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面向国际的生命组学
大数据管理体系建设
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摘要
组学数据是生命科学研究中的一类极其重要的大数据，特别是二代测序技术的发展推动了组学大数据的

爆炸式增长。通过借鉴国际数据中心建设的成功经验，分析国内组学产出数据及数据库建设、数据管理

现状及应用需求，构建了面向国际的生命组学大数据管理体系，涵盖组学原始序列归档库、基因组序列

数据库、基因表达数据库、基因组变异数据库、DNA甲基化数据库系统等，初步形成中国组学数据资源的

存储、共享与应用体系。
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Constructing the international database 
management system for omics big data
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Abstract
Omics data are the important elements of the biosciences, in recent years, with the rapid progress of the next generation 

sequencing (NGS) technology, the omics data show the explosive increasement. Drawing on the successful experiences 

from the international data centers, and considering the domestic requirements, lots of databases including genome 

sequencing archive, genome warehouse, gene expression nebulas, genome variation map, DNA methylation databank 

were constructed. These databases constitute the domestic omics data resources and provide the free service for all the 

scientists for the data storing, sharing and management.
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1  引言

从1999年我国正式加入人类基因组

计划并承担1%测序任务以来，我国的基

因组学研究已经历了16年，实现了我国基

因组学乃至生命科学研究的跨越式发展，

尤其是2005年前后第二代基因组测序技

术的面世，推动了整个领域的飞速发展。

然而，与本领域飞速发展极不相称的是，

我国基因组学 研究过程中产生的数 据资

源却没能很好地收集、存储与管理。10多

年来，以郝柏林院士为代表的许多有识之

士，呼吁建立国家生物医学信息中心，但

至今杳无音信。国内的科学家甚至有受国

际期刊及国际生物信息数据库“绑架”的

被动局面，要向国际数据库提交数据才能

发表文章。从科学的严谨性、公开性及结

果经得起考验的角度讲，这种做法无可厚

非，但从国家基础科研数据积累、方便我

国科学家使用的角度来讲，急需建立我国

自己的生物信息数据库系统。以国际相关

数据库为借鉴对象及发展目标，跨越层层

障碍，构建 我国组学 数 据存 储与管 理体

系，或许能为中国的组学数据积累与发展

奠定基础。

2  国际组学数据库发展状况

近10多年来，生命科学研究进入了以

生物组学 数 据 研 究为基 础，以人口健 康

为主要落脚点，加速向临床医学转化并不

断取得重大突破的高速发展时代，新的生

物学技术和方法的出现，引发了生物学数

据和信息的新 一 轮 爆炸性 增长，美国国

立生物技术信息中心（Natioal Center of 

Biotechnology Institute,NCBI）—原始

序列档案库（Sequence Read Archive, 

SRA）的数据增长情况如图1所示。近年

来，1 000美元完成个人基因组重测序的

图 1   NCBI-SRA 数据增长情况①

①

https://trace.

ncbi.nlm.nih.gov
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目标已经实现[1,2]，精准医学研究计划已在

