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摘要：作为解决生命领域复杂科学问题的关键要素以及驱动科学发现与决策的基础资源，微生物科学数

据资源已成为国家的重要战略资源。国家微生物科学数据中心(https://nmdc.cn/)的建设使得海量微生物

数据资源可以得到有效的整理整合和开放共享，这对于微生物资源的研究、利用和可持续发展都起着至

关重要的作用。本文从核心资源、服务内容、功能特色等多方面总结了国家微生物科学数据中心平台的

建设进展，并提出了面向微生物领域科研及产业用户的应用实践。 
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近年来，随着基因组学和新一代测序技术的迅

猛发展，生命科学领域的研究逐渐呈现出“大样本、

大数据、大平台、大合作”的特点，引领数据出现爆

发式增长，同时也对生物数据的整合、管理、共享

及安全等问题提出了新的需求[1–4]。而满足这些需求

的第一步是建立起能够大范围收集数据并支撑其应

用的数据中心。早在 20 世纪 80–90 年代，美国、欧

洲和日本等国就相继成立了国家级生物信息中心—

美国国家生物技术信息中心(National Center for 

Biotechnology Information，NCBI)、欧洲生物信息研

究所(European Bioinformatics Institute，EBI)和日本

DNA 数据库(DNA Data Bank of Japan，DDBJ)，现

已成为国际生物数据获取、存储等方面的权威机 

构[5]。为了加强我国科学数据资源的合规管理和开放

共享，2019 年 6 月，我国科技部、财政部也启动了

一批包括国家微生物科学数据中心(以下简称“中心”)

在内的国家科学数据中心的建设。国家微生物科学数

据中心围绕海量的微生物数据资源，进行数据的有效

整合、利用、存储和共享，建立了完善的数据管理和

服务体系，从而推动我国微生物领域科学数据的共享

与应用，并力争推动中国在微生物资源的开发应用和

数据共享方面占领国际微生物研究前沿和主导地位。 
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1  系统资源建设 

国家微生物科学数据中心(http://nmdc.cn/)建

立了完善的微生物领域数据体系(图 1)。数据内容

覆盖微生物资源、研究过程及工程、微生物组学、

微生物技术、合成生物学等学科方向以及微生物

文献、专利、专家、成果等知识库，旨在重点推

进微生物领域科技资源向国家平台汇聚与整合，

并将海量的微生物科学数据进行多层次数据划

分和专业化类别归属，同时给科研用户提供便利

的数据提交渠道和高速的下载通道，为科学研 

究、技术进步和社会发展提供高质量的科学数据

资源共享服务。目前，平台已汇聚资源总量超  

过 3PB，数据记录数超过 40 亿条，重点数据库   

232 个，年访问量逾 2000 万人次，其中，数据来

源覆盖中国科学院及国内其他科研院所、高校、

企业等百余家单位，此外，中心还接收了全球  

50 个国家 146 个单位的数据汇交和全球共享。与

微生物领域国际著名数据库如美国的微生物基因

组数据库 IMG/M (单菌序列数据为 364 万条[6])，

以流感病毒数据为核心的全球共享流感数据倡

议组织 GISAID (数据量超过 65 万条[7])相比，无

论是数据量还是数据体系的全面性已经处于同 

 

图 1.  国家微生物科学数据中心主页 

Figure 1.  The homepage of NMDC. 
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一水平。中心已经逐步成为全球微生物领域最重

要的数据中心。海量的数据资源和多元化的数据

类型是中心平台重要特色之一。 

中心平台网站主要涵盖数据资源、元数据、

数据下载、数据汇交、分析工具、服务案例、标

准规范等多样化内容栏目，支持高级检索、智能

排序，并且突出了数据资源、数据汇交和数据分

析云平台等核心资源(图 2)。 

目前，中心采用“自建+提交+外采”的数据整

合方式，对不同来源、不同类型的数据资源进行

了统一规划、整合加工、深度挖掘分析，针对顶

层应用进行专业化数据分类整理，构建了一套完

善的数据整合体系，为用户在庞大的数据资源体

系内提供了一页即可浏览以及可进行全量数据

资源搜索的展示页面，用户可通过一键搜索快速

精准定位资源。 
 

 
 

图 2.  国家微生物科学数据中心数据资源页面 

Figure 2.  Overview of NMDC’s data resources. 
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2  科学数据的汇交和发布 

