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摘　要 ：随着多组学技术的发展和生态系统研究需求的提升，微生物组研究正加速迈向数据密集型范式。

水圈微生物组大数据平台作为“水圈微生物驱动地球元素循环的机制”重大研究计划的技术平台，围绕数

据标准制定、汇交机制构建、质量控制优化与知识挖掘实践，探索并推动了研究范式的体系化转型。本文

系统梳理了平台在数据组织、元数据治理与智能分析等方面的实践路径，分析其在支撑跨生态系统整合分析、

提升研究复用性与发现效率中的作用，评估其在支撑范式演进与未来扩展应用中的潜力，并凝练提出“有

数据，立标准；易搜索，促共享；可计算，赋能力”的建设目标与“安全管理、信息共享，技术创新、标

准增值，尊重产权、高效利用”的服务理念。
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水圈作为地球独有的重要圈层，不仅孕育生命、

支撑人类演化，还连接着大气圈、生物圈与岩石圈，

承担全球物质迁移与能量转化的核心功能。广泛分

布于水圈环境中的微生物在碳、氮、硫等元素的生

物地球化学循环中发挥关键作用
[1]，是调控气候变

化的重要生物因子 [2-4]。为系统揭示水圈微生物在

地球元素循环与生态响应中的作用机制，国家自然

科学基金委在 2017 年启动了“水圈微生物驱动地

球元素循环的机制”重大研究计划 ( 以下简称“水

圈微生物组计划”)，联合生物、生态、地球化学、

环境和信息等多学科力量，聚焦微生物介导的碳氮

硫循环、群落形成、能量代谢等关键过程，推动观测、

实验、模拟与数据平台深度融合，支撑水圈生态系

统保护与“双碳”战略实施
[5]。

在重大研究计划支持下，我们建设了水圈微生

物组大数据平台，持续汇聚水圈微生物组计划资助

产出的多组学数据，并整合国际数据库中与水体生

态系统相关的公共资源，逐步形成覆盖海洋、近岸、

湖泊与湿地等生态系统的统一数据体系，具备多模

态、结构化和可计算等特征。

随着研究规模扩大与样本类型增多，传统以项

目为单元的数据组织模式日益难以适应高通量、强

关联、深挖掘的研究需求，水圈微生物组研究正加

速迈向数据密集型范式。平台建设虽起步于数据标

准化与共享等基础能力，但在标准体系、汇交机制

与智能分析等方面的持续演进，已成为推动研究范

式转型的重要支点。平台不仅重塑了数据的组织与

治理方式，也深度参与知识发现过程，为水圈生态

研究提供了系统化、结构化与智能化的基础设施。

下文将聚焦平台在标准制定、数据汇交、质量

控制与知识挖掘等方面的建设实践，系统梳理其

支撑数据密集型研究范式转型的关键机制与实施

路径。

1　数据标准化描述体系构建

水圈微生物组具有典型的非宿主环境特征，涵

盖宏基因组、基因组、转录组等多类型数据，并伴

随复杂的样本采集和生态背景信息。为实现多模态

数据的整合、共享与重用，我们构建了统一的数据

标准体系 MASHyDEs (Microbiome Atlas/Sino-Hydros- 
phere Data Elements)( 图 1)。标准构建首先系统引

入了国际主流的数据标准与数据库框架，包括 GSC 
(Genomic Standards Consortium) 的 MIxS (Minimal 
Information About (X) Any Sequence)[6]、HUPO-PSI 
(Human Proteome Organization Proteomics Standards 
Initiative) 的 MIAPE (Minimum Information about a 
Proteomics Experiment)[7]、MSI (Metabolomics 
Standards Initiative) 的 CIMR (Core Information For 
Metabolomics Reporting)[8] 等国际标准，以及 NCBI-
SRA (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/sra)[9] 和 NODE 
(https://www.biosino.org/node)[10] 等数据库的元数据

