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传统分类学
分子生物学

基因组学

系统生物学

合成生物学

微生物资源是生命科学研究不可替代的基本材料，对科技创新和产业发展有重要的价值

传统微生物资源数据整合 数据资源整合及应用的新需求

综合性的微生物大数据对微生物学研究

和微生物资源利用有着至关重要的作用

 以资源数据、样本数据为主

 数据量小、复杂程度低，对整合度

要求低

 对数据的应用分析需求少

 更加复杂的数据系统：性状功能数据、组学数据、

酶数据、代谢网络数据等

 数据复杂度高、数据量大、对整合的要求高

 数据分析和处理的要求

微生物资源的数字化转型成为学科发展的趋势



全球科技创新趋势  在实验观测、理论推演、计算仿真之后、形成数据驱动的科学研究范式（第四范式）

 数据成为关键生产要素和战略性资源，科技创新和生产对数据的依赖程度将越来越高。

JGI: 迄今为止最全面的人类肠道微生物组序列资源
JGI & Argonne National Laboratory：
地球微生物组目录2018年：GTDB 分类系统

EBI:全球表层土壤中微生物组的结构和功能

2022年：
基于序列数据描述的原核生物命名规则

生命科学发展态势
 生命科学研究的纵深发展，需要系统和深入地认识与解析生命

 生命体和生物过程的数字化、模拟、推演成为一种重要的手段

对于培养未被培养的大多数微生物的创新
EBI: 全球微生物基因目录

微生物组数据如何改变人类健康？
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现代保藏中心发展及资源数字化保藏中心现代化发展及资源数字化

Biological Resource 
Centres (BRCs)：
OECD in 2001 
introduced a new 
concept of repositories 
and providers of high-
quality biological 
materials and 
information



ISO 20387:2018 -- General requirements for biobanking
ISO/TR 22758:2020 -- Implementation guide for ISO 20387

ISO 21899:2020 -- General requirements for the validation and verification of 
processing methods for biological material in biobanks

Human bio-material  
Biobank

Animal 
biobank

Plant 
biobank Microbial biobank

ISO 21710:2020
Specification on data management and 
publication in microbial resource centers 
ISO 24088-1:2022
The collection, processing, storage and 
transportation criteria for microbial 
material — Part 1: Bacteria and archaea

ISO 21709:2020/Amd
1:2021
ISO/ TS 22859:2022
ISO 24603:2022
ISO 24651:2022
ISO/DIS 18162

ISO/TS 
20388:2021

ISO/TS 
23105:2021

Requirements for human neural stem cells derived from 
pluripotent stem cells

ISO/DIS 18209-1 Biobanking of parasites — Part 1: Helminths
ISO/WD 20309 Requirements for deep-sea biological materials

ISO 9001质量管理体系、ISO 14001环境管理体系规范及使用指南 6

标准是资源数字化的基础

https://www.iso.org/standard/73829.html?browse=tc
https://www.iso.org/standard/72118.html?browse=tc
https://www.iso.org/standard/85207.html?browse=tc
https://www.iso.org/standard/74563.html?browse=tc
https://www.iso.org/standard/85219.html?browse=tc


微生物基因组数据将重构生命之树

完善和重构生命系统发育树，建立基于组学数据的微生物分类“金标准”

随着微生物分类学进入基因组学时代，传统分类方法弊端凸显，建立利用基因组数据进行物种分类

的“金标准”已迫在眉睫。

Science 2014: Searching for new branches on the tree of life 传统的微生物分类进入基因组学时代

基因组测序技术的发展，使得我们能够在表型、功能之外，从数据的角度，来认识和研究微生物



1. 研究背景——项目意义

为重要功能模块、代谢途径的挖掘提供必要基础数据，孵化产业链。

微生物具有易改造、易合成、易发酵、富含天然产物等多种优势，基因组序列信息将为挖掘新合成生物元

件、改造新功能菌株、诱导新天然产物的提供重要的线索

微生物基因组学数据将有助认识并设计生命



99%的微生物不可培养，数字表征将为必须....