世界各国陆续启动，复杂而多层次的生物

组学数据和信息的年产出量已经达到PB

量级。生物医学和生物技术的发展和创新

性研究越来越依赖于对生物信息数据的积

累、管理、共享以及应用。

国际 上已有的3 个生物信息中心，收

录了几乎所有 科 研用途产出的组学 大 数

据，即 美 国国 立 生物 技 术 信息中心、欧

洲生物信息研究 所（EMBL European 

Bioinformatics Institute，EMBL-EBI）和

日本DNA数据库中心（DNA Data Bank of 

Japan，DDBJ）。这3个中心专注于存储、

管理和共享科学家们产出的基因组序列信

息，并形成了国际核苷酸序列数据库共享

联盟（International Nucleotide Sequence 

Database Collaboration，INSDC）。时至

今日，这3个中心已经在全球范围以遥遥领

先之势形成组学数据资源垄断的局面。

2.1  美国国立生物技术信息中心

20世纪80年代后期，美国国会参议员

Claude Pepper意识到计算机化信息处理

方法对生物医学研究的重要性，倡导建立

国家生物技术信息中心，NCBI因此于1988年

成立，由美国国立卫生研究院（National 

Institute of Health，NIH）直接拨款资助。

NCBI虽然在行政上隶属于美国国立医学

图书馆（National Library of Medicine，

NLM），但在 业务与经费上相对独 立。

NCBI的主要任务就是利用计算机技术和

国际互联网系统，收集、存储生物医学文

献 资 料以 及核酸、蛋白质 等 生物分 子序

列、结构等数据，开发生物信息应用软件

和分析平台，为生物医学、生命科学和生物

技术研究开发提供服务。

经过近30年的发展，NCBI已经成为

全 球 数 据资源 最丰富的生物信息中心，

主要 数 据及数 据库覆 盖了分 子生物学、

生物化 学、遗传 学、基 因组学 等 多 个方

面，其中比 较 有特 色的包 括生物医学文

献摘要数据库PubMed，核酸序列数据库

GenBank，基因组、转录组、甲基化组等

各种组学数 据库以及二代测序原始序列

档案库[3]。根据NCBI官方网站中公布的数

据增长图显示②，仅SRA数据库每年约有

2 PB的数据增长量，即平均每天有超过

5 TB的数据递交至SRA数据库。此外，

NCBI还开发了一套功能强大的搜索引擎

系统（Entrez），将NCBI内部数据库进行

信息整合与汇总，免费为用户提供检索、

浏览、下载和分析服务。

2.2  欧洲生物信息研究所

欧 洲生物信息研究 所是欧 洲生物信

息学 研 究 和服务的中心，隶属于欧 洲分

子生物学实验室（European Molecular 

Biology Laboratory，EMBL）。EMBL-

EBI的前身是世界上第一个核苷酸序列数

据库，即1980年位于德国海德堡的欧 洲

分 子生物学实验室创建的核酸序列数据

库—— EMBL[4]。1992年欧洲议会决定建

立欧洲生物信息研究所，经费来源除欧盟

各成员国外，也得到英国Wellcome基金

会、美国国立卫生研究院、英国医学研究

理事会等机构资助[5]。EMBL-EBI为欧洲

及世界 各地 科 学家 提 供 公 开、免费的生

物信息资源，包括多个特色生物医学数据

库 和分析工具，其中最 值得 关注的是欧

洲核苷酸档案库（European Nucleotide 

Archive，ENA）。

2.3  日本DNA数据库中心

日 本 D N A数 据 库 中 心 是 一 个 收 集

DNA序列的生物数据库[6,7 ]，它位于日本

②

https://trace.

ncbi.nlm.nih.gov
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静冈县的国家遗传 学 研究所（Nationa l 

