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摘要    国际水稻基因组测序计划(IEGSP)顺利完成, 水稻基因的研究也进入了后基因组

研究阶段. 水稻基因芯片数据注释分析是一项重要的功能基因组学研究内容, 它为理解水

稻基因的生物学意义提供了帮助. 本研究开发了一个基于 Web 的水稻基因芯片数据注释

和分析平台(RiceChip), 它比同类的注释数据库更加全面快捷. 本平台共由 5 个功能模块

组成: BioChip 模块为水稻基因表达数据提供快速检索和高级检索, 可依次按照 Probe Set 
ID, Locus ID, Analysis Name 等字段进行检索; BioAnno 模块整合多个生物学数据库, 为水

稻基因提供基因功能、蛋白质结构、生物代谢途径以及转录调控等方面的注释信息; BioSeq
模块则收集水稻基因组的序列信息, 支持对水稻基因与芯片探针的序列查询; BioView 模

块是系统图形可视化的核心模块, 提供友好的访问界面与结果输出, 方便研究人员使用; 
BioAnaly 模块结合 R/Bioconductor 统计分析工具提供高通量芯片数据的在线分析. 本系统

从不同的方面依次提供了数据检索、基因注释、序列分析、数据可视化和数据分析等功能, 
其数据收集的全面性与功能分析的强大性在同类水稻基因芯片数据注释和分析平台中都

较突出. 
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水稻在人类饮食结构中占有主导地位, 在全球

半数以上人的饮食结构中占 80%. 随着 2005 年国际

水稻基因组测序计划(IEGSP)的完成[1]和中国科学院

基因组研究中心完成了水稻两个亚种粳稻 (Oryza 
sativa L.ssp.japonica)和籼稻(Oryza sativa L.ssp.indica)
全基因组工作框架图的测序, 已破译的水稻基因图

谱表明, 水稻基因组共包含 37544 个基因, 比人类基

因还要多, 分布于 12 个染色体上. 对水稻基因组研

究而言, 水稻基因组的测序仅仅是第一步, 完全识别

出水稻的基因及其功能, 以及研究这些基因如何编

码产生蛋白质, 是摆在科学家面前的更大挑战. 利用

功能基因组学的理论和手段, 挖掘出基因背后隐藏

的生物学意义, 了解基因的功能, 可为揭示农作物重

要性状的遗传控制的分子机理, 并从基因组水平上

对这些作物实现遗传改良铺平道路. 水稻基因芯片

数据注释和分析是一项非常重要的功能基因组学研

究内容, 它为理解基因芯片数据的生物学意义提供

了很大帮助.  
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目前, 国内外很多组织和研究机构都提供了水

稻的相关基因功能注释数据库, 例如, 美国基因研究

所水稻基因组注释数据库(TIGR Rice Genome Anno-
tation)[3,4] 、日本水稻分子生物学百科全书计划

(Knowledge-based ryza Molecular biological Ency-
clopedia, KOME)

O
[5,6] 、 谷 类 比 较 基 因 组 数 据 库

(Gramene: A Resource for Comparative Grass Genom-
ics)[7]、日本水稻注释计划数据库 (Rice Annotation 
Project Database, RAP-DB)[8,9], 植物基因组数据库

(Plant Genome Database, PlantGDB)[10~12]、谷类small 
RNAs 数据库 (CSRDB: Cereal small RNAs Data-
base)[13]及miRBase[14~16]的水稻microRNA注释数据库

等. 
然而, 大部分水稻基因注释系统都有各自的不

足之处, 如某些系统提供的各种注释信息分散在各

地, 未很好地整合到一起; OsCAS(Oryza sativa Chips 
Annotation System)[17]很好地整合了水稻基因芯片的

注释信息, 但还存在注释信息不丰富、更新不及时、

图形用户界面(GUI)不够友好等问题. 总的来说, 这
些注释系统存在如下的一些不足: (ⅰ) 只是针对某

个领域的注释; (ⅱ) 不支持批量注释; (ⅲ) 注释信息

更新不及时; (ⅳ) 整合注释系统少见, 资源分散在异

地, 没能有效地整合到一起; (ⅴ) 图形用户界面(GUI)
不友好, 结果单调, 缺少图形显示, 交互性不强; (ⅵ) 
没有结合水稻芯片数据进行分析的注释系统. 