结构；在此基础上进行优化，保留实际填写率高于

1% 的字段，剔除 104 项使用频率低、表述模糊或

已被技术迭代替代的内容，形成了初步的标准框架。

随后，我们系统扫描现有数据库中的水圈微生物组

数据，对高频自定义字段进行标准化映射，大多数

字段成功对接至标准框架，仅“iron”(2.3%) 和
“ferrous_iron”(1.2%) 未被覆盖，因此将其补充纳入，

以增强对用户实际数据的兼容与表达能力。最后，

根据领域专家建议，我们新增坡位指数，碳、氮、

硫同位素含量等关键环境变量
[11-14]，以强化对地形

特征、有机质来源、营养盐循环与缺氧过程等生态

Abstract: With the development of multi-omics technologies and the increasing complexity of ecosystem research, 
microbiome studies are transitioning toward a data-intensive paradigm. The Aquatic Microbiome Data Platform, 
developed as part of the Strategic Priority Research Program on Microbial Mediation of Earth’s Elemental Cycles, 
supports this paradigm shift through systematized approaches to data standardization, submission, quality control, 
and knowledge discovery. This review outlines the platform’s technical practices in metadata structuring, 
heterogeneous data governance, and scalable analytics, and also highlights its role in enabling cross-ecosystem 
synthesis and promoting reusability and discovery efficiency. The platform’s design philosophy is guided by the 
principles of "Standardization by Data, Discoverability by Search, Capability by Computation" and the service goals 
of "Secure Management, Open Sharing, Technological Innovation, Standards Enhancement, Respect for Ownership, 
and Efficient Utilization".
Key words: hydrosphere microbiome; data-intensive research; big data platform; standard system; data governance; 
intelligent analytics
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耦合机制的刻画，完善并最终形成 MASHyDEs 标
准体系 ( 图 1)。

在此基础上，MASHyDEs 整合了多来源的 125
个核心数据元素，形成了以实验、样本与环境三大

维度为主干的标准结构，特别强化了水圈关键环境

因子 ( 如温度、盐度、深度等 ) 在结构层级中的表

达能力。相较于既有标准，该体系通过提升生态变

量的结构优先级，使元数据在生态建模、环境推理

和跨系统比较中的适用性显著增强。MASHyDEs
面向实际应用需求，构建了针对海洋、近岸、湖泊

和湿地四类典型生态系统的专属数据元素子集，覆

盖各自核心的物理、化学与生态指标，提升了标准

在实地监测与区域比较研究中的适配性与效率。在

标准裁剪方面，团队通过对现有样本数据的填写率

(A)构建过程融合多项国际标准(MIxS、MIAPE、CIMR)与主流数据库框架(NCBI-SRA、NODE)，按逻辑划分为10类元数据主

题。通过用户提交数据统计，剔除104项低频字段，并补充iron与ferrous_iron两个常见自定义字段(填写率≥1%)。结合专家建

议，新增4个关键环境变量以增强对微生物驱动的地球元素循环刻画能力。(B)各类元数据在不同来源中的覆盖情况，区分标

准与用户自定义属性，标示是否已被实际采集。

图1  MASHyDEs标准体系构建及数据元素结构
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进行系统评估，剔除低使用频次元素，保留用户自

定义通道，使 MASHyDEs 在保持完整性的同时具

备良好的操作性与性价比，降低了填写成本，增强

了用户友好性。

综上，MASHyDEs 在结构层级、环境维度和

生态适配三个层面兼容并超越既有标准，奠定了水

圈多模态数据标准化、平台化管理和跨生态系统集

成分析的基础，为从“数据整合”迈向“知识发现”

提供了坚实保障。

2　数据汇交汇聚与质量控制

在 MASHyDEs 标准体系的支撑下，水圈微生

物组大数据平台构建了覆盖主动提交与自动汇聚的

多通道数据获取体系，配套建立了面向异构组学数

据的分层治理机制与质量控制流程，夯实了平台支

撑数据密集型研究的基础能力。

在主动提交方面，平台依托 NODE 构建了“系

统预审 + 人工复核”双重机制，面向典型水体生态

系统设定结构化填报模板，覆盖地理信息、生境类

型、实验条件、测序策略等核心字段。截至 2024
年底，NODE已接收项目 412项，累计样本超过 34 000
个，总测序数据量达到 215.6 Tbase ( 图 2)，涵盖宏