Institute of Genetic，NIG）。DDBJ创立于

1984年，1987年开始正式服务，并由日本

国家遗传研究所维护和更新，目前仍是亚

洲唯一的核苷酸序列数据库。DDBJ主要向

研究者收集DNA序列信息并赋予其数据存

取号，数据来源主要是日本的研究机构，它

也可以接受来自任何其他国家科学家的数

据。数据库通过环球网、匿名FTP、E-mail

或Gopher方式为广大研究人员服务。

2.4  国际核苷酸序列数据库共享联盟

国际 核 苷酸 序 列数 据库 共 享 联 盟 ③ 

INSDC是由NCBI、EMBL-EBI和DDBJ

共同发起并建立的一个国际性的核苷酸

序列数 据库共享 联 盟。联 盟的成员约定

了数据交换与共享的原则、数据的命名规

范、交换的标准及数据交换的范围等，同

时，坚持每日同步共享各数据库收集的信

息（见表1），确保为全世界的科研工作者

提供最新的核苷酸序列数据应用服务[8]。

3  国内组学数据及数据库系统发展
现状

3.1  我国组学数据产出现状

纵 观 全 球，组学 数 据大 规 模 产出与

发展是随着国际人类基因组研究计划而

快速起步的，在2005年后，新一代测序技

术（第二代测序技术）的出现及技术的不

断革新、测序通量的提高与成本的大幅降

低，将以基因组测序为主要手段的生命科

学研究推向新的高潮，基因组、转录组等

组学数据以井喷之势爆发，生命科学的研

究进入组学大数据时代。

由于拥有世界最多的人口及丰富的生

物样本资源，我国很快成为组学数据产出

大国。据不完全统计，近几年，国内从事新

一代高通量测序的相关企业蓬勃发展。据

粗略估算，我国约有1 700台第二代高通量

测序仪，绝大部分设备来源于美国的3家公

司：Illumina测序仪约1 000台（其中Hiseq 

X10共8套），Thermo Fisher测序仪约

600台，Pacific Biosciences约50台，其他

约50台。设备主要集中在一线城市，如北京

约460台，上海约450台，深圳约410台。这

些设备若全负荷运转，组学数据年产出量

高达10 PB。随着国家在人口健康领域的研

究部署，越来越多的大型人群队列研究正

在陆续建设，如“国家大型健康队列”，将

要收集数十万甚至百万人群的健康数据。

这些海量的数据将会成为未来医学模式转

变的重要基础。

3.2  国内组学数据库建设情况

按照领域内对 数 据库类 别的划分方

③

http://insdc.org

表 1   INSDC 成员数据交换内容

数据类型 DDBJ EMBL-EBI NCBI

二代测序仪数据 原始序列档案库 欧洲核苷酸序列数据库 原始序列归档库

毛细管测序仪数据 测序峰图归档库 测序峰图归档库

注解序列 基因序列信息库 基因序列信息库

样品信息 样本数据库 样本数据库

项目信息 项目数据库 项目数据库

2016016-462016065-4
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法，组学数据库通常分为一级数据库、二

级 数 据库 [ 9 ]。一级 数 据库的 数 据直 接 来

源于实验获得的原始 数 据，只是 经 过简

单的归纳、整理和注释；二级数据库一般

是指对原始生物分 子数 据库进行分类、

整 理的结果，是在一级 数 据库数 据的深

度加工和分析的基础之上形成的具 有特

定目的的 数 据库。一级 数 据库中的 数 据

需要 再分析 和加工以获 取更多 信息，二

级数据库可直接为科学家提供某些特定

的信息。

中国组学 数 据库的建设 更多是 集中

于二级数据库建设，一方面是由于二级数

据库大部分是科研成果的直接展示形式，

另一方面是二级数据库开发、运行和维护

成本相对较低，课题组或实验室便可承担

二级数据库的建设与维护。表2列出了从

Database Commons④收录的自2005年开

始由国内科 研人员公开发表的公共 数 据

库情况，从表2可以看出，国内二级组学数

据资源已涵盖从DNA、RNA、蛋白质到表

达、表型、药物等多种数据类型，呈现出多

样化的数据资源情况。同时有一批数据库

还广泛得到国际同行的认可，并具有较高

的国际引用率（见表3）。

表 2  国内组学二级数据库统计（数据截至 2016 年 9 月）

数据类型 数据库个数/个

DNA数据库 99

RNA数据库 54

蛋白质数据库 46

疾病数据库 29

药物和化学化合物数据库 4

表达数据库 31

相互作用和网络数据库 32

文献数据库 3

代谢和信号通路数据库 17

元数据库 4

修饰数据库 17

表型数据库 8

标准、本体和命名数据库 7

结构数据库 7

总计 358

表 3   国内组学二级数据库引用率前 10 位（数据截至 2016 年 9 月）

数据库英文名称 数据库中文名称 引用数/次

Noncoding RNAs（NONCODE） 非编码RNA数据库 637

Database of Essential Genes（DEG） 必需基因数据库 573

microRNA Disease Database（miR2Disease） microRNA疾病数据库 537

Plant Transcription Factor Database（PlantTFDB） 植物转录因子数据库 513

Decoding RNA Interaction Networks（starBase） RNA互作网络数据库 491

Virulence Factor Database（VFDB） 细菌毒性因子数据库 416

Silkworm Genome Database（SilkDB） 家蚕基因组数据库 293

Plant microRNA Database（PMRD） 植物microRNA数据库 191

TF-miRNA Regulatory Database（TransmiR） microRNA与其相关转录因子数据库 184

Database for lncRNA-Associated Diseases（LnCRNADisease） 长非编码RNA与疾病的关联数据库 157

④

http://bigd.

big.ac.cn/

databasecommons
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相对于蓬勃发展的二级数据库，国内

