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１　引言

随着生物医学研究的飞速发展，生物医学数据

呈现指数级增长。如何将海量异构数据收集整理成

规范统一、高质量、可高效利用的知识成为亟待解

决的问题。生物审编作为提升数据价值的重要方

式，已经被国际大型公共和商业生物医学数据库广

泛使用。国际生物审编学会将生物审编定义为：将

生物相关信息转化集成到数据库或数据资源中，同

时整合科学文献和大数据集，准确全面地描述生物

知识，便于科研人员获取相关信息以及利用计算机

进行数据分析，包括从杂乱数据集中提取和组织生

物学和临床数据，录入到一个用户友好的数据库

中。生物审编的发展历程，见图１。经审编的数据
一方面成为科研人员重要的参考资源，另一方面已

被大规模用于文本挖掘或信息学分析，如生物信息

学、神经信息学、卫生信息学等［１］。

图１　生物审编发展历程

　　２０１７年 ３月欧洲药品监管机构负责人组织
（ＨｅａｄｓｏｆＭｅｄｉｃｉｎｅｓＡｇｅｎｃｉｅｓ，ＨＭＡ）和药品管理局
（ＥｕｒｏｐｅａｎＭｅｄｉｃｉｎｅｓＡｇｅｎｃｉｅｓ，ＥＭＡ）成立大数据
联合工作组，针对基因组学、蛋白质组学、临床试

验等数据的标准化、质量、共享、连接、分析、监

管等提出建议。２０１８年 ６月美国国立卫生研究院
（ＮａｔｉｏｎａｌＩｎｓｔｉｔｕｔｅｓｏｆＨｅａｌｔｈ，ＮＩＨ）发布 《数据科

学战略计划》，旨在对生物医药研究产生的海量数

据进行存储和管理并进行标准化建设和数据公开。

２　国内外生物审编工作开展现状

２１　国际数据库广泛开展

生物审编已在国际大型公共和商业生物医学数据

库广泛使用，成为数据／知识抽取和标准化管理重要
方式。公共大型生物医学数据库，如美国国立生物技

术信息中心 （ＮａｔｉｏｎａｌＣｅｎｔｅｒｏｆＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙＩｎｆｏｒｍａ
ｔｉｏｎ，ＮＣＢＩ）开发的基因变异数据库 ＣｌｉｎＧｅｎ，欧洲
生物信息研究所 （ＥｕｒｏｐｅａｎＢｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓＩｎｓｔｉｔｕｔｅ，
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ＥＢＩ）开发的蛋白质相互作用数据库 ＩｎｔＡｃｔ，生物学
通路数据库 Ｒｅａｃｔｏｍｅ，生物相关的化学实体数据库
ＣｈＥＢＩ，基因本体、线虫模式生物数据库ＷｏｒｍＢａｓｅ，
西班牙国家生物技术中心开发的蛋白质相互作用数据

库ｉＨＯＰ等均采用审编方式提升数据附加值。同时经
过审编的高质量数据的商业价值已经引起企业关注，

如ＧｅｎｅＧｏ、ＩＰＡ和ＰａｔｈｗａｙＳｔｕｄｉｏ等商业数据库通过
自然语言处理技术从文档中提取信息和知识，聘请专

业人士进行判读，提升数据价值，保证知识的可靠

性。但这些商业软件核心数据保密且使用价格昂贵，

在生物医学数据方面形成垄断。

２２　国内刚刚起步

我国在生物审编领域研究几乎处于空白状态，

目前仅有中国科学院北京基因组研究所［２］、中国医

学科学院医学信息研究所［３］等机构对生物审编进行

了探索性研究。随着大数据时代的到来以及我国自

主开发意识的增强，国内各类生物医学知识库构建

相继开展。尤其是２０１６年国家开始密集布局重大
慢病、精准医学等领域的重点研发计划，依托这些

计划搭建国家级生物医学知识库，旨在打破国际垄

断，保护数据安全。

３　生物审编工作当前面临的主要挑战与建议

３１　概述

虽然国际上已研发出 ＰｕｂＴａｔｏｒ等自动审编工
具，在一定程度上提高了生物审编效率［４］，但受限

于生物知识和文本的复杂性，目前审编工作仍以专

业人员人工解读为主。生物审编是一项大体量、高

耗时工作［５］，需要投入大量的人力和财力资源［６］，

其开展和持续目前主要面临两方面挑战。一是国际

尚无统一、规范的生物审编组织管理模式，以保障

审编工作的质量和效率，审编人员的能力素养和个

人偏好等因素容易引发审编质量和效率的差异。二

是生物审编的数据来源于不同文本，其质量参差不

齐，直接影响审编后生成知识的可信度，同时也给

其开展造成一定困难。如何解决上述问题，实现审

编过程的高质和高效管理成为其开展和持续运行的

关键。

３２　审编组织管理模式

３２１　国际　目前尚无统一、规范的生物审编组
织管理模式。国际上的数据库建设机构主要采用成

立联盟、与协会合作、与期刊合作、开放式群体审

编等组织模式，根据自身资源和优势设计适应性管

理模式。国内外生物审编组织管理模式，见图 ２。
国际分子交换联盟 （ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＭｏｌｅｃｕｌａｒＥｘ
ｃｈａｎｇｅ，ＩＭＥｘ）成员包括ＵｎｉＰｒｏｔ、ＩｎｔＡｃｔ等１６家数
据库，其审编模式是联盟成员承诺认领数量不等的

