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摘　要　　近年来，高通量测序等新技术的快速发展，为大规模、快速、准确、全面认识土壤微

生物多样性提供了技术保障。国际上已经建成了一些具有影响力的土壤微生物组数据管理及分析平

台，但大多数已有平台聚焦于提供数据存储、管理、访问、注释等基础性服务，难以满足土壤微生物

研究需求。借助空间数据库技术、网络地理信息系统（WebGIS）技术，设计并构建了包含土壤及微生

物数据集成、数据可视化、知识发现和区域空间制图等功能的中国土壤微生物组数据平台，该平台将

进一步推动我国土壤微生物组数据的标准化整合，并为整合数据的充分挖掘利用提供支撑。
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土壤是地球上最多样化的生物栖息地之一，不

仅包含较大的生物体，如线虫、蚂蚁或鼹鼠等，还

包含大量的细菌和真菌等微生物群体。每克土壤中

的微生物数以亿计，物种类型达10万余种，这些

海量的微生物与复杂的土壤环境总称为土壤微生物

组，其中蕴藏的巨大微生物多样性被认为是地球元

素循环过程的重要驱动力［1-3］。传统的土壤微生物

多样性研究手段，如实验室培养法，能分离鉴定的

土壤微生物种类数量较少［4］，近年来随着高通量

测序等新技术的快速发展，大规模、高效、低价检

测微生物多样性成为了可能，同时极大地推动了土

壤微生物学研究。

不过面对高通量测序产生的海量数据，如何

进行管理、加工和分析又成为新的课题，迫使微生

物学家不得不加入大数据俱乐部［5］。这种努力又

反之促进了微生物领域专业数据库和参考数据库的

发展。目前得到广泛应用的微生物数据大部分存

储在公共的宏基因组在线数据库平台中，例如美

国阿贡实验室开发的MG-RAST［6-7］、美国能源部

联合基因组研究所的整合微生物基因组和宏基因

组（IMG/M）［8］、以及metaMicrobesOnline［9］、

宏 基 因 组 病 毒 信 息 学 资 源 （ V I R O M E ） ［ 1 0 ］、

MGnify（原EBI Metagenomics）［11］等。这些在

线数据库平台大都提供内置的注释管道，通过将用

户提交的测序数据与后台的参考测序数据库进行比

对，进行物种分类及功能注释。常用的微生物参

考测序数据库包括SEED subsystem，COG，KO，

NOG，ggNOG，M5RNA，KEGG，TrEMBL，

S E E D ， PAT R I C ， S w i s s P r o t ， G e n B a n k ，

RefSeq ， TIGRfam ， TIGR ， MetaCyc ， GO ，

N C B I  Ta x o n o m y ， D a t a b a s e  o f  r e f e r e n c e 
genomes，RDP，Greengenes，MGOL，UniRef 
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100，BacMap，GOLD等［12］。虽然已建成了较多

