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摘要   近年来，美国、欧盟都陆续启动了微生物组相关的研究项目。但微生物组大数据的收

集、存储、功能挖掘和开发利用一直是制约微生物组发展的核心问题。文章分析了我国目

前在微生物组数据管理中存在着标准不统一、缺乏跨领域的数据整合、高质量的参考数据

库和数据的深度挖掘技术等问题，提出适时启动“中国微生物组”计划，建立中国微生物

组数据中心，在微生物组数据标准化的基础上，建立微生物组大数据计算、存储和共享平

台，开发微生物组大数据挖掘的新方法，实现我国微生物组数据资源的系统管理和高效利

用。
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微生物组（Microbiome）是指一个特定环境中的总的微生物群落，通过在一定环境空

间的相互作用和平衡，形成了相对稳定的生态环境并具有一定的生理功能。长期以来，微

生物群落被认为在营养代谢、污染物降解、维持动植物和人体生态系统平衡中发挥着关键

作用，然而，对其中的作用机制并不清楚。高通量测序技术的广泛应用，为在群落水平上

研究微生物的功能和作用机制开辟了新的思路，使得我们能够从全基因组角度研究自然和

人体环境样品中微生物的组成和功能，为我们寻找新基因、开发新的生物活性物质、研究

环境中微生物多样性和进化提供了重要手段，也使得这一领域迅速成为研究热点。海量测

序数据的产生，使得微生物组学成了一门真正的大数据科学。以人体微生物组为例，它包

含了数万亿个细胞，占人体总细胞的 90% 以上，涵盖上千个物种，至少 2 000 万个独特的

微生物基因，其数目远远超过人的基因数目（大约 2 万至 2.5 万个基因[1]）。人类微生物
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组项目（Human Microbiome Project, HMP）自 2008 年