在一级数据库系统建设方面相对较晚或

较弱，主要原因是一级 数 据库建设 工程

大、周期长、耗资高、运行维护成本高，

且缺 乏相应的政策支持及稳定的经费投

入。因此早在多年前，虽有一些成形的一

级数据库系统，但其运行状况不佳，未能

形成国内组学 数 据 集中汇 交、存 储与共

享 体系，也 没有 获得 国际及国内同行 的

认可。这一状况 导 致中国产出的 绝 大 部

分组学数 据需要 提交到NCBI、EMBL-

EBI或DDBJ等数据库平台进行管理和发

布。从某种意义上讲，缺乏一级组学数据

集中汇交、存储、管理与共享的数据库体

系，使中国失 去了对所产 组学 数 据的管

理权。

4  组学数据管理体系建设

为了改变国内组学数据被动外流的现

状，积累中国产出的组学大数据，并为国内

从事生命科学研究的科学家提供本地化的

数据服务体系，中国科学院北京基因组研

究所于2016年初成立“生命与健康大数据

中心（Big Data Center，BIGD）”，旨在立

足本地建立国际化的组学数据管理平台，

提供组学数据汇交、共享、发布及数据应

用服务。同时，构建了涵盖不同数据类型

及应用方向的综合性的数据库系统，包括

组学原始序列归档库（Genome Sequence 

A rch ive，G SA）系 统、基 因 组 序 列 数

据库（Genome Warehouse，GWH）系

统、基因表达数据库（Gene Expression 

Nebulas，GEN）系统、基因组变异数据库

（Genome Variation Map，GVM）系统和

DNA甲基化数据库（MethBank）系统，初

步形成了继NCBI、EMBL-EBI、DDBJ国

际数据库之后的第四个国际组学数据管

理系统。

4.1  组学原始序列归档库

GSA⑤ 是 一 个 基 因组 数 据 的集中存

储与数 据管 理数 据库，存 储数 据 包括基

因组、转录组、表观组等其他组学原始测

序 数 据。GSA接收常见的多种测序 平台

产出的原始数据，包括Illumina、PacBio 

SMRT、Complete Genomics等，并且除了

原始测序数据，GSA也可接收二级分析的

数据，如BAM、VCF格式的数据。

GSA的数据元素包括数据本体及其

元数据，其中数据本体为数据文件或测序

文件，以文件形式存储于文件系统；元数

据为数据本体的描述信息，以记录的形式

保存于数据库表中，包括“项目信息”“样

本 信息”“ 实 验 信息”“ 测 序 信息”。元

数据按照由大到小的逻辑顺序，即从“项

目”“样本”“实验”到“测序”，建立一对

多的关联关系，确保信息的完整性。GSA

中各元素的数 据编码规范采用国际同行

编码规则，并使用字母“C”表示中国，如

PRJCA00001、SAMC00001等数据元素。

GSA支持数据在线提交，也支持数据的离

线复制，并针对每一个递交的数据项（包

括数据本体和元数据）均具有内部审核的

机制，从而确保数据质量。GSA为每一个

用户递交的每一组数 据分配唯一的存取

号，且当数据为发布状态时，使这些数据在

全球范围内公开可用。

GSA系统是一个面向国际的公共 数

据管理平台，可以长期保存科学家产出的

原始测序数据，并可以帮助科学家实现数

据的共享与发布，因此除中国之外，可接

收 来自世界 各地的用户提交的数 据本体

和元数据。目前，GSA已经获得国际10余

家期刊（包括PNAS、Cell Research等）

的认可，并允许作为其刊发论文的数据存

⑤

http://gsa.big.