高质量的参考基因组是微生物组功能解析的关键



数据质控/基因组拼接 物种鉴定 分型/进化分析 耐药\毒力基因\移动元件分析 基因组注释

选择基因组数据

原始下
机数据

数据组装

组装验证

过滤(Trimmomatic)

Reads更正 (Musket)

组装 (SOAPdenovo2)

评估基因组完整性
（CheckM）

验证后的组装数据

基因预测

验证后的组装数据

基因注释

KEGG
COG
CAZy
NR
PHI

Swiss-Prot
Pfam

MetaCyc
…

质控报告

细菌基因组分析流程

组装后的 fasta 数据
是

综合报告

拼接报告

验证后的组装数据

基于16S序
列鉴定

基于基因组
ANI鉴定

整合鉴定结果

根据ANI 判断

genus是否完全一致

运行KRAKEN2

MLST

cgMLST

血清型分析

分型 (Chewbbaca)
ML树 (Phyloviz/fasttree)

验证后的组装数据

预测（Prodigal）

耐药基因注
释

毒力基因
注释

统计学分析

物种鉴定报告 分型/进化报告 特征基因报告 基因组注释报告

移动
元件

SNP分析 进化树

比对公共数据库



微生物组资源挖掘：
全面解析微生物组蛋白多样性和功能暗物质

儿童免疫系统与菌群的互作 微环境、系统和环境角度认识癌症

微生物组“生物银行”的建设面临巨大挑战

微生物组与耐药传播

从微生物组中挖掘新的抗生素 微生物组中挖掘新肠菌酶



Clean data

Contig

ORF

非冗余基因集

基因丰度统计

NR库物种注释

功能注释

Alpha多样性分析

Beta多样性分析

差异分析

基因Core-Pan 曲线

基因数目的样品间相关性分析

基因稀释曲线

物种识别

物种丰度

群里结构

群落热图Heatmap

抗生素抗性基因(ARDB/CARD)注释

碳水化合物酶 (CAZY) 功能注释

生物合成基因簇BGC注释/微生物防御系统注释

KEGG/eggnog/GO 功能注释

毒力因子VFDB 功能注释

基于物种 的Alpha多样性分析

基于Gene的Beta多样性分析

基于物种的Beta多样性分析

基于物种

基于基因

基于功能

基于Beta多样性分析

基于Alpha多样性分析

宏基因组测序数据

Clean data

Alpha多样性：某个群落内部的物种多样性。包
括群落内物种的个数(species richness, 丰富度)
以及每个物种的数量及分布(evenness,均匀度)。

Beta多样性: 即在一个梯度上从一个生境到另一
个生境所发生的种的多样性变化的速率和范围

16S测序数据

宏基因组分箱（binning) 宏基因组拼接基因组（MAGs）

OUT聚类

物种注释

OUT聚类

物种注释
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 科技部、财政部联合建立的二十家国家
科学数据中心

