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犚犲犳犲狉犲狀犮犲（RS+,

）：

［１］　ＴｒａａＢＳ，ＷａｌｋｅｒＣＬ，ＭｕｎｏｓＭ，犲狋犪犾．Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓｆｏｒｔｈｅ

ｔｒｅａｔｍｅｎｔｏｆｄｙｓｅｎｔｅｒｙｉｎｃｈｉｌｄｒｅｎ［Ｊ］．ＩｎｔＪＥｐｉｄｅｍｉｏｌ，

２０１０，３９（１）：７０７４．

［２］　ＫａｇａｙａＹ，ＨｏｂｏＴ，ＭｕｒａｔａＭ，犲狋犪犾．Ａｂｓｃｉｓｉｃａｃｉｄｉｎｄｕｃｅｄ

ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｉｓｍｅｄｉａｔｅｄｂｙｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎｏｆａｎａｂｓｃｉｓｉｃ

ａｃｉｄｒｅｓｐｏｎｓｅｅｌｅｍｅｎｔｂｉｎｄｉｎｇｆａｃｔｏｒ，ＴＲＡＢ１［Ｊ］．Ｐｌａｎｔ

Ｃｅｌｌ，２００２，１４（１２）：３１７７３１８９．

［３］　ＢｅｒｎｅｒｓＬＴ，ＨｅｎｄｌｅｒＩ，ＬａｓｓｉｌａＯ．ＴｈｅｓｅｍａｎｔｉｃＷｅｂ［Ｊ］．

ＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃＡｍｅｒｉｃａｎ，２００１，２８４（５）：３４４３．

［４］　ＡｓｈｂｕｒｎｅｒＭ，ＢａｌｌＣＡ，ＢｌａｋｅＪＡ，犲狋犪犾．Ｇｅｎｅｏｎｔｏｌｏｇｙ：

ｔｏｏｌｆｏｒｔｈｅｕｎｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｂｉｏｌｏｇｙ．ＴｈｅＧｅｎｅＯｎｔｏｌｏｇｙＣｏｎ

ｓｏｒｔｉｕｍ［Ｊ］．ＮａｔＧｅｎｅｔ，２０００，２５（１）：２５２９．

［５］　ＨａｒｒｉｓＭ Ａ，ＣｌａｒｋＩ，ｌｒｃｌａｎｄＡ，犲狋犪犾．ＴｈｅＧｅｎｅＯｎｔｏｌｏｇｙ

（ＧＯ）ｄａｔａｂａｓｅａｎｄｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓｒｅｓｏｕｒｃｅｓ［Ｊ］．ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄ

Ｒｃｓ，２００４，３２：２５８２６１．

［６］　ＣａｎｉｚａＨ，ＲｏｍｅｒｏＡＥ，ＨｅｒｏｎＳ，犲狋犪犾．ＧＯｓｓＴｏ：ａｓｔａｎｄａ

ｌｏｎｅａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎａｎｄａｗｅｂｔｏｏｌｆｏｒｃａｌｃｕｌａｔｉｎｇｓｅｍａｎｔｉｃｓｉｍ

ｉｌａｒｉｔｉｅｓｏｎｔｈｅＧｅｎｅＯｎｔｏｌｏｇｙ［Ｊ］．Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２０１４，２２：

１２．

［７］　ＷａｎｇＸ，ＧｏｒｌｉｔｓｋｙＲ，ＡｌｍｅｉｄａＪＳ．ＦｒｏｍＸＭＬｔｏＲＤＦ：ｈｏｗ

ｓｅｍａｎｔｉｃｗｅｂｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓｗｉｌｌｃｈａｎｇｅｔｈｅｄｅｓｉｇｎｏｆ‘ｏｍｉｃ’

ｓｔａｎｄａｒｄｓ［Ｊ］．ＮａｔＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌ，２００５，２３（９）：１０９９１１０３．

［８］　ＳｍｉｔｈＢ，ＣｅｕｓｔｅｒｓＷ，ＫｌａｇｇｅｓＢ，犲狋犪犾．Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｉｎｂｉｏｍｅｄ

ｉｃａｌｏｎｔｏｌｏｇｉｅｓ［Ｊ］．ＧｅｎｏｍｅＢｉｏｌ，２００５，６：Ｒ４６．

［９］　ＫｈａｔｒｉＰ，ＤｒａｇｈｉｃｉＳ．Ｏｎｔｏｌｏｇｉｃａｌａｎａｌｙｓｉｓｏｆｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

ｄａｔａ：ｃｕｒｒｅｎｔｔｏｏｌｓ，ｌｉｍｉｔａｔｉｏｎｓ，ａｎｄｏｐｅｎｐｒｏｂｌｅｍｓ［Ｊ］．

Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２００５，２１（１８）：３５８７３５９５．

［１０］　ＶａｎＶｅｅｎＨ Ｗ，ＫｏｎｉｎｇｓＷ Ｎ．ＴｈｅＡＢＣｆａｍｉｌｙｏｆｍｕｌｔｉ

ｄｒｕｇｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓｉｎｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ［Ｊ］．ＢｉｏｃｈｉｍＢｉｏｐｈｙｓ

Ａｃｔａ，１９９８，１３６５（１２）：３１３６．

［１１］　ＮｉｋａｉｄｏＨ．Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｃａｕｓｅｄｂｙｇｒａｍｎｅｇｔｉｖｅ

ｍｕｌｔｉｄｒｕｇｅｆｆｌｕｘｐｕｍｐｓ［Ｊ］．ＣｌｉＥｆｆｅｃｔＤｉ，１９９８，２７（１）：

５３２５４１．

［１２］　ＲｈｅｅＳＹ，ＷｏｏｄＶ，ＤｏｌｉｎｓｋｉＫ，犲狋犪犾．Ｕｓｅａｎｄｍｉｓｕｓｅｏｆ

ｔｈｅｇｅｎｅｏｎｔｏｌｏｇｙａｎｎｏｔａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＮａｔＲｅｖＧｅｎｅｔ，２００８，

９（７）：５０９５１５．
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