基因组、扩增子、单菌基因组与转录组等多种数据

类型。这一体系不仅有效提升了国内水圈微生物组

数据的可重复利用水平，也丰富了生态模型构建与

多组学融合分析的原始数据基础。

在自动汇聚方面，平台通过 AntNest (https://
www.biosino.org/antnest) 系统，定期从 NCBI-SRA、

ENA (https://www.ebi.ac.uk/ena)[15] 等国际数据库中

整合公开可用的水圈样本数据，并基于 MASHyDEs
执行术语标准化、逻辑筛选与信息补全等自动治理

流程，提升了数据在结构一致性、字段完整性与语

义表达方面的整体质量。至 2024 年底，AntNest 共
整合样本近27万个，测序总量超过403 Tbase (图2)，
为开展全球尺度比较研究与区域生态格局识别提供

了丰富的基础数据。

在质量控制方面，平台针对主动提交 (NODE)
与自动汇聚 (AntNest) 两类数据来源，分别构建了

差异化的治理策略，聚焦地理坐标、环境参数与生

态分类等关键字段的标准化与补全。NODE 数据采

用“人工智能 (AI) 预治理 + 人工审核”模式，先通

过规则引擎进行结构检测、术语比对与逻辑校验，

再由工作人员进行人工确认与补全，确保信息准确

性与生态学可解释性。相比之下，AntNest 汇聚数

据因来源分散、结构异构，平台引入大语言模型辅

助推理与语义规则校验机制，自动完成术语消歧、

字段补全与一致性检查，有效提升了元数据质量与

结构规范性。

治理策略在多个核心字段上取得了实质性成

效。图 3 显示，无论是 NODE 或 AntNest 中的水圈

样本，在治理前后关键字段的填写率都普遍上升，

尤其是温度、盐度、溶解氧与酸碱度等与生态研究

密切相关的核心因子。此外，环境特征和环境材料

的提升特别明显 ( 超过 30%)，其原因在于这 2 个字

段的填写需要符合 EnvO (Environment Ontology) 规
范，大多数用户对 EnvO 并不熟悉，极大地增加了

用户填写的复杂程度，于是我们利用 AI 方法从样

本描述等信息推断出这 2 个字段的值，并经确认后

图2  NCBI-SRA和NODE的水圈数据汇交情况
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填写到数据记录中。