启动至 2012 年第一阶段结束期间，共完成 5 177 个 16S 

rDNA 样本，681 个全基因组序列（Whole Genome 

Sequences，WGS）样本和 3 000 余个高质量的参考基因

组测序[2]。然而，当测序成本已经不再成为微生物组学发

展的主要限制因素时，数据分析就成了微生物组研究面

对的最大挑战。

本文围绕微生物组数据管理与分析这一关键问题，

分析了目前的现状和需求，总结了国内外发展趋势和问

题，提出了我国微生物组数据中心建设的思考和建议。

1	微生物组数据管理和分析的现状和需求

（1）在目前元基因组研究的各个过程，从样本的采

集、提取、测量方法（如高通量测序技术、质谱、核磁

等），到数据的分析和整合的各个环节，都缺乏标准化

的协议。而元基因组数据标准不统一以及整合技术的缺

失，使得不同研究课题、不同采样来源、不同数据平台

的样本数据只能简单地按照采样信息对其进行汇总，而

无法根据结构特征和功能进行集成和统一挖掘分析，因

此也无法从大范围的数据中获得其蕴含的生物意义。

（2）微生物组数据及其分析的特点，对复杂数据的

整合提出了很高的要求。微生物组研究产生了大量的复

杂数据，既有对环境、样本进行描述的元数据，也有原

始的测序文件，还包括格式各异的序列注释和功能研究

产生的数据，由此而形成的对大规模复杂数据的组织、

存储、访问、共享以及与关联数据进行整合能力的要

求，也是一个巨大的挑战。此外，不同的生态系统（如

肠道、土壤、海洋等）、不同结构和功能特征的数据整

合和对比分析也有着非常重要的价值，能够对跨生态系

统的分析、物种分布与环境因素的相互作用机制提供数

据支持。

（3）微生物组数据分析缺乏高质量的参考序列。因

为元基因组研究中物种识别和基因注释都依赖于已知参

考基因组及相关注释信息, 即便是已经有大量系统研究的

人体微生物组，也仍然有将近一半预测的开放阅读框架

（Open Reading Frame, ORF）无法找到相应的相似性序

列来进行功能研究[3]。相对于研究基础较多的人体微生物

组，新环境下元基因组的研究更缺乏有效的实验和计算

手段。目前，国际上也陆续建立起了如土壤微生物[4]，发

酵食品[5]等环境相关的高质量参考数据库，为功能注释提

供了重要的参考，也对数据整合起到了极大的帮助。

此外，元基因组快速对比与海量数据搜索技术的缺

失，爆发式增长的元基因组数据的存储和分析对成本和

计算能力的需求等问题，都迫切需要通过新型硬件（如

GPU等）、云计算、关联数据整合方法、高效搜索算法

等相结合，提出创新解决方案。 

2	国际微生物组数据平台建设情况

2016 年 5 月13日，美国政府颁布了投资 5.21 亿美

元的“美国国家微生物组计划”，试图通过对各种不同

环境中微生物生态系统的综合研究，深入揭示微生物组

的组成、结构及功能，促进对健康微生物组功能的保护

和恢复。截至 2016 年，国际上已陆续启动了由美国国

立卫生研究院（National Institutes of Health，NIH）支持

的 HMP、由欧盟支持的人肠道微生物组（MetaHIT）

等 13 项与人类健康相关的微生物组项目及包括“地球微

生物组计划”（Earth Microbiome Project, EMP）、海洋

微生物 B3 计划（Micro B3 Biodiversity, Bioinformatics, and 

Biotechnology）等在内的 9 个环境微生物组研究计划[6]。

这些项目大多建立了完善的数据集成机制和数据管理平

台，通过对人体和环境样本进行测序分析，全方位理解微

生物群落的多样性及功能。

HMP 是由美国国立卫生研究院支持的项目，一

期从 2008 年至 2012 年，2014 年起开始了第二期的研

究工作。该项目的主要目标是探索人体微生物组与人

类健康和疾病的关系，主要集中在呼吸道、口腔、皮

肤、肠道、阴道  5 个方面。该项目分别在贝勒医学院

（Baylor College of Medicine，BCM）和华盛顿医学院
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（Washington University School of Medicine）两个临床

中心从 242 个人的身上获取上千个样本，在BCM 人类

基因组测序中心、麻省理工学院  Broad 研究所测序中

心、文特研究所和华盛顿大学医学院 4 个测序中心进行

了16S 和 WGS 测序[7]。由于样本采集和测序都是由不同

的机构分别进行的，项目开发了针对测序和数据分析

的标准协议和质量控制过程。HMP 项目也建立了数据

分析和管理中心（Data Analysis and Coordination Center, 

DACC）来存储所有项目产生的 16S、WGS 和参考基因

组序列。同时，DACC 也发布新闻、通知公告、项目的

统计数据，并与测序中心合作，共同进行数据的分析和

注释工作。项目产生的所有数据，也同时提交到美国国

立生物信息中心进行公开。

2010 年 8月，地球微生物组计划（EMP）正式启

动，计划旨在通过对全球典型的环境样本进行宏基因组

测序，包括土壤、海洋、空气、淡水等生态系统，从而

全方位地分析微生物群落的多样性及其功能。项目在设

立之初，就将建立一个用以解决地球生态系统基础问题

的集成样本、基因、蛋白质的数据库作为 3 个主要目标

之一[8]。为了实现对元数据和数据的质量控制，EMP 项

目推荐使用基因组最小数据规范（Minimum Information 

about a Genome Sequence Specification, MIGS）[9]和环

境序列最小数据规范（Minimum Information about an 

ENvironmental Sequence specification，MIENS）[10]作为

数据标准，并且定义了关于元数据、DNA 提取、16S、

18S、ITS 等不同测序目标的标准和协议[11]。 项目产生

的数据通过定量微生物生态系统数据库（Quantitative 

Insights into Microbial Ecology database，QIIME）进行管

理和共享。截至 2014 年 8月，项目已经有超过 200 个合

作者提供数据，样本覆盖超过 40 种不同的生态环境[12]。

除了项目建立的数据中心，一些主要的测序和

研究机构也建立了微生物组的数据平台。其中由美国

能源部联合基因组研究中心建立的整合微生物基因组

（Integrated Microbial Genomes, IMG）[13]和阿贡国家实验

室建立的 Metagenome-RAST（MG-RAST）平台[14]，目前

得到了较为广泛的应用。

IMG 平台支持美国能源部联合基因组研究中心进

行测序的数据进行注释、分析和管理, 逐步对全球科学

家免费开放。在数据标准方面，IMG 及其数据管理平

台 Genome Online[15]（图 1）都使用国际基因组标准委员

会（Genomic Standards Consortium，GSC）[16]领导制定的

一系列关于环境测序样本描述的最小数据集，因此，整

合的数据能够按照生态系统、环境、宿主或工程改造进

行分类组织。此外，平台目前还提供一系列的对基因组

和元基因组数据的分析工具。

图 1   IMG 数据管理平台

MG-RAST 主要目的是为用户提供基于高性能计算资

源的元基因组数据的系统发育和功能注释等分析流程，

对于非生物信息学专业的用户来说，可以简单地通过一

个工作流（图 2），得到元基因组数据关于注释的基本信

息。同时，MG-RAST 也提供了数据管理的平台，用户可

以对自有的元数据和序列文件进行管理，并且可以选择

公开或者对数据保持私有。
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图 2   MG-RAST 通过自动化的分析工具形成的分析结果