 我国生命科学领域唯一的世界数据中心

全面的

分中心体系

目前在国家疾控中心（病原）、临床、军队、海洋、合成生

物学领域建有分中心

服务成效
有效服务于国家疾控、食品安全等国家战略需求
通过可用不可见的技术手段，有效解决国家重要科学数据的
有效利用

国际领先的

标准化体系

牵头发布2个国际ISO数据标准、2个国家标准和5个团体标

准，形成微生物领域国际引领的标准化体系

数据汇交与

资源整合

建有700余个数据库，对31个专项的496个重点研发专项开

展数据汇交，全球60个微生物领域数据库的全部镜像

国际引领
牵头全球51个国家152个机构参加的微生物资源数据国际合
作，形成全球数据虹吸效应，一系列数据产品具有重要国际
影响力

三次世界互联网大会获奖

两项国际ISO标准

www.nmdc.cn



国家微生物科学数据中心的数据资源及服务 www.nmdc.cn

科学数据汇交 文章发表的数据提交

重点专题数据库

数据分析流程



支持文章发表的数据提交

菌株数据

序列数据

晶体数据

结构数据

影像数据

图片数据

图谱数据

其他数据

论文

专著

标准

报告

手册

软件

算法

模型

数据类型

Lancet、Cell、Nature Communication、Microbiome, IJSEM等多个国际期刊

 与国际数据汇交体系接轨

 快速审核及发表、中文界面

 科技项目数据汇交与期刊数据汇交的无缝衔接

（一步完成项目汇交与文章发表）



国际重要微生物数据全量备份 — 保障国家数据安全

已提供60个国际数据库的中国本地下载服务
（包括NCBI上26个与微生物有关的数据库，20个EBI、JGI、MG-RAST、

GOLD、KEGG等其他数据库）

处理形成参考数据库，用于数据分析

与自有数据进行整合



微生物计算环境及工具
8个流程88种在线数据分析工具



国际微生物领域权威数据库体系

全球微生物资源目录
GCM

NAR database issue 2017

• 51个国家133个机构47万

菌种资源

• 微生物资源相关物种、文献、

生理生化等文本挖掘信息

全球模式微生物基因组
gcType

NAR database issue 2020

• 15个国家18个微生物机构，

16000个种模式微生物基因组

全球病原微生物基因组
gcPathogen

• 1400万基因组，1100个
种，11类生态环境

• 4个知识库：耐药基因、
毒力基因、高致病性病
毒等

全球微生物参考菌株
gcRef

• 国际ISO标准菌株信息

• 欧洲标准菌株信息

• 标准菌株基因组信息

• 标准菌株保藏和供应信息

ISO标准正式发布 2020

全球真菌名录数据库
Fungal Names

• 1567年至今数据

• 56.7 万真菌名录信息

• 14.9 万菌物信息

• 17023文章5153保藏中心

NAR database issue 2022

Global Catalogue of Microorganisms（全球目录系列）

NAR database issue 2023

全球微生物宏基因组
gcMeta

• 120TB数据2000个样本

• 宏基因组拼接及注释信息

• 人体、冰川、土壤等专题

资源

NAR database issue 2019

全球新冠毒株及变异风险评估

• 1600万新冠病毒基因组

• 基于人工智能的风险评估

• 亲和力、免疫逃逸等

全球流感毒株及变异风险评估

• 100万流感基因组

• 传播力、跨种传播

• 流行病学数据及风险评估

NAR database issue 2021 NAR database issue 2023



全球微生物保藏中心注册系统CCINFO

确保全球微生物菌号体系的唯一性

世界菌种保藏联合会WFCC指定会员机构注册 欧洲菌种保藏联盟指定会员机构注册

International Code of Nomenclature for algae, 
fungi, and plants (Shenzhen Code) 

国际藻类、真菌和植物的命名法，指定微生物保藏机构缩写



全球保藏中心分布与保藏情况

Number of Holdings
CCINFO Collections Strains

643 BCCM 216791

930 MCC 164652
825 NBRC 131062
550 CGMCC 107760
1194 BPUMS 100000
97 NRRL 96200
133 CBS 87500
1285 NIDB 86129
783 BCC 78202
59 BCRC 76339
1 ATCC 75079

1168 ECRC 75000
919 JMRC 50011
758 IBT 46500
597 KCTC 43829
32 CCUG 40500

1175 HGMCC 38050
637 MAFF 35804
274 DSMZ 33784
308 MUCL 32091

Number of Staffs

Collection Staffs
ATCC 400
DSMZ 155
CMRP 78

BR 67
BCRC 61
CICC 59
IBRC 56
EMCC 43
VKM 36

INACCS 35
INACCS 35
NBRC 32
KCTC 30
MDC 30
CBS 29

ESBL-Pak-121 29
TISTR 27
BACC 27

UCCAA 26
VURV 24

自2011年，全球新增299家，中国现有保藏中心48家



微生物分离、保藏及培养
. Isolation and purification of strains
. Freeze-drying
. Optimisation of preservation 
conditions
. Optimisation of 
cultivation/fermentation
. Microbial counting/titer

分类工具及在线目录
• Bacdive/TYGS
• MycoBank
• YeastIP
• FungalDC
• Yeast-ID
• BIGSdb-Pasteur
• Klebsiella MALDI TypeR
• CLIMA

MIRRI offers a comprehensive, diverse portfolio of 90+ types of high-quality services全球保藏中心服务

咨询、培训及合作研究
. Consultancy (topics aligned with the MIRRI Clusters 
of Expertise)
. Training courses
. Contract Research

其他服务
Other characterisation analyses
. Mycovirus detection
. Determination O2 consumption / CO2
production
. Plasmid copy number quantification
. Safety assessment of strains for food and 
feed
Purification of cells/metabolites
. Cell sorting applications (Flow cytometry)
. Purification of metabolites
Complementary services
. DNA extraction
. Construction and characterisation of 
intraspecific hybrids

筛选、检测及鉴定
Growth promoting / antimicrobial / antiviral bioassays
. Microbial growth-promoting and antimicrobial tests
. Antibiotic resistance assays
. Biocontrol agents tests on plants
. Biostimulating tests on plants
. Virus resistance assays
High-throughput screening
. Metabolomic analyses
. Analysis of the resistance/sensitivity of strains to 
physical and chemical stressors
. Analysis of the strain performance for industrial 
application
. Analysis of adhesive activity
. Analysis of biosurfactant-producing activity
. Detection of contaminants in raw materials and 
products
. Material resistance testing