本研究结合浙江大学生命科学学院仪器与技术

服务平台(Equipment and Technology Service Platform, 
ETSP)Affymetrix芯片系统的水稻基因芯片数据, 开
发了一个基于Web的水稻基因芯片数据注释和分析

平台——RiceChip. 在注释方面, 根据Affymetrix提供

的NetAffx[18] 基因注释信息 , 有效地整合了包括

GeneBank, TIGR Rice, Gramene, InterPro[19~21], KOME, 
KEGG[22~24], GO[25], CSRDB, miRBase等在内的数据

库, 注释内容涉及基因功能、序列信息、染色体定位、

蛋白质结构、生物学通路以及转录调控等方面, 是一

个相对完整的水稻基因芯片数据注释系统; 在数据

分析方面, 提供水稻基因芯片数据批量检索、数据可

视化、数据筛选和下载、常见统计学分析和芯片数据

挖掘等功能. 并且本系统将基因芯片数据的注释和

分析有效地结合在一起, 组成了一个内容丰富、功能

强大的整合分析平台.  

1  系统介绍 
RiceChip 整合了多种异构数据库, 最终将它们

统一存储到 MySQL 数据库管理系统中, 为基因注释

和数据分析做准备. 在数据获取和预处理过程中, 本
系统提供了一些特定功能的 Perl程序包, 方便数据的

自动更新和预处理, 同时确保数据的完整性和一致

性, 也为以后系统的更新提供方便.  
RiceChip系统框架的中间层提供了 5个核心子模

块: BioChip专为芯片数据的检索而设计, 同时提供

链接到其他模块的接口; BioAnno用于对芯片数据进

行注释, 提供关于水稻基因和芯片探针的多种注释

信息; BioSeq提供了关于基因和芯片探针的序列信息, 
此外还提供了一个启动子查询子程序; BioView是系

统 数 据 可 视 化 的 核 心 模 块 , 提 供 Probe View, 
Chromosome Distribution View, miRNA View, MA散

点图和统计图等多种可视化功能; BioAnaly则结合

R/Bioconductor[2]统计分析工具, 提供数据分析的功

能, 其中包括多种统计学分析, 网络分析、结构预测、

数据挖掘技术等. 这些模块并不是完全独立的, 而是

相互结合在一起, 最终目的是通过对芯片数据的多

角度和多层次的注释分析, 挖掘出隐藏在数据背后

的生物学意义.  
本系统主要采用Java语言作为开发技术, 基于成

熟的Struts和Hibernate技术, 开发了一个基于Web的
水稻基因芯片数据注释和分析平台. 在数据获取和

处理方面, 结合了Perl语言强大的文本处理能力; 在
数 据 分 析 方 面 , 则 采 用 了 R 统 计 分 析 工 具 和

Bioconductor专业的芯片数据分析包; 同时, 还参考

了Java与Perl在生物信息学应用方面的扩展分析程序

包, BioJava[26]和BioPerl[27,28].  
RiceChip 系统的整体框架示意图如图 1 所示, 整

个系统分为 3 层: 底层是数据库层, 主要提供了芯片

数据和注释数据; 中间层是系统功能模块层, 提供芯

片数据注释和分析功能模块; 顶层是用户视图层, 不
同的用户可以根据需要选择自己关注的分析模块. 

1.1  数据获取与处理 

数据的获取和前期处理是本系统最关键的一部

分, 它直接影响到后续芯片数据的分析和处理.  
(1) 水稻芯片数据.  本系统的芯片数据来源于
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浙江大学生命科学学院 Affymetrix芯片系统的 126张
水稻基因芯片数据.  

(2) 水稻注释数据.  本系统的注释数据来源于

不同的公众数据库, 这些数据库包括 NetAffx, TIGR 
Rice, Gramene, KOME, GO, InterPro 和 miRBase, 各

个数据库可提供的注释信息如表 1 所示. 本系统的

BioAnno 模块设计的目的就是整合这些公众数据库, 
为水稻基因提供更加全面的注释信息.  