的微生物数据库和参考数据库，但也有研究指出，

为了全面地解码生态系统，需要新的工具、框架和

假设来分析、存储、可视化和共享数据集，单个平

台不足以进行整体宏基因组学分析，较长的阅读序

列、精确的组装和注释管道是未来宏基因组学研究

的发展方向［13］。

对 于 土 壤 微 生 物 数 据 ， 常 用 的 参 考 库 包 括

Greengenes［14］，Unite［15］，Silva［16］，RDP［17］， 
Ez-Taxon［18］，eggNOG［19］，KEGG［20］等。然

而，已有通用平台大都聚焦于提供微生物数据存

储、管理、访问、注释等基础性服务，缺乏对土壤

微生物所处环境数据的系统收集和标准化整合。

此外，对于土壤微生物组研究领域关注的问题，

如环境因素对土壤微生物群落的影响、土壤微生

物空间分布格局等，仍难以提供有效的模型工具 
支撑。

2 0 1 4 年 开 始 ， 中 国 科 学 院 实 施 了 战 略 性 先

导科技专项 (B类)“土壤–微生物系统功能及其调

控”，该项目的研究目标之一就是构建服务于我国

土壤微生物组研究的专业数据集成和分析平台，目

前平台已完成数据集成整合、可视化分析、空间制

图等功能，本文主要针对平台的架构设计和已实现

功能进行介绍。

1　平台架构设计

中国土壤微生物组数据平台直接服务于“土壤–
微生物系统功能及其调控”先导专项，为便于专项研

究产生的海量数据资源的整合集成，兼顾未来的持续

建设发展，平台采用了基于B/S的可扩展架构设计，

具体包括基础设施层、数据资源层、应用支撑层、管

理业务层、用户服务层五个层次，以及配套标准规范

体系及运维保障体系，其总体架构如图1所示。

1.1　基础设施层

基础设施层包括网络、服务器、防火墙等硬

件设施，需要为平台提供足够的数据存储能力、计

算能力、网络带宽及信息安全保障。考虑到土壤微

生物组数据具备一定的大数据特征［21］，本平台通

过虚拟化等技术将10余台服务器集群的硬件资源

池化，以作为土壤微生物组数据存储及计算分析的

基础。同时采用独立的Web服务器用于响应用户请

求、提供空间数据引擎及调用模型算法等，从而提

升服务器的安全性和可扩展性。

1.2　数据资源层

数据资源层是平台数据资源管理的基础，具体

包括元数据库、土壤微生物数据库、土壤微生物环

境因子数据库、用户私有数据库、统一数据目录及

数据交互接口等数据管理模块。平台采用基于用户

图1　中国土壤微生物组数据平台总体架构

Fig.1　Framework of the China soil microbiome data platform



http：//pedologica. issas. ac. cn

1025潘　恺等：中国土壤微生物组数据平台的构建与实现5 期

的数据资源权限控制方式，所整合的数据资源分开

放与私有两大类，其中开放数据资源可被全部用户

访问，而私有数据资源由用户通过数据交互接口集

成至平台，只限上传者本人访问使用。数据目录由

元数据库提取数据库关键描述信息生成，数据交互

接口则负责数据层与其他层次的数据交互，包括数

据资源的检索、集成、修改等。

1.3　应用支撑层

应用支撑层为平台提供运行环境、工作流程和

模型算法等条件保障，具体包含空间数据可视化环

境、数据预处理流程、统计分析模型和空间制图模型

等模块。其中空间数据可视化环境采用了成熟的空间

数据引擎ArcGIS Server开发实现，确保所集成微生物

组空间数据运行环境的稳健性和跨浏览器兼容性。数

据预处理流程主要包含数据标准化、空间化等入库前