ac.cn

2016016-482016065-6



TOPIC   专题 49

储与共享平台。

4.2  基因组序列数据库

基因组数据及其注释信息是从事某物

种研究的最基本的信息，GWH⑥则是一个

综合性的收集、整理与展示基因组及其注

释信息的数据库系统，该数据库系统建设

的主要目标是为科学家提供一个方便、高

效的数据检索、获取以及发布的平台。

GWH已收录了27个物种的基因组序

列数据，涉及的数据内容既包含了丰富的

序列资源（如基因序列、蛋白质序列、非

编RNA序列、基因的位置及功能注释信息

等），也包含了某一物种基因组的元信息概

述（如染色体的大小和数目、拼接质量、所

发表的论文信息等），既涵盖了与我国国民

经济密切相关的经济物种（如水稻、家蚕、

家鸡、鲤鱼、橡胶等），也包括了一些处在

关键进化节点上的模式植物（如拟南芥、

衣藻以及杨树）。GWH每年定期地搜集各

个物种最新公布的转录组数据与蛋白质组

数据，并通过统一的基因组注释流程对其

进行基因组重注释，以期为生物学家提供

更为可靠的基因注释信息。

4.3  基因表达数据库

GEN⑦的建设区别于NCBI、EMBL-

E B I 对 表 达 数 据 汇 集 和 共 享 的 模 式，

GEN主要以科 学问题为导向，充分利用

原始 组学数 据，汇 总、挖掘、审编、整 合

出知识型的表 达 数 据库，为科 学 研究人

员提 供 数 据、方法、信息与知识4个层面

的内容。GEN将针对不同物种的特性，充

分挖掘了解 相应研究领域的共性科 研问

题和需求，将 公共表 达数 据经 过 数 据筛

选、生物信息分析和数据审编等步骤，整

理出物种、种属或特定类 别群 体的特异

性表达库。

目前，GEN已经涵盖了基于二代测序的

人、猪、小鼠、大鼠以及水稻的表达数据，

基因在各种组织类型、环境状态与处理条件

下的表达模式信息以及基于基本表达模

式进一步分析与审编获得的知识性信息。

随着对更多重要物种的表达数据的汇集

与整理，同源基因在各物种中的表达进化

等信息也会陆续被整合进来。未来，GEN

系统将配合原始数 据归档系统与基因组

数据发布与展示系统，为科学研究人员提

供更加多维全面的数据与信息源。

4.4  基因组变异数据库

G V M ⑧ 是 一 个 以个 体（物 种）为 单

位收录其基因组中变异位点信息及其 注

释 信息的共 享平台，涉及的 数 据 类 型 主

要包括单核苷酸多态性（SNP）、小插入

（small indel）或缺失片段。GVM提供多

种数 据利用功能，如用户在GVM平台上

可以查看对应的物种信息、检索物种的变

异数据、下载和提交变异数据；在变异检

索页面中，通过同时设定多种检索条件，

如位置信息、影响结果类型、关联基因信

息、最小Allele频率，达到精确检索数据

结果的目的。

GVM收录的数据主要来自于已公开发

表的高粱、狼和狗以及水稻的SNP数据。

其中，高粱的数据来源于48个个体，狼和

狗的数据来源于78个个体，水稻的数据来

源于5 152个个体。为了确保各个体变异数

据标准的一致性，GVM 采用统一的标准注

释流程对不同物种的变异数据进行处理和

整理。

4.5  DNA甲基化数据库

MethBank⑨是一个全基因组单碱基

⑨

http://bigd.big.

ac.cn/methbank

⑦

http://bigd.big.

ac.cn/gen

⑧

http://bigd.big.

ac.cn/gvm

⑥

http://bigd.big.

ac.cn/gwh
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精度DNA甲基化的交互式数据库，允许用

户检索和查询已有物种的全基因组单碱基

甲基化分布、基因的甲基化水平分布、不同

样本之间的差异甲基化区域、CpG岛、基因

表达谱、特定基因或基因组区的遗传多态

性等信息，并可以快速计算特定区间的甲

基化水平。

目前，MethBank库整合了斑马鱼、

小鼠、水 稻、大豆、木 薯、菜 豆和番茄的

高质量全基因组 重亚硫酸氢盐测序甲基

化图谱数据，提供了全基因组范围的甲基

化 水平 概览，用户可以 从 数 据库中直 接

获取所有搜集样本的基因的不同功能区

域的不同序列模式的甲基化水平。未来，

MethBank会持续升级并继续整合更多物

种的高质量单碱基核苷酸甲基化组数据资

源，为世界范围内的表观遗传和发育研究

提供重要的资源储备。

5  结束语

组学 大 数 据 是国家 重要的战略生物

资源，科 学家们 产生的组学 数 据不仅仅

是为了发表文章，更重要的是作为一种战

略资源进行保护与再次利用，并充分发挥

数 据本身的价 值。我国的组学 数 据产量

较大，但数据存储量较少，导致我国的科

学家使用数 据时要跨 过大西洋的海底线

缆从美国下载，效率极低。要改变这种局

面，不是一蹴而就的事情，也绝不是构建

一 套数 据管 理 系统 就能解决的问题。更

重要的是获得更多国际期刊的认可并得到

中国广大从事生命科学 研究的科学家的

认可，或者从某种程度上讲，也非常需要

得到一些政府机构的认可与支持。因为只

有这样，庞大的、耗资的数据库体系的开

发与稳定运行才能持续，中国组学数据库

建设的梦想才能实现。
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