(3) 数据处理. 芯片系统和各个公众数据库提供

的数据大部分是文本数据, 这些数据存在冗余和不 
 

 
 

图 1  RiceChip 系统整体框架示意图 
 

表 1  各种公众数据库提供的注释信息 a) 

数据库 注释内容 
NetAffx NCBI 注释 a)、GO 注释、TIGR 注释、染色体位置、结构域注释 
TIGR Rice NCBI 注释 a)、TIGR 注释、KOME 注释、染色体位置 
Gramene NCBI 注释 a)、GO 注释、染色体位置、KEGG 通路注释 
KOME NCBI 注释 a)、KOME 注释、GO 注释、结构域注释 
GO GO 注释 
InterPro 结构域注释 
miRBase 小分子 RNA 调控 

a) NCBI 注释是指注释信息来源于 NCBI 的 GenBank, UniGene, dBEST, RefSeq, LocusLink, Entrez Gene 等数据库 
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一致的信息, 而且有些公众数据库不提供数据下载. 
因此, 本系统提供了一些 Perl 脚本程序, 用来提取和

预处理这些数据, 然后把它们统一存储到Mysql数据

库管理系统中. 

1.2  模块设计 

本系统共分为 5 大模块 : BioChip, BioAnno, 
BioSeq, BioView 和 BioAnaly.  

(1) BioChip 模块.  BioChip 主要提供水稻基因

表达数据的检索和获取等功能, 包括简单查询、批量

查询和高级查询, 提供的查询字段主要有 Affymetrix 
Probe Set ID, Locus ID, Analysis Nam 等. 数据结果主

要以表格形式提供, 而且不同表达值的探针用深浅

不同的颜色标注. 为保证芯片数据的安全性, 还专门

为本模块设计了一个安全系统, 获得认可之后的用

户可以直接下载这些数据进行分析.  
BioChip 模块还提供了链接到本系统其他模块

(包括 BioAnno, BioSeq, BioView 和 BioAnaly)的接口, 
以便对这些数据进行进一步的注释和分析.  

(2) BioAnno 模块.  BioAnno 是芯片数据注释的

核心模块, 这些注释数据来源于多个公众数据库(表
1), 内容涉及到 NCBI 注释、GO 注释、TIGR 注释、

KOME 注释、染色体位置信息、结构域(InterPro)注
释、KEGG 通路注释和 miRNA 调控注释等方面的信

息, 还提供了链接到 BioSeq 模块和 OsCAS 水稻芯

片注释系统的接口.  
(3) BioSeq模块.  BioSeq设计的目的是为水稻

基因提供完备的序列信息, 目前主要涉及到探针靶

序列、基因上游 1 kb序列、cDNA序列、5′UTR和 3′UTR
等序列信息; BioSeq还附有一个基因启动   子[29,30]

信息查询子模块.  
(4) BioView 模块.  BioView 是系统数据可视化

的核心模块, 提供了 Probe View, Chromosome View, 
miRNA View, MA 散点图和多种统计图.  

Probe View 支持批量查询, 结果用图形显示不

同探针的信号值在所关注的芯片实验中的对比情况, 
这样可以直观地显示出某些基因是否发生了差异表

达; Chromosome View 直观地显示基因在染色体上的

位置以及不同实验之间某个基因表达值的比较情况, 
这样可以比较直观地看出在染色体的某些区域, 这
些基因表达的整体效应——是否都是高表达或者低

表达; miRNA View意在直观地显示水稻miRNA的信

息; 统计图主要包括线图和直方图, 可以方便地看出

某些基因在不同实验中的表达趋势. 同时, BioView
也提供了链接到其他模块的接口.  

(5) BioAnaly 模块.  BioAnaly 提供数据分析的

功能, 为本系统的重点和难点所在, 其中包括多种统

计学分析, 网络分析、结构预测、建模和算法实现等. 
相关功能有待进一步完善. BioAnaly 也提供了链接到

其他模块的接口.  

1.3  系统实现 

本系统主要用 Java 语言开发, 采用了基于 Struts
的MVC设计模式, 即模型层(Model)关注模型的建立

和算法的实现, 视图层(View)只关注系统用户图形界

面(GUI)的设计, 而控制层(Control)则关注系统流程

的控制. 这种设计模式使得系统层次清晰、可扩展性

好. 整个系统的流程图如图 2所示, BioChip是系统的

核心模块, 其查询得到的数据可在本系统上作进一

步分析, 包括功能注释(BioAnno 模块和 BioSeq 模

块)、数据分析(BioAnaly 模块)、数据可视化(BioView
模块)等. 图中的箭头表示了在本系统可以进行的分

析流程及各个模块之间的关系. 