预处理步骤。统计分析模型集成了微生物数据及环境

数据的常用统计方法，如相对丰度柱状图、时间序列

统计图等；制图模型模块则集成了土壤学领域常用的

空间制图方法，包括反距离权重法、克里金法等。

1.4　管理业务层

管理业务层为管理员持续管理运营平台提供有

效工具，具体包括用户权限管理、元数据管理、数

据资源管理、图层渲染管理等模块。管理员通过相

关模块持续更新平台开放数据资源，并确保其元数

据完整、图层渲染规则合适。考虑到海量、异构土

壤微生物组数据及相关元数据管理的复杂性，在实

现相关模块基础管理配置功能的同时还完善了对数

据资源的排序、筛选等辅助功能。

1.5　用户服务层

用户服务层直接与用户交互，本平台采用基于

B/S的技术架构，通过Web直接向用户提供数据服

务与模型计算服务，解决了不同操作系统环境下常

见的兼容性问题。本层次具体包括用户注册登录、

数据查询检索、私有图层发布、元数据录入、空间

可视化、微生物组成可视化、空间统计、空间制图

等功能模块，满足土壤微生物数据及环境因子数据

整合集成、可视化浏览以及空间分析制图等需求。

2　数据库建设

2.1　数据资源整合

数据资源的整合建库是平台为用户提供土壤

微生物组研究相关数据及模型计算服务的基础。

鉴于土壤微生物组是土壤中所有微生物及其栖息

环境的总称［3］，平台收集整合的数据资源主要包

括土壤微生物组数据及环境因子数据两部分。整

合的数据资源通过元数据库及数据字典进行统一

描述和规范，包括数据来源、数据精度、投影坐

标体系、土壤分类体系、数据生产时间等，其建

设依据“土壤科学数据元数据”（GB/T 32739-
2016）国标，确保平台数据具有良好的完整性与可 
用性。

在平台整合集成的数据资源如图2所示，其中

土壤微生物数据主要来源于专项实施中产生的海量

土壤微生物数据，具体包括微生物组成和丰度数

据、微生物多样性数据和测序序列数据，由于采用

了统一规范的采样及分析方法，所集成的微生物

数据质量较好。而环境因子数据主要依托中国土

壤数据库（http：//vdb3.soil.csdb.cn/）和土壤科学

数据中心（http：//soil.geodata.cn/），具体涵盖从

90 m、100 m到1 000 m不同分辨率多尺度的土壤

类型因子、土壤理化因子、气候环境因子、地形环

境因子、生物环境因子、人为因子等土壤微生物栖

息环境有关的数据。其中土壤类型因子包含发生分

类、系统分类、美国系统分类、WRB分类等多种

土壤分类体系数据。土壤理化因子包含土壤pH、

有机质、全氮、全磷等主要土壤属性含量数据。气

候环境因子包含年均温度及年均降水量等。地形环

境因子包含地形、坡度等。生物环境因子包含植被

指数、覆盖度、生物量等。人为因子则包含土地利

用、行政区划等。平台整合的数据资源为用户开展

土壤微生物组相关研究，如环境因素对土壤微生物

群落的影响、土壤微生物空间分布格局等提供了有

力的数据支撑。

2.2　数据库实现

数据库采用了PostgreSQL数据库代替传统的

“关系型数据库+ArcSDE”模式，使平台可直接

通过数据库管理空间数据。与传统的空间数据管理

模式相比，PostgreSQL数据库不仅具有开源免费

的优势，还具有更优秀的空间数据管理性能，更

适合管理土壤微生物组数据，具体体现在以下四 
方面：

可扩展性强：第三方开源软件很多，有利于提

升系统能力的可扩展性。针对本平台基础设施层分
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布式集群的架构，通过第三方开源工具可以方便地