中心面向各领域广大科研用户提供一站式

在线数据汇交服务，支持科研用户全程在线填报

信息、提交数据，有效助力科学数据的快速发布

及全球共享使用。数据汇交主要收集两大类科学

数据，一类是用于文章发表的数据，一类是科研

专项的数据。 

依据国际通用的元数据标准与流程，中心建

立了一套数据汇交体系(图 3)。用于文章发表的数

据提交可以支持生物项目数据、生物样本数据、

核酸序列数据、原始组学数据、基因组数据、宏

基因组数据、晶体结构数据和期刊附件数据的汇

交。中心会在数据提交后 3 个工作日内，完成审

核并发放数据编号，该数据编号可在国际及国内

期刊中直接使用，可支撑国内外科学家发表的文

章数据的存储、共享。 

按照国家《科学数据管理办法》的要求，公

共财政经费支持的科研项目所形成的科学数据，

在项目绩效评估前，需要将该数据汇交到国家科

学数据中心。因此，目前中心配合国家重点研发

计划、科技基础资源调查专项等项目开展数据汇

交的工作，已经支持了生物安全关键技术研发、

食品安全关键技术研发、合成生物学、绿色先进

制造、公共安全风险防控与应急技术装备等多个

专项的科学数据汇交。 

 
图 3.  国家微生物科学数据中心数据汇交流程 

Figure 3.  Overview of data submission process in NMDC. 
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按照数据共享的要求，中心对汇交的科学数

据进行系统性、科学性的分级分类、加工整理及

开放共享，对多源异构的各类型专项数据进行深

度精细化加工及元数据抽取，并根据数据共享方

式提供在线的下载、浏览或者检索等服务(图 4)。 

3  特色专题数据库 

通过在微生物领域的完整的数据资源体系

建设和数据服务体系的布局，中心开展了大量的

技术创新和服务整合，配合重大项目、重要国际

合作计划、重点研究方向等有针对性地建立了一

系列特色专题数据库。同时，中心作为世界微生

物 数 据 中 心 (The World Data Centre for 

Microorganisms，WDCM)的承担单位，是国际微

生物领域数据注册和管理的权威机构，与国内外

各微生物资源保藏机构和主要数据中心建立了

良好的合作关系，形成了稳定的国内外数据汇交

渠道，因此，目前中心所形成的特色数据资源在

微生物领域具有较大的国际、国内影响力。 

3.1  全球微生物保藏机构数据库 

由中心建立的全球微生物保藏机构数据库

(Culture Collections Information Worldwide ，

CCINFO)[8] (http://ccinfo.wdcm.org/)(图 5)是全球

所有保藏机构的注册中心，也是下属机构对自身

资源进行统一管理和国际合作的平台。所有的保

藏中心通过注册并且填报详细的元数据信息，通

过 WDCM 的审核及在线发布数据后，保藏中心

才可提供符合国际标准的对外共享资源和服务。 

 

图 4.  国家微生物科学数据中心专项数据展示页面 

Figure 4.  Overview of project-specific data in NMDC. 
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图 5.  CCINFO 数据库 

Figure 5.  The homepage of Culture Collection Information database. 

 

该数据库是世界微生物保藏联合会的官方数据

平台，截至 2021 年 10 月已经有 78 个国家的 801

个微生物资源保藏机构在此注册，其中，中国的

微生物、藻类、细胞资源库馆共 48 个。 

3.2  全球微生物资源目录数据 

中 心 建 立 的 全 球 微 生 物 菌 种 保 藏 目 录

(Global Catalogue of Microorganisms ， GCM)[9] 