与 NCBI-SRA、MG-RAST 等国际数据平台相

比，基于 NODE 的水圈微生物组大数据平台的特色

体现在以下方面。(1) 更细致的数据标准：NCBI-
SRA 作为面向所有物种的测序数据归档库

[9]，没有

对微生物特有的生境及理化因子给予特别的关注；

MG-RAST 聚焦于宏基因组数据的分析，虽然在宏

基因组功能注释等方面非常专业 [16]，但是缺乏其他

类型的组学数据标准；而 MASHyDEs 更符合特定

生态研究的需求 ( 详见前文 )。(2) 更方便的数据提

交过程：水圈微生物组大数据平台基于 MASHyDEs
提供了定制版的数据汇交模板，对于每个生境类型

所对应的地理信息、环境参数等字段的填写要求也

比NCBI-SRA和MG-RAST等平台更为详细和规范。

通过数据汇交模型，用户可以更方便地提交水圈相

关的元数据，降低其他无关数据元素的干扰。(3)
更高的数据填写率：NODE 数据在环境信息维度上

的完整性普遍优于国际数据库 ( 图 3)，特别是在

EnvO 与 GOLD (https://gold.jgi.doe.gov) 等生态系统

分类标准方面。这些提升不仅由于用户提交了更多

的信息，AI 治理也发挥了重要作用。这些信息不仅

增强了单样本的信息完整性与生态可解释性，也为

后续多源数据的横向比较、因果挖掘与生态模型构

建提供了坚实的数据基础。

通过构建结构统一、语义清晰、质量可控的数

据资源，我们实现了对水圈微生物组元数据的标准

化、精细化表示及管理，从而有望提升对后续的数

据驱动研究的支撑能力。

3　分析平台与知识挖掘体系建设

为支撑大规模水圈微生物组数据的分析利用，

平台构建了从原始数据处理到知识发现的两级分析

体系，逐步形成“流程标准化—计算自动化—结果

结构化”的分析闭环。在基础分析层面，平台开发

了云计算环境下的微生物组分析系统 iMAC (https://
www.biosino.org/iMAC)，集成宏基因组、扩增子、

单菌基因组等多类型数据的标准化处理流程，涵盖

组装、注释、多样性计算、功能评估等核心分析环节。

iMAC 采用容器化封装与作业调度机制，支持大规

模样本的高效并行处理，并在项目实践中实现了良

好的流程稳定性与结果一致性。

在知识挖掘层面，平台进一步构建了轻量级分

析环境 iMAC+，包含关键微生物特征识别工具

xMarkerFinder[17] 与跨数据集样本匹配工具 miMatch[18]。

其中，xMarkerFinder 支持多种机器学习算法，可自

动筛选与环境因子高度关联的微生物群体，并构建

预测模型，用于揭示环境驱动的微生物变化规律；

miMatch 则通过代谢背景信息校正样本间的差异，

图3  治理前后水圈微生物组样本关键元数据的填写率提升情况
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实现多数据集间的稳健比对，提升跨项目宏基因组

研究的因果发现能力。

平台已支撑多个典型生态系统的研究任务：在

湖泊
[19] 和红树林 [20] 区域，基于扩增子数据开展了

微生物多样性与环境因子联动分析；在酸性矿山 [21]

与海陆交汇带区域 [22]，基于 MAGs (Metagenome-
Assembled Genomes) 开展了物种及功能多样性研

究。面向全球尺度的生态认知需求，平台还初步建

立了功能导向的知识图谱构建机制，围绕次级胆汁

酸
[23]、甲烷代谢 [24] 等关键功能通路，在多组学数

据基础上刻画功能基因的分布结构与多样性特征，

支撑关键功能过程的全球格局重建与生态解释。这

些模块不仅实现了水圈微生物组数据“从结构到机

制”的知识转化，也拓展了平台从数据处理工具向

智能化分析基础设施的角色边界。

分析平台体系的建立不仅实现了数据“从分析

到解释”的高效转化，也推动了微生物组研究从传

统生物信息分析向以 AI 驱动的智能分析的跃升，

为高通量、多生态系统、多数据源场景下的水圈微

生物组研究提供了可持续支撑。

4　科研成果与共享成效分析

自“水圈微生物驱动地球元素循环的机制”重

大研究计划启动以来，水圈微生物组相关研究在科

研产出与数据共享方面均取得了显著进展。2017–
2024 年，计划资助项目共发表论文 1 989 篇 ( 图 4)，
其中已有 1 009 篇论文伴随数据公开，数据共享率

超过 50%，体现了项目在推动科研成果开放获取与

数据可用性方面的积极成效。

平台在支撑数据汇交与规范管理方面逐渐发挥

基础性作用，其所汇聚的数据涵盖三类来源：(1)
计划资助项目产生的、尚未发表的但是已经提交到

NODE 的多组学原始数据；(2) 已发表研究中通过

NODE 平台等渠道主动提交的数据；(3) 通过 AntNest
自动汇聚的国际数据库中与水体生态相关的公开数

据。基于统一的标准体系，平台对不同来源的数据

进行了结构化和语义方面的统一治理，支撑了多样

本整合与跨尺度分析的需求。

从共享数据库的分布变化来看，早期研究主要

依赖国际数据库进行数据托管，尤其是 NCBI-SRA
和 NCBI-GenBank，2019–2021 年间托管数量快速

增长，累计贡献超过 300 篇论文数据 ( 表 1)。随着

国内数据平台建设的推进，NODE 和 eLMSG (https://
www.biosino.org/elmsg)[25] 等平台在近年逐渐发挥更

大作用。NODE 在 2023 年的托管数量已超越 ENA，

eLMSG 自 2021 年起支持水圈样本汇交，近三年提

图4  水圈基金资助文献的JCR分区分布情况
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表1  专项资助的论文伴随数据共享情况