解决集群数据传输中读写分离、负载均衡、数据水

平拆分等问题。

功能完善：对空间数据存储和分析功能的支持

完善，而本平台整合的数据资源以空间数据为主，

涉及有关的空间数据分析功能，如空间关系分析、

拓扑分析等，在PostgreSQL数据库中均有相应的

SQL函数支持。

兼容性好：属于跨平台的数据库软件，在各主

流操作系统环境上均能部署应用，同时主流的GIS
平台软件如ArcGIS、MapInfo、PostGIS等均支持

PostgreSQL数据库，这为本平台后续集成其他GIS
平台的优势功能提供了数据库层面的基础。

存取效率高：传统的空间数据管理，如Oracle
结合ArcSDE，是原生的关系型数据库和外挂扩展

的空间数据结构的结合，而采用PostgreSQL数据

库统一管理关系型和空间数据，是原生的关系型数

据库和原生的空间数据结构的天然统一，从而提升

平台对海量土壤微生物组数据的存取效率。

3　平台功能建设

在数据资源整合及数据库建设完成的基础上，

平台基于.NET Web开发框架、IIS发布服务器、C#
开发语言，遵循高内聚、低耦合的功能模块实现原

则，采用ArcGIS Server作为空间数据管理及相关

分析功能的开发引擎，初步建成了基于B/S的中国

土壤微生物组数据平台（http：//159.226.101.185/
microbe），实现了数据管理、数据可视化、数据

分析、用户管理四部分功能模块。建成的功能模块

包括数据服务前台与业务管理后台，为平台持续提

供数据服务、维护与更新数据资源提供了支撑保

障，建成的平台功能结构如图3所示。

3.1　数据管理模块

数据管理模块用于支撑平台数据资源的发布、

管理及检索，具体包括数据集成、数据预处理、元

数据管理、查询检索等功能。支持集成到平台的数

据格式除常用的空间数据格式shp和tif外，同时支

持csv、xls、xlsx等多种常用数据格式。数据集成

图2 　中国土壤微生物组数据平台数据资源体系

Fig.2　Data resource system of the China soil microbiome data platform
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到平台时需要填写元数据信息，包括数据生产者、

数据生产时间、投影坐标体系等。集成到平台的数

据经过空间化、地理坐标转换等预处理流程后统一

在前台发布。

3.2　数据可视化模块

数据可视化模块主要满足平台空间数据浏览展

示需求，包括地图浏览、图层渲染、微生物组成等

可视化功能。其中地图浏览功能集成了图层目录、

图层选取、视图切换、点查、测距、测面等地图浏

览常用工具。图层渲染功能根据属性字段的类别不

同或数值大小，渲染得到不同颜色图斑或不同大小

散点进行展示，从而直观地表达某一属性字段的分

布情况，如图4a中不同图斑颜色代表了不同土壤类

型。微生物组成可视化功能通过叠加柱状图在地图

上可视化地展示目标位置土壤微生物的组成及丰

度，并可与平台其他数据如土壤类型图等进行叠加

展示，土壤微生物组成可视化效果如图4b所示。

3.3　数据分析模块

平台数据分析模块通过集成土壤微生物组数据

常用的统计分析模型，满足用户开展土壤微生物组

数据分析研究需求。具体包括时间序列分析、相关

性分析以及空间制图等功能。其中时间序列分析通

过折线图结合区域范围选择工具，分析展示目标属

性在选定区域随时间变化的特征。相关性分析通过

象限散点图工具分析不同属性字段间的相关关系。

分析得到相关关系后，通过制图数据生成工具结合

平台数据资源，得到用于空间制图的属性图层，最

终通过选取合适的制图模型得到目标属性的分布

图，相关功能具体应用示例见本文第4节。

3.4　用户管理模块

用户管理模块负责平台账户管理与用户权限控

制，为平台访问安全和信息共享安全提供保障。用

户分管理员与普通用户两类角色，不同角色用户拥

有不同的操作权限。普通用户登录平台后，可以使

用平台私有数据集成、元数据录入等功能管理自己

的数据，并可开展私有数据与平台公开数据的相关

性分析、空间分布制图等研究。管理员用户则拥有

对平台开放数据资源管理的权限，包括数据发布、

图层渲染规则设置等，确保平台稳定运行。

4　平台应用示例

中国土壤微生物组数据平台建设的核心思路

是在整合土壤微生物数据及环境因子数据基础上，

通过集成方法模型，为土壤微生物组研究领域关注

的问题提供数据及模型支撑。本节以表1数据为示

例，从数据集成、相关性分析、空间制图等环节，

展示平台在土壤微生物多样性空间分布研究的应

用。 
4.1　数据集成

示例区域为安徽省宣城市，原始数据以常用的

xlsx格式保存，包含样品编号、经纬度、pH以及

OTUs属性字段。用户登录平台后，通过前台“上

传数据”工具选取原始数据，指定数据存放目录及

图3　中国土壤微生物组数据平台功能结构图

Fig.3　Function structure of the China soil microbiome data platform
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经纬度字段（图5a），同时并补充元数据信息，其