(http://gcm.wdcm.org/)(图 6)旨在为分散于全球各

个保藏中心和科学家手中的宝贵微生物资源提

供一个全球统一的数据仓库，并以统一数据门户

的形式，对全世界科技界和产业界提供微生物菌

种资源的信息服务。截至 2021 年 10 月已经有来

自美国、法国、德国、荷兰等 50 个国家和地区

的 146 个国际微生物资源保藏机构正式参加这一

计划。同时中心也与亚洲微生物资源保藏联盟、 

亚洲生物资源网络、欧洲微生物资源中心联盟等

区域性网络和俄罗斯、泰国、葡萄牙等国家网络

建立了实质性合作。到目前为止，GCM 已经整

合了超过 47 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。作为一个微生物数字资

源整合的大数据平台，GCM 还利用先进的数据

挖掘手段，从全球超过 600 万已发表的微生物相

关文献及专利中，进一步提取了可供后续研究和

利用的微生物资源信息。因此，该信息平台对微

生物实物资源的采集、保藏、跨国转移、学术和

商业应用以及利益分享的各个环节都能提供有

效的数据支持，为《生物多样性公约》在微生物

领 域 的 实 施 和 执 行 提 供 了 重 要 支 撑

(https://www.cbd.int/abs/doc/protocol/icnp-1/wfcc-

en.pdf)。 
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图 6.  GCM 数据库 

Figure 6.  The homepage of the Global Catalogue of Microorganisms. 
 

3.3  模式微生物基因组数据库 

由 中 心 建 立 的 模 式 微 生 物 基 因 组 数 据 库

(Global Catalogue of Type Strain ， gcType)[10] 

(http://gctype.wdcm.org/)(图 7)是目前国际上在模

式微生物基因组方面数据资源最为全面、功能最

为完善的数据平台，截至 2021 年 9 月，平台整

合了全部有效发表的模式微生物菌株资源 67000

余株，物种 18000 种，基因组 14000 余个。平台

不仅集成了目前所有公共来源的模式微生物物

种和基因组数据，还发布了大量自测模式微生物

基因组数据，并且集合了数据搜索下载，新种鉴

定，基因组拼接与注释等在线分析工具，是目前

国内外模式微生物基因组数据最丰富的平台，为

分类学家进行基因组研究、新种鉴定提供了一个

重要途径。平台在物种鉴定模块还可以计算平均

核苷酸一致性(Average Nucleotide Identity，ANI)

等用于微生物分类鉴定的重要参数，可直接用于

International Journal of Systematic and 

Evolutionary Microbiology 上微生物新种的文章

发表。与国际上其它的类似数据库相比 [11–12]，

gcType 的优势在于紧密依托 WDCM 的菌种资源

和 10K 测序计划，其中超过 1000 种模式菌的基

因组为项目成果，比之前的数据更加准确。 

3.4  全球微生物组数据库 

中心建立的全球微生物组数据平台(Global 

Catalogue of Metagenomics，gcMeta)[13] (https:// 

gcmeta.wdcm.org/) (图 8)，集成了目前国际主要

微生物组(人体微生物组、地球微生物组)项目以

及中国科学院微生物组计划和国内重点研发等

项目产生的微生物组数据。截至 2021 年 10 月，

总集成数据量超过 150TB，总数据量超过 50 万

条，其中，国内自有数据超过 2000 个样本。目

前已经覆盖本领域国内外超过 80%的公开数据。

平台充分采用了国际通用的微生物基因组及宏 
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图 7.  gcType 数据库 

Figure 7.  The homepage of gcType database. 

 
图 8.  gcMeta 数据库 

Figure 8.  The homepage of gcMeta database. 
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基因组数据标准(MIGS/MIMS)[14]，并且使用了国