数据库	 2017	 2018	 2019	 2020	 2021	 2022	 2023	 2024	 2025
NODE 0	   0	   1	   4	   15	   24	 31	 35	   8
eLMSG 0	   0	   0	   1	     2	     7	   5	   3	   1
GSA 0	   0	   0	   1	     8	     7	   4	   6	   2
NCBI-GenBank 2	 11	 28	 71	   70	   66	 32	 39	   4
NCBI-SRA 0	 11	 33	 83	 101	 100	 91	 99	 14
DDBJ 0	   0	   3	 17	     9	     2	   5	   1	   0
ENA 0	   0	   6	 23	   10	     4	   5	   4	   0

交量稳步上升。整体趋势表明，国内平台在支持环

境元数据结构化表达、组学数据协同管理和项目组

织管理方面已形成初步优势，研究者使用意愿不断

提升。

从全部 1 989篇资助论文的文本统计结果来看，

研究内容集中于微生物多样性、碳氮硫代谢、极端

环境适应机制、生态系统响应及功能基因解析等方

向，反映出水圈微生物组研究的典型跨学科特征 ( 图 
5)。在方法体系方面，术语如 MAGs、expression、
network、machine learning 等频繁出现，表明高通

量组学数据与智能计算方法在研究中的深入应用。

同时，database、data sharing 等关键词的聚集，也

体现出研究者对数据平台、知识组织与成果结构化

沉淀的高度关注。在部分代表性研究中，数据汇交

的标准化实践已成为研究传播的一部分。例如，

2025 年发表于 Cell 杂志的深渊微生物组研究
[26]，

所产生的 1 194 个样本的原始测序数据通过 NODE
可直接获取；拼接得到的 7 564 个微生物基因组在

eLMSG 发布，并可通过邮件联系作者获取，其中

超过 89% 为新物种。这类成果的数据共享，不仅

展示了平台对复杂数据结构的承载能力，也为推动

数据复用与多源比对研究提供了实证支撑。

图5  水圈基金资助文献关键词聚类
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综上，水圈微生物组大数据平台作为集标准化

管理、共享发布与再利用支持于一体的开放基础设

施，在支撑科研数据生命周期管理、推动研究成果

共享机制完善方面发挥了持续性作用。其在数据治

理、资源开放与知识转化之间架起了有效桥梁，助

力水圈生态系统研究范式加速向数据密集型转型。

5　总结及展望

近年来，随着“水圈微生物组计划”的持续推

进，融合观测、实验、模拟与数据平台的综合研究

体系逐步建立，为理解水圈微生物在全球元素循环

与生态响应中的作用提供了重要支撑。在这一背景

下，水圈微生物组大数据平台作为配套建设的重要

组成部分，围绕数据标准、质量控制、汇交机制与

知识挖掘等关键环节，系统探索了适应数据密集型

研究需求的建设路径。

目前，平台建设的重心仍聚焦于服务中国水圈

微生物组研究的实际需求，重点支撑数据汇聚、治

理规范与共享发布等任务。然而，其在多源异构数

据融合、标准体系搭建和工具链开发方面所积累的

经验，具备跨区域、跨学科的适应潜力。随着国际

微生物组研究的开放协同格局不断发展，该平台有

望逐步演化为代表中国方案的技术体系，为国际水

圈生态研究提供结构化支持。同时，其体系化建设

路径亦可为环境、农业、健康等领域的微生物组研

究提供可借鉴的技术模式与治理机制。

在实际推进过程中，平台始终坚持“有数据，

立标准；易搜索，促共享；可计算，赋能力”的建

设目标，致力于构建安全可控、结构合理的数据基

础设施。同时，围绕“安全管理、信息共享，技术

创新、标准增值，尊重产权、高效利用”的服务理念，

探索面向科研、管理与产业多元需求的协同支撑机

制。通过标准化治理、智能化分析与制度化协作的

耦合推进，水圈微生物组大数据平台正逐步从基础

支撑向价值赋能迈进，为数据密集型研究范式的持

续演化提供了坚实基础与现实支点。
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