中元数据主要包含数据生产者、数据生产时间、数

据简要描述等（图5b）。平台检查数据格式以及

指定信息无误后，通过空间化步骤将用户上传的关

系型数据转换成统一地理坐标的空间数据入库并发

布，成功发布后用户即可开展可视化的地图浏览及

分析（图5c）。

4.2　土壤微生物与环境相关性

数据集成到平台后，通过象限图工具建立土

壤微生物OTUs与环境因子pH之间的关系模型，通

过指定目标字段OTUs和pH，生成的象限图效果如

图6所示。通过象限图初步发现在研究区域内的土

壤微生物OTUs与pH具备一定的线性关系，进一步

计算得到线性回归方程为：Y=831.68 X-1971.8，

其中Y代表OTUs，X代表pH，对应决定系数R 2为

0.868 9。

4.3　土壤微生物空间分布图

基于得到的土壤微生物OTUs与pH的关系模

型，结合平台已整合的土壤理化因子数据库中的

全国第二次土壤普查典型剖面pH属性数据，可以

进一步开展宣城市土壤微生物OTUs全国第二次土

壤普查空间分布的研究，获取该时期宣城市土壤

图4　平台数据可视化模块

Fig.4　Data visualization module of the platform
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OTUs空间分布图，具体包括制图数据准备和空间

制图两个步骤。

首先依据得到的线性相关关系和全国第二次

土壤普查典型剖面pH属性数据，通过“制图数据

生成”工具导入计算模型（图7a），生成用于绘制

普查期间宣城市OTUs空间分布图的数据图层。完

成数据准备工作后，利用平台“空间插值制图”功

能，选择合适的制图方法如反距离权重法或克里金

法，绘制得到普查时期的宣城市土壤微生物OTUs
分布图（图7b），并可以与现阶段采集样品绘制得

到的OTUs分布图开展更深层次的时空变化分析等

研究。

5　问题与讨论

平台目前已完成架构设计、数据库建设以及数

据集成整合、可视化分析、空间制图等主要功能，

初步具备了服务我国土壤微生物组研究的能力基

础，但在未来数据资源持续丰富以及相关计算制图

模型持续完善上仍有一些问题值得分析和讨论。

1）数据资源。平台目前集成的土壤环境因子数

据主要依托于中国土壤数据库及土壤科学数据中心中

的第二次土壤普查成果，然而该调查距今已近40年，

亟需现势性更强的土壤环境因子数据资源，从而进一

步提升对我国土壤微生物组研究支撑的能力。

2）相关性分析。平台初步实现了基于二维象

限图工具的土壤微生物数据与环境因子数据相关性

分析功能，未来需集成更丰富的数据分析模型，支

撑涵盖线性及非线性关系的土壤微生物-环境因子

挖掘建模研究。

3）空间制图。平台目前已集成了多种土壤学

领域常用的空间制图模型，包括反距离权重模型、

克里金模型等，但尚缺少适用性强的数字土壤制图

模型。下一步将结合数字土壤制图领域新近研究进

展，研究实现适用于土壤微生物多样性空间分布的

数字土壤制图模型。

6　结　语

中国土壤微生物组数据平台是战略性先导科

技专项(B类)“土壤–微生物系统功能及其调控”的

一项重要成果。在数据整合方面，通过统一标准规

范系统收集整合了我国土壤微生物数据及环境因子

数据。在功能建设方面，通过应用先进的空间数

表1　土壤微生物多样性分布研究示例数据

Table 1　Demonstration data of the research on soil microbial diversity distribution

编号

Number
pH

操作分类单元

OTUs

经度

Longitude/o

纬度

Latitude/o

S1 5.56 2 737 118.33 30.22

S2 7.7 4 499 118.91 30.71

S3 4.49 1 877 118.67 30.45

S4 7.87 4 221 118.72 30.17

S5 4.68 2 185 119.05 31.18

S6 7.77 3 534 118.41 30.35

S7 6.78 4 218 118.58 30.68

S8 5.72 2 445 118.78 30.63

S9 7.11 4 847 118.56 30.42

S10 4.72 1 941 118.71 31.14

S11 4.41 1 582 118.47 90.94

S12 5.84 2 576 119.35 30.97

S13 7.17 4 397 119.05 30.54

S14 4.17 1 218 118.38 30.33

S15 4.71 1 917 119.01 31.17
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图5　数据集成示例

