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微生物资源在支撑前沿基础研究，及发展先

进产业技术中起着至关重要的作用。来源于微生

物的大数据资源是微生物资源的重要组成部分。

随着微生物在生命健康、绿色农业、可持续发展、

生物技术、生态文明等领域越来越多的应用，微

生物资源及其组学数据呈现爆炸性增长，围绕微

生物大数据平台的建设与数据的挖掘与开发，使

得海量数据得以整理、整合并开放共享。建立微

生物战略生物资源从保存到利用的实物资源库及

信息平台，对于打通资源的收集保藏-大数据分析

-功能评价-技术应用全链条，创新生物资源研发体

系至关重要。为了更加系统地报道我国微生物大

数据领域的优秀资源平台，促进数据资源的积累

与应用。国家微生物科学数据中心、中国科学院

战略生物资源计划与《微生物学报》合作，策划

出版了这一期“微生物大数据资源”专题，集中

展示了近期我国在微生物资源大数据平台、数据

挖掘与数据服务方向的一些重点成果。 
国家微生物科学数据中心 (NMDC) 是由科技

部、财政部支持建设，承担我国微生物领域的科学

数据汇交管理和共享服务等职能的数据中心。在这

个专栏中范国梅等首先介绍了 NMDC 的数据资源

体系、数据汇交和共享应用方式，并专门介绍了

NMDC 的特色数据库和服务，以利于广大的微生

物领域专家学者更有效地了解和利用微生物数据

资源。 
生物元件是具有一定功能的 DNA 序列，也是

合成生物学组装的基本单位。合成生物学的发展

改变了生物数据的应用方式，也对数据的准确性

和数据库的全面性提出了新的要求。刘婉等人介

绍了国内外生物元件库、标准和组织，着重介绍

了国内的合成生物学元件与数据库，并指出了该

领域目前存在的问题和发展方向。酶是一切生命

活动的催化剂。孙瑨原等人分五大类介绍了与微

生物有关的国内外常用的酶学数据库，并讨论了

如何利用这些数据库进行相关的研究或开发应

用。数据需要有唯一性的通用标识符才能被检索。

扩增子测序引物标准化命名数据库 (DPSN) 是一

个引物数据库 probeBASE 库的二级数据库，通过

建立 一个不易 引起混淆 的全新命 名系统 对
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probeBASE 中的所有引物及探针序列的短命名做

出了人工修正，并让其映射回 probeBASE 中所对

应的条目，解决了源数据库中命名错误和不唯一

的问题。DPSN 也对源数据库中的一些其它错误做

出了修正，并支持全文模糊搜索 (谭宇翔等)。 
微生物的数据也能提供很多更直接的应用。针

对有害生物的检疫是进出口贸易和国家生物安全

的重要组成部分，但传统的检疫方法存在诸多局

限，经常导致检测结果不够准确和快速。植物检疫

性菌物数据库针对检疫性菌物物种建立了一个全

面的“知识库”，并在此基础上针对部分物种开发

了能快速、有效地鉴定这些有害菌物的一站式解决

方案 (赵鹏)。“环境微生物资源信息库”是一个提

供可用于治理环境污染的微生物信息的网站，它提

取出了部分可用于环境治理的菌株的信息，将它们

按照用途分类，并提供了一个可以通过环境或污染

物的关键词比对来推荐可用菌株的“群体合成系

统”(王臣)。邹伟等建立了一个白酒微生物的专题

数据库，为使用微生物相关的技术对酿酒工艺进行

改进提供了一定帮助。刘柳等对近 20 年来全球专

利微生物菌种的保藏和分发进行了分析，介绍了国

内外在专利菌种保藏方面的现状和问题。 
微生物作为世界上遗传多样性最丰富、分布范

围最广且最易被工业化利用的生物资源，也形成了

极为重要的海量的数据资源，在不断革新的技术突

破加持之下，未来的数据增长量将更为显著。由本

期专题也可看出微生物数据资源整合和挖掘的发展

方向，加强对微生物资源数据的系统整合，利用多

组学数据进行微生物功能元件的挖掘与利用、面向

行业与领域应用建立多功能的“一站式”数据服务

平台都将产生巨大的科学价值和社会价值，也将逐

步改变科研范式，支持微生物资源在内的生物资源

的高效挖掘和利用。 
 (本文责编：张晓丽) 
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