因此，可以看到在国际上，尤其是美国，已经在

微生物组研究及其数据分析方面具有了比较好的工作基

础，形成了有一定影响力的数据管理和分析平台，能够

对大型测序项目的数据进行有效管理，并通过相对统一

的标准和质量控制程序，来保证数据产生的质量。然

而，它们也仍然存在一系列的问题，如数据中心主要以

基因组和元基因组数据为主，缺乏与其他数据的整合；

以纵向数据整合为主，跨领域和不同生态系统的数据集

很少；同时也缺乏高质量的参考数据集、高效的计算资

源及快速的数据分析平台等[17]。

3	我国微生物组数据平台建设的现状及需求

中国一方面积极参与了国际 EMP 计划，另一方面，

早在 21 世纪初，中科院微生物所有关专家就开始推动

“微生物地球”研究计划；2014 年，中科院组织并启动

了土壤微生物相关的先导专项研究计划。中国科学家已

经在人体微生物组、酿造微生物组、微生物数据资源等

方面，取得了很好的成绩。从论文的发文量来看，中国

已仅次于美国，居于全球第二位，但是与第一名美国，

还有较大的差距（图 3）。

以中科院为核心的团队，在微生物组的数据平台建

设和数据分析方面，具有较好的基础。在以微生物为核心

的数据平台建设方面，落户于中科院微生物所的世界微生

物数据中心是我国生命科学领域第一个世界数据中心。中

科院微生物所马俊才团队建立的全球微生物资源目录数据

平台（Global Catalogue of Microorganism, GCM），目前

集成了来自美国、法国、德国、荷兰等 43 个国家 110 个

国际微生物资源保藏机构，超过 30 万的微生物实物资源

的详细信息，其中不乏来自特殊生态环境、具有重要的

科研和工业应用价值的微生物[18]。此外，马俊才团队还建

立了食源性病原微生物、极端环境微生物等高质量基因

组参考数据库，整合了海量国际微生物组数据和分析工

作流，形成了一个基于云环境的微生物组分析系统。最

近，中科院北京生科院赵方庆团队建立了 RiboFR-seq[19]、

metaSort[20]、inGAP-sf[21]和 inGAP-CDG[22]等多种微生物组

学研究的新技术和新方法，这些工具分别针对微生物组分

析中的拼接、序列归类和注释，以及微生物间相互作用等

问题，为高效解读微生物组提供了全新的技术手段。中科

院青岛生物能源与过程所苏晓泉、宁康等团队开发了元基

因组高性能计算分析软件 Parallel-META 3[23]以及元基因组

比较算法 Meta-Storms［24］和 GPU-Meta-Storms［25］，能够

深入、全面、快速地将数量庞大的未知微生物组进行结构

与功能解析，从而允许从大数据的角度剖析疾病或生态灾

害下微生物组的变化规律。中科院青岛生物能源与过程所

徐健等团队提出了“拉曼组”（Ramanome）与“元拉曼

组”（Meta-ramanome）的概念，能够在单个微生物细胞

精度、非标记式、快速表征与测量细胞群体或群落的状态

与功能；它们与元基因组等“基因型”数据有着本质区

别，与元转录组、元蛋白组和元代谢组等现有“表型”数

据相比，在单细胞精度、非破坏性、通量和成本等方面也

具不可替代的优势，代表着一种崭新的微生物组大数据类

型。
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然而，我国微生物组相关研究的数据资源散落于各

实验室，尚无国家层面的微生物组数据库体系和数据管

理机制，同时在数据管理中还存在着标准不统一、数据

产出和数据分析脱节、数据集成和保存困难、分析技术

与方法不完善、数据深度挖掘技术缺乏等问题，缺乏高

效、稳定、可用的计算平台，无法从海量数据中发现有

价值的生物学信息，严重阻碍着微生物组技术的发展与

应用。

4	思考与建议

数据资源是微生物组研究的关键，更是重要的战略

资源。与基因组研究相比，微生物组研究在国际上处于

起跑阶段。应立足于我国微生物组研究的现状，解决微

生物组数据管理和分析的关键问题，并逐步形成自己的

核心优势。特提出以下建议：

（1）构建微生物组数据标准化及数据管理系统。

建立一套完整的微生物组研究的技术标准（样本采集、

保存、数据产出、分析、质量控制）及管理规范和机制

（数据共享、存储、知识产权等）；实现标准化的数据

接口和存储方案、标准化的分析方法和流程、标准化

计算、存储方案的评价体系和标准化数据安全及分级体

系。在此基础上，开发微生物组数据管理系统，逐步整

合国内相关研究产生的人体、环境、工农业等微生物组

数据资源，实现对我国微生物组数据资源的有效管理和

高效集成。

（2）建立微生物组大数据计算、存储和共享平台。

搜集和整理海量公共微生物组数据，整合样本的多组学

信息，实现微生物组大数据的广泛、深层次整合；建立

高质量的微生物组参考数据库；实现高效的大数据搜索

与相似度分析算法的开发；建立高效的微生物组数据处

理流程，实现对微生物组数据的系统管理、高效分析及

整合利用。

（3）开发微生物组大数据挖掘的新方法。建立适合

元基因组物种谱注释和全基因组序列拼接方法，开发基

于降低物种复杂度策略的宏基因拼接和序列归类算法，

建立基于多序列联配的远缘元基因组数据的功能注释方

法，发展基于菌群结构和功能相似性的微生物组大数据

搜索引擎，并结合人工智能发展针对慢性疾病和生态灾

害的微生物组诊断和预警技术。开发适用于高性能计算

平台的数据处理方法，实现大规模数据及分析结果的可

视化。

（4）加强以我为主的国际合作。以数据平台为基

础，参与国际标准的制定，积极引领满足国家重大需求

的国际微生物组数据合作计划，形成更大范围的数据共

享体系，提升我国在微生物组研究领域的国际影响力和

贡献度。

各国已将微生物组研究置于空前重要的位置，并形