际通用的环境信息概念系(ENVO)对元数据进行

了标准化[15]，从而确保本数据库能与国内外相关

数据进行无缝对接。 

该数据库不仅提供了数据存储、数据管理和

数据发布的一条龙服务，还能利用平台提供的资

源对数据进行在线分析、可视化并生成分析报

告。目前，该数据库已经逐步发展成国内外微生

物领域最具权威和影响力的数据库，将持续接收

国内外相关数据并提供长期服务。 

3.5  新冠病毒虚拟突变与预警数据库 

随着全球新冠疫控的持续进行，新型冠状病

毒基因组也在流行过程中持续发生变异[16–17]。迄

今，在全球科学技术人员的共同努力下，已经对

超过 400 万例病毒基因组进行了测序，并构建了

多个病毒基因组数据库[18]。然而，随着对变异研

究的深入，变异造成的功能影响日渐成为科学家

关注的焦点。目前，在全球多个国家和地区均发

现了包括 Alpha、Beta、Delta 和 Omicron 在内的

多种感染力增强的变异毒株，尤其是关键位点积

累的氨基酸变异，极大地改变了病毒的免疫学特

征，增加了病毒免疫逃逸的风险，这可能会降低

现有疫苗、抗体、药物等疫情控制方法的保护性，

影响核酸诊断试剂的适用性，因而对疫情防控构

成了严峻挑战[19–21]。因此，现有的以收集、展示

数据为主的基本数据库已经难以满足未来疫情

防控的需求，亟需一个基于大数据的病毒变异风

险评估及预警系统，对现有及未来可能出现的各

种变异造成的影响进行系统性评估和解读，从而

实施更加精准有效的疫情防控策略。 

为此，中心建立了新冠病毒虚拟突变与预警

数据库[22] (https://nmdc.cn/ncovn/)，该数据库从基

因组学和结构生物学角度入手，在基于变异位点

频率评估的基础上，从核苷酸变异发生难易程

度、氨基酸替换难度、变异对蛋白质二级结构的

影响、单个氨基酸突变引起的 ACE2 及中和抗体

结合自由能变化等参数对变异进行多维度的评

估，全面综合分析已知变异和潜在的虚拟变异对

病毒功能造成的影响。在此基础上，该系统采用

了人工智能分类器算法，从传播性和中和抗体亲

和力两方面对变异株进行有效分组，实现了基于

病毒序列的风险评估和预警。基于虚拟变异和风

险评估模型，该系统可以作为全球病毒变异监测

和追踪的工具，为针对新型变异毒株的精准防控

和抗体疫苗设计提供有效的参考信息。目前基于

该系统的分析结果为精准高效应对 SARS-CoV-2

突发疫情提供了重要的决策依据，同时也为应对

其他突发传染性公共卫生事件提供了技术储备。 

3.6  数据分析云平台 

通过整合超级计算和分布式系统等基础设

施，中心利用 Docker 技术构建了微生物交互式应

用分析云平台，可提供生物信息在线分析工具、

计算资源、公共参考数据的整合服务(图 9、图 10)。

用户无需自己编写代码，无需配置 Linux 操作系

统，无需安装复杂的生物信息分析软件和下载庞

大的生物数据库，即可利用线上分析工具进行微

生物数据的分析。目前，中心的分析工具模块集

成了微生物领域常用的七大类共 88 种线上分析

工具，包括宏基因组分析流程、基因组拼接工具、

基因组结构分析、基因组注释分析、元基因组分

析、比较基因组分析、便捷分析工具。 

4  总结、建议和展望 

目前，国家微生物科学数据中心已经初步形
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成了海量微生物数据资源的整合与安全共享的

技术体系，为我国的科学数据管理与共享实践打

下了扎实的基础。但是，在数据管理与共享过程

中的数据采集、加工、保存、质量控制等各个环

节的标准规范还有待进一步完善，科研数据的学

术贡献和评价体系还相对缺乏[23]。随着科学数据

汇交的数据量逐渐增多，用户的个性化需求不断

增加，平台需要及时改善和优化系统的功能和性

能，加强与交叉学科的科学数据平台的融汇贯

通，加强与行业科学数据平台的共享合作。在进 
 
 

 

 
 

图 9.  国家科学数据中心分析工具页面 

Figure 9.  Analytic tools in NMDC. 

 

 
 

图 10.  微生物云平台软件工具集 

Figure 10.  Tools and software available on the cloud. 
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一步细化科学数据分级分类的同时，还需要提升

数据资源深度挖掘和深层次加工的能力，促进多

类型资源融合，利用机器学习、人工智能、大数

据分析多种手段，增强数据延展性，在保障数据

和系统的安全的同时，更好地为用户服务。 

另一方面，2021 年，《国家生物安全法》和

《数据安全法》都已相继出台，《网络数据安全

管理条例(征求意见稿)》也对信息保护法、数据

安全法等上位法的相关规定在网络数据安全应

用中进行了细化和补充。以微生物数据为核心的

生物安全数据，是国家生物安全体系建立的重要

组织部分，因此，中心一方面将依据国家相关法

律法规，建立系统、完善的微生物数据安全分级

分类的框架体系，另一方面将加强数据安全技术

研究和应用，在保障数据安全的情况下，持续推

动科学数据的共享。 
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Abstract: Microbiology data centers has become an essential part of strategic resources of a country. The National 

Microbiology Data Center (NMDC, https://nmdc.cn/) allows a huge amount of microbiological data to be organized 

and integrated in an effective way, and shared in an open manner, which is crucial for the research, utilization, and 

sustainable development of microbiological resources. This paper summarizes the progress of the recently founded 

NMDC platform, with respect to core resources, services, and functions, in order to foster the applications and 

practices of microbiological knowledge in academic and industrial users. 
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