1.4  特点介绍 

本研究吸收了当前基因注释系统的优点, 再结

合现有的芯片数据, 开发了数据分析功能模块, 使得

本系统更具特色. 总的来说, 相对于其他基因注释系

统, 本系统主要有以下特点:  
(1) 功能多样性.  本系统在整合多种基因注释

系统的基础上, 再结合现有的芯片数据, 添加了数据

分析模块. 具有数据检索、数据呈现、基因注释和数

据分析等多样功能.  
(2) 使用方便性.  经过多年的发展, Bioconduc- 

tor 已经成为芯片数据处理、分析、注释及可视化的标

准工具. 然而, 对于几乎没有编程经验的生物学家来

说, R/Bioconductor 命令行式的使用方式过于复杂. 本
系统结合计算机技术, 将底层的操作方法以可视化的

图形用户界面(GUI)展现给用户, 极大地方便了用户

的使用.  

(3) 结果可视化.  本系统对查询和分析结果提

供多样可视化功能, 这些可视化效果包括数据表格、 
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图 2  RiceChip 系统流程图 
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各类统计图、染色体定位图、探针标识图等, 直观地

呈现了数据结果. 
(4) 系统安全性. 为保证芯片数据的安全性, 本

系统专门为 RiceChip 模块开发了一个安全系统, 通
过注册就可以方便使用本系统检索、分析和下载数

据.  
(5) 界面国际化.  为方便用户使用, 本系统支

持中文和英文界面. 如图 3 所示, 图 3(A)是系统顶部

导航部分, 图 3(B)是系统左侧功能菜单部分.  

2  结果 
本研究构建了一个基于 Web 的水稻芯片基因注

释和数据分析系统. 其中, 芯片注释模块为水稻基因

和芯片探针提供了序列信息、基因功能、蛋白质结构、

生物学通路以及转录调控等方面的注释信息, 并且

为这些注释提供了多种可视化界面; 数据分析模块

结合 R/Bioconductor 统计分析工具, 实现了高通量芯

片数据的在线分析, 并且为分析结果提供多种统计

图. 本系统是一个开放可扩展的芯片数据在线分析 

 

 

(A) 

 
 

 

(B) 

 
图 3  RiceChip 系统中文和英文界面 
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平台, 随着新的分析工具的出现, 更多的数据分析模

块可以继续整合到本系统之中; 而且, 伴随着多种新

的生物学问题的出现, 本系统还可以针对某些具体

问题提供相应的分析模块.  
在此举例说明各个模块的部分分析结果 . Bio-

Chip 模块的数据检索图(图 4)、BioAnno 模块的批量

探针注释信息(图 5)、BioView 模块的探针分布图(图
6)和 BioAnaly 模块的数据统计分析结果图(图 7).  

图 4 中根据探针表达值大小的不同, 用深浅不同

的颜色来标示, 点击单个探针可以查看相应的注释

信息. 
图 5 的注释内容包括 NCBI 注释、GO 注释、  

 

 
 

图 4  BioChip模块数据检索图 
 

 
 

图 5  BioAnno批量探针注释信息 
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TIGR 注释、KOME 注释、染色体位置信息、结构域

(InterPro)注释、KEGG 通路注释和 miRNA 调控注释

等. 
图 6给出了染色体不同位置上的探针表达值; 图

7 给出了不同实验条件下的探针表达值. 

3  讨论 
本系统还在进一步完善之中, 未来有以下几个

方面需要加以改进和实现:  
(1) 完全整合 GO(Gene Ontology)数据库, 并实

现系统的 GO 分析;  

 

 
 

 

 
 

图 6  BioView模块探针分布图 
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图 7  BioAnaly模块数据统计分析图 
 

(2) 实现水稻的 SNP 注释;  
(3) 在序列分析方面, 实现基于 BLAST 序列比

对的分析功能;  
(4) 系统可视化技术还有待加强, 实现 GO 树状

图、互作网络图、结构预测图等;  

(5) 整合 R/Bioconductor 在芯片数据分析方面的

工具, 实现芯片数据在线的多种生物信息学分析功能; 
(6) 整合其他物种的生物信息学数据库(如拟南

芥、玉米、大麦等), 提供这些物种的基因注释信息,
实现跨物种注释功能. 
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