（柱状图，折线图，箱线图）。 

 

 

绘制简单的柱状图 
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最基础的绘图至少需要填入维度（横坐标）和数值（纵坐标）两栏，操作方式为点选左侧的

字段拖拽至中间对应的操作栏。 

 

 

添加对比: 

首先点选中间操作栏的“添加对比”按钮，然后拖拽需要进行对比的字段至对比操作栏。 

 

 

数值类型： 

数值展示可以选择平均值，求和以及计数。 
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数据筛选： 

点选拖拽要筛选显示的字段到中间筛选操作栏。 

 

 

折线图 

与柱状图类似。 
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箱线图 

箱线图一般用于展示多个样本组比较的数据，一般利用项目生成的数据表比较时会使用此种

作图类型。例如下图展示了来自不同组织（Type）和不同疾病状态（Status）样本的香农熵，

可以看出“肿瘤（tumor）”和“良性肿瘤（benign tumor）”的 CDR3 香农熵的分布存在差

异。这里同样可以加入多个字段筛选需要展示的数据。 
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七、知识库 

知识库目前为内部华大免疫实验室内部使用，暂不对外开放。

 

  



35 

 

Help Please refer to the FAQ on the Help page(https://db.cngb.org/pird/help/) for more 

assistance.  

 

附录一、数据获取方法 

Method 

The main analysis tool used for the raw repertoire sequencing data is 

IMonitor. IMonitor utilizes realignment to identify accurately V(D)J 

genes and alleles, and identify the CDR3 region, deletion/insertion of 

VDJ and then translate nucleotide into amino acid. It provides general 
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adaptation for sequences from all receptor chains of different species 

and outputs useful statistics and visualizations.  Besides, PCR and 

sequencing errors are corrected for all sequences. Learn more: 

https://github.com/zhangwei2015/IMonitor 

 

 

 