物种及资源层面全球微生物菌种目录Global Catalogue of Microorganisms(GCM)

https://gcm.wdcm.org/

Country Culture 
collection Strains Scale

1 Germany 3 59511 11.31%

2 Netherlands 1 58641 11.14%

3 Belarus 7 52825 10.04%
4 Japan 3 43055 8.18%
5 China 12 37760 7.17%
6 USA 5 36459 6.93%

7 Thailand 5 30999 5.89%

8 Korea 8 28953 5.50%
9 France 6 21776 4.14%

10 New Zealand 1 18340 3.48%

11 India 7 17960 3.41%
12 UK 4 17534 3.33%
13 Italy 3 17283 3.28%
14 Canada 1 10441 1.98%
15 Russia 6 9743 1.85%
16 Iran 6 6724 1.28%
17 Brazil 7 6618 1.26%
18 Ukraine 2 6395 1.22%
19 Spain 1 6057 1.15%
20 Czech 3 4961 0.94%

Others 57 34264 6.51%
Total 148 526299

 2021年底：133个机构47万菌种资源
 2022年底：146个机构52万菌株资源
 2023年：151个机构53万菌株资源



- 新增知识图谱、API关联服务等功能

- 服务于CBD/NP及DSI的实施



Data from WDCM for any strain in GCM

to create DOI for preserved resources

https://doi.org/10.12210/jcm10696



GCM strains cover a wide range of isolation Source



物种及资源层面真菌名录数据库FungalNames
国际菌物命名委员会（NCF）授权的3个菌物命名注册库之一

2021-2022年新注册物种182个



40% 本计划填补了2018年之前全球已有物种缺失模式菌基因组测序约40%的空白

全球万种微生物模式菌株测序计划及基因组数据库

测序中心 公布序列数
1 DOE Joint Genome Institute (JGI) 3066
2 WDCM GCM 10K project 3911

3 National Institute of Technology and Evaluation，
Japan 386

4 University of Tokyo, Japan 272
5 Shanghai Majorbio Bio-pharm Technology Co. 183
6 J. Craig Venter Institute (JCVI) 147
7 Broad Institute 131
8 Washington University in St. Louis 125
9 Wellcome Trust Sanger Institute 97

10 Baylor College of Medicine 95
OTHERS 7784



http://gctype.wdcm.org/

 Online genome assembly and annotation
 Novel species identification
 Phylogenetic analysis

 Search the species, type strain, genome
 Browse the type strain by culture collections, 

check the sequencing status, sequences and 
annotation results

Data Services

Analysis Services

Features

微生物模式基因组数据库



Providing updated reference data for global taxonomists



Cooperation with taxonomists

Culture
collections

WDCM

Scientists
Sequencing Data sharing Network



390 species sequenced 

Cooperation with taxonomists



目标：将全球可培养微生物的比例从1%大幅提高，建立新型资源库体系

1. 建立一系列微生物采样、建库、测序及数据分析的国际规范与标准

2. 建立一套人工智能大数据指导下的、高通量定向培养组的技术方案体系

3. 共建一个覆盖全球广泛生境的微生物组大数据平台

4. 显著提升微生物新物种的发现和保藏，挖掘大量新的功能元件，为合成生物学发展提供重要基础

目标：

启动全球“未培养微生物培养组”计划，带动20个国家参与



利用人工智能挖掘形成一系列重要的数字化元件库

全局调控因子数据库 噬菌体与微生物防御系统数据库

12063个物种的100 441个调控元件，作用
于18066661个靶基因，包括重要的代谢通路

100万病原菌超过400万噬菌体及防御系统数据，并
实现噬菌体与宿主的虚拟配型预测

506种病原菌110万基因组7884种移动元
件家族，对耐药基因的转移具有重要意义

移动元件与病原微生物耐药基因数据库



NCBI ~ 23.08 million BIOS amples
(2022.01)

Metadata collation and filtering
Obtain metagenomic data of more than 80,000 runs

Metadata of NCBI sample is 
extracted : 
Habitat coverage: air, human, 
animals, plants, soil, salt lakes, 
extreme environment, and other 
hundreds of habitats.

Annotation analysis of raw data
(More than 50,000 runs have been completed)

Quality Control

Kraken Annotation

CARD Annotation

4. Genome annotation
System annotation based on structure and function

Combining with the special research needs, the annotation base database is built.