成比较完善的工作基础。我国在微生物资源、测序能力

等方面具有显著优势，但在微生物组大数据的收集、存

储、功能挖掘、开发利用等关键技术上，仍存在诸多薄

弱环节，这也是制约我国微生物组研究的关键问题。因

此，我们建议适时启动“中国微生物组”计划，建立中

国微生物组数据中心，实现我国微生物组数据资源的系

统管理和高效利用。
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Abstract    Microbiome is the total microbial community of certain environment. Microbiome is considered to play a crucial role on the 

nutrition metabolism, degradation of pollutant, maintain a balance of ecosystem of animal, plant and human beings although the fundamental 

mechanism is still unknown. The tremendous development of broad application of high throughput sequencing technology provides the 

possibility to comprehensive understanding of the composition and functions of microbiome from the view of whole genome sequencing. 

Microbiome has gradually become a research focus recently. The United States and EU launched national and international projects on 

microbiome. However, data management and high through-put data analysis still bottlenecks for microbiome research. This paper pointed out 

current problems for microbiome data management, including the standardization, cross-fields data integration, and high quality reference 

databases, summarized international microbiome projects and data platforms, and then analyzed current status and questions to be addressed by 

Chinese researches. Finally, the authors proposed suggestions and strategies for the development of Chinese microbiome data researches and 

the establishment of national data center. 

Keywords    microbiome, standards, big data, China Microbiome Data Center

马俊才   中科院微生物所微生物资源与大数据中心主任，正高级工程师，世界微生物数据中心主任，世界微生物菌种

保藏联合会（WFCC）理事会执委，科技部人类遗传资源管理专家委员会委员。国家“863”计划“微生物数字化信息

系统集成关键技术的研发”项目首席科学家。主要研究领域包括：微生物资源和生物技术领域信息化、基于云环境的

微生物大数据管理和分析平台。E-mail: ma@im.ac.cn

Ma Juncai   Received PhD degree from Department of Bio-resources of Mie University in Japan, now he is the director of The Center for 

Microbial Resource and Big Data in Institute of Microorganisms, Chinese Academy of Sciences; he is also the director of WFCC-MIRCEN 

World Data Center of Microorganisms (WDCM), and Board Member of World Federation of Culture Collections (WFCC). He is the Principle 

investigator of National HighTechnology Research and Development Program “ Key technology researches on microbial digital resources 

information system”. His researches fields are informalization of microbial and biotechnology resource, cloud based big data management and 

analysis system of microbial resources. E-mail: ma@im.ac.cn