Fig.5　Example of data integration

图6　数据相关性分析示例

Fig.6　Example of data correlation analysis
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据库技术和WebGIS技术，初步实现了数据集成、

可视化分析、空间制图等功能。目前平台已集成约

10GB的土壤微生物数据和多尺度的各环境因子数

据，并在专项团队内部开放试运行，随着平台数据

资源及功能的不断丰富和完善，期望将其建设成为

我国土壤微生物组研究领域的重要公共支撑平台。
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Building and Materializing of China Soil Microbiome Data Platform
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Abstract　【Objective】Soil is one of the most diversified habitats on earth. It contains not only 
some large organisms, such as nematodes, ants or moles, but also a huge number of microbes, such as 
bacteria and fungi. Traditional methods for studying soil microbial diversity, such as laboratory culture, 
can be used only to isolate and identify a limited number of soil microbial species. In recent years, the 
rapid development of new technologies, such as high-throughput sequencing, has provided technical 
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guarantees for large scale, rapid, accurate and comprehensive understanding of soil microbial diversity, 
and promoted the development of specialized and reference databases in the field of microbiology. A 
series of soil microbiome platforms for soil microbial data management and analysis have been established 
throughout the world, such as Greengenes, Unite, Silva, RDP, Ez-Taxon, eggNOG, KEGG, etc., which are 
commonly used in soil microbiology. However, most of these exiting platforms focus on providing basic 
services, such as data deposition, management, access, annotation, etc., with little attention to systematic 
collection and standardized integration of data of the environment, in which soil microorganisms live. So 
it is still difficult to provide effective models and tools for further exploration of soil microbiology data, 
such as impacts of environmental factors on soil microbial communities, spatial distribution pattern of 
soil microbial communities, etc. Beginning in 2014, the Chinese Academy of Sciences implemented the 
Strategic Priority Research Program（Category B）“China Soil Microbiome Initiative”, of which one of 
the research objectives is to build a professional data integration and analysis platform for soil microbiome 
research in China. 【Method】 Based on the integration of soil microbial data and soil environmental 
factor data at different scales, and with the help of spatial database technology and WebGIS, the China Soil 
Microbiome Data Platform was designed and constructed to synthesize the services of data integration of 
soil properties and microbial composition, data visualization, knowledge discovery and regional spatial 
mapping. 【Result】 In respect of architecture design, the platform adopts B/S-based extensible architecture 
design, which consists of five layers: infrastructure layer, data resource layer, application support layer, 
management business layer and user service layer, so as to facilitate the integration of massive data 
resources yielded by specialized researches, while taking into account sustainable development of the 
platform in future. In materializing the database, PostgreSQL database is used to replace the traditional 
“relational database + ArcSDE” model, for it has the advantages of strong scalability, perfect function, 
good compatibility, high access efficiency, and is more suitable for management of soil microbiome data. 
In terms of function construction, four functional modules, i.e. data management, data visualization, data 
analysis and user management, are designed and implemented, which provides the platform with supportive 
guarantees for continuous data services, and maintenance and updating of data resources. The core functions 
of the platform, such as data integration, visualization analysis and spatial mapping, are exhibited through 
demonstration data.【Conclusion】 At present, the platform is open for trial operation. Users can register 
and log in through a concise page to use the platform data resources and professional model tools. With the  
data resources continuously enriching and the functions steadily improving, the platform will help further 
promote standardization and integration of China’s soil microbiome data and support full data mining and 
application of the integrated data.

Key words　Soil microbiome data; Data visualization; Microbial diversity; Online mapping
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