Structural Annotation
（Prodigal, RNAmmer, tRNAscan...）

Functional Annotation
（COG, KEGG, CARD, VFDB, CAZy, Pfam, 

Swissprot,Uniref100, Antismash, Rfam, MetaCyc...）

Functional Annotation
（Self-database：(PcbC/EryCIII/GenB3/OxyB)）

1. Global sample collection

2. Analysis based on reads

3. Metagenome assembly and binning

宏基因组分析流程及数据库



中国科学院微生物研究所
Institute of Microbiology, Chinese Academy of Sciences

 病原名录-中国卫健委、美国疾控中心、美国传染病学会和微生物学会的指导意见
 病原全覆盖-收录细菌497种、病毒222种、真菌265种，寄生虫159种
 全球暴发史- 通过已发表的Review类文章、地方爆发报告和研究性文章，确认流行暴发史

全球病原微生物数据库

流行病学数据

抗生素分子库
• 抗生素分类
• 抗生素功能机制

致病因子库
• 致病因子序列
• 基因功能
• 致病机制

耐药基因库
• 耐药基因序列
• 基因功能
• 耐药机制

参考序列库
• Reference序列
• 预警因子序列
• MLST管家基因
• cgMLST Schema多组学数据库

测序信息
质控信息

耐药表型数据
药敏实验数据
临床症状数据
用药追踪数据

Meta库

科学文献数据

时空数据库
气象、交通
环境、地理

支撑传染病监测及防控预警



病原全覆盖的国家病原微生物数据库

病原名录
中国卫健委、美国疾控中心、

美国传染病学会和微生物学会

的指导意见

病原全覆盖
收录细菌499种、病毒233种、

真菌260种，寄生虫188种

全球暴发史
通过已发表的Review类文章、

地方爆发报告和研究性文章，

确认流行暴发史。

Meta库

流行病学数据

多组学数据库
测序信息
质控信息

时空数据库
气象、交通
环境、地理

耐药表型数据
药敏实验数据
临床症状数据
用药追踪数据

科学文献数据

参考序列库
Reference序列
预警因子序列
MLST管家基因

cgMLST Schema

耐药基因库
耐药基因序列
基因功能
耐药机制

致病因子库
致病因子序列
基因功能
致病机制

抗生素分子库
抗生素分类

抗生素功能机制

https://nmdc.cn/gcpathogen/

NAR 2023（IF16.9）



病原的全球数据整合与监测
E.coli Overview：40年的样本、基因组>21万条、 6340个STs

细菌 真菌 寄生虫 病毒

首页总结了各类病原体的物种数和数据量

提交单位：87个
国家： 103个
分离源：10种
宿主：10类
宿主疾病：9类

宿主分类占比 疾病分类占比 基因组类型

E.coli的全球各国时空分布 E.coli的全球各国宿主分布 E.coli的分离源时间分布





全球产业用参考菌株数据库 Global Catalogue of Reference Strain

• 微生物领域ISO标准、FDA等国际标准中的参考菌株

• 整合了来自70个国际标准的134个物种的202个参考菌株信息

• 为每一个参考菌株提供WDCM唯一编号

几乎所有的与微生物检测相关的ISO标准均使用美国
ATCC菌株，并且大量的ISO标准仅使用一株ATCC菌
株。为了解决这种ISO标准的“孤儿菌现象”，ISO
与世界微生物数据中心（WDCM）开展了正式合作，
以确保ISO标准在全球的可持续运行。

我们按照ISO和WDCM联合制定的操作规范，将中
国普通微生物菌种保藏中心、食品发酵研究院在的
50株菌正式列为食品和饲料、肉及肉制品、乳制品，
水质等领域的56个ISO标准的等效用菌，实现了我
国ISO标准菌的零的突破，避免了卡脖子。

进入WDCM参考菌株目录后，受到我国产业用户的
广泛关注，菌种销售数量稳步提升，2021-2023年
期间，面向社会共享2402支，销售范围涉及国内
1386余家单位，其中企业910家，涉及食品、制药、
日化、健康和环保等多个行业。

对我国生物产业的高质量可持续发展和国际标
准的有效应用，提供了有效支撑



大型真菌生物多样性数据库



冰川微生物组 人肠道微生物组

鸡肠道微生物组



全局调控因子数据库

噬菌体数据库 中国沙门基因组数据库



自有知识产权的数据管理软件

微生物类型

细菌

真菌

病毒

数据类型

实物资源

变异组 图谱

基因组

智能化管理
与分析软件

Microbench 对标国际商用软件
自有知识产权
数据进 报告出

高效识别与
实时处理技术

数据质量
控制模型

生物
信息分析

可视化
决策支持
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