
DPiWE数据库的界面介绍

DPiWE数据库界面共分为4个部分：

①导航栏：数据库的主要功能实现；

②选项卡：用户当前使用的数据库功能，在分析

同一个项目时，建议在不同选项卡之间进行操作；

③搜索栏：根据关键词或阈值对匹配结果进行筛选；

④数据表：实现对数据库匹配结果进行展示、修改

或批量下载的功能。
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功能1：基于物种（属）名查询DPiWE数据库储存的病原信息

①



功能2：基于DPiWE数据库的16S rRNA基因序列的物种注释（用户序列上传）

数据上传注意事项：

1. 基因序列文件必须为

纯文本的fasta格式

（不支持任何形式的

压缩文件等二进制文

件）；

2. 序列文件大小不能超

过20M，若序列文件

较大，请拆分序列并

多次上传；

3. 请及时保存注释信息

等分析结果，数据库

网站仅保存用户的1

个月的数据。
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功能2：基于DPiWE数据库的16S rRNA基因序列的物种注释（多个上传序列文件的管理）

数据删除注意事项：

1. 用户每次成功上传基

因序列文件，均会在

“项目管理”中自动生

成一个项目；

2. 用户的每次分析的数

据和结果均储存在单

个的项目中，删除项

目则所有的数据均被

擦除，删除后数据库

不记录用户的结果信

息，因此请务必谨慎

执行。



功能2：基于DPiWE数据库的16S rRNA基因序列的物种注释（匹配结果的相似度筛选）
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功能2：基于DPiWE数据库的16S rRNA基因序列的物种注释（ 物种注释信息的获取与下载）
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功能3： 匹配结果的可视化报告（下载弹出框内的zip文件）
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