期刊进行审编。为减少审编人员个体差异造成的审

编质量和效率差异，ＩＭＥｘ联盟安排审编人员进行跨
库交叉培训，促进不同机构间的审编人员交流，缩

小机构以及人员间的审编差异。ＩＭＥｘ联盟编制了面
向蛋白质互作审编的 ＩＭＥｘ审编规则 （ＩＭＥｘＣｕｒａ
ｔｉｏｎＲｕｌｅｓ），对证据源、审编字段、更新方式等作
了详细规定［７］。线虫模式生物数据库 ＷｏｒｍＢａｓｅ通
过与美国遗传学会 （ＧｅｎｅｔｉｃｓＳｏｃｉｅｔｙｏｆＡｍｅｒｉｃａ，
ＧＳＡ）和达特茅斯期刊服务机构合作获取全文资源，
引导作者自行审编。２０１０年作者反馈率约４０％，其
中７５％的作者进行了较为详细的注释。ＩＢＭ人工智
能系统 Ｗａｔｓｏｎ的审编过程管理中设计了４类职位：
团队领导、数据专家、内容审编人员和领域专家。

团队领导负责管理和监督Ｗａｔｓｏｎ审编项目，启动新
的任务工作；数据专家负责查找与收集相关符合目

的、范围、标准的内容，利用计算机技术进行内容

分类；内容审编人员负责指导数据专家收集内容、

审编收集的内容、指导领域专家对审编内容进行分

类和改进；领域专家利用专业知识对收集的内容进

行质量控制，评估内容的有效性、准确性和价值。

通路数据库ＩＰＡ聘请５００名博士开展审编工作，通
过多轮审编进行质控。
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图２　国内外生物审编组织管理模式

３２２　国内　中科院北京基因组所开发的ＲｉｃｅＷｉｋｉ
数据库采用开放式群体审编的模式。开放式群体审编

不同于作者审编和聘用专业审编员审编，其审编员范

围广泛，线上协作审编的方式不受时间、地域限制，

为审编工作的大规模开展提供可能。但也存在审编员

个体差异大以致于审编质量和效率参差不齐的问题。

ＲｉｃｅＷｉｋｉ利用 ＡｕｔｈｏｒＲｅｗａｒｄ评分明确审编人员的贡
献程度，该系统从一定程度上对审编人员进行评价但

并未从根本上解决人员造成的审编质量和效率差异问

题［８］。此外国内的商业数据库也开始尝试通过审编

构建知识库，如万方基于其文献资源优势构建万方医

学知识库，其组织模式为邀请专业领域内有影响力人

士，由其召集志愿者进行审编。国家重点研发计划

“疾病研究精准医学知识库”项目设计了基于文本挖

掘的自动与人工结合、数量与质量并重的审编模式，

见图３。

图３　自动与人工结合、数量与质量并重的审编模式

　　文本挖掘生成的生物学实体和实体关系数据汇集
到审编平台，首先比照第３方数据库的先验知识进行
自动审编，与第３方数据库匹配的直接输出到知识
库，不匹配的返回审编平台进行人工审编。在审编数

量控制上采用网上招募或者专家召集博士后、博硕士

研究生的模式，保障对审编员数量的需求，同时对审

编结果进行一定的反馈和激励。在质量控制上通过专

家质控、多人质控模式，不合格的审编条目返回审编

平台重新进行任务分配。同时组织专家对审编人员进

行线上／线下培训，将审编质量较高的人员吸纳为审
编专家。

３３　证据源质量控制和评价

生物医学领域的文本数量飞速增长，文本中
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研究结果的可信度不高，低质量的文本往往造成

审编信息冗余甚至错误。同时在文本中信息的呈

现形式极大影响生物数据的识别和审编速度［９］。

生物审编的证据来源于不同文本，其质量参差不

齐，从根本上影响了审编后生成知识的可信度。

因此一方面需要对证据源加以一定控制，保障基

于审编的数据库质量，另一方面需要对审编生成

的数据进行可信度评价，帮助数据库用户快速识

别入库数据的可信度。目前许多数据库都采取一

定措施从证据源角度进行审编质量控制。肿瘤突

变信息数据库 ＣＯＳＭＩＣ采用经同行评议的出版物

为证据源。线虫模式生物数据库 ＷｏｒｍＢａｓｅ证据源

筛选主要依赖审编人员的主观判断，后台系统首

先利用 Ｐｅｒｌ脚本在 ＰｕｂＭｅｄ数据库中对关键词

“ｅｌｅｇａｎｓ”进行检索，检索获得的文献再通过人工

判读摘要或全文，分析文献信息数量和质量进而

决定是否采纳该证据源。ＷｏｒｍＢａｓｅ数据库每年审

编文献量约１２００篇［１０］。此外ＣｌｉｎＧｅｎ数据库针对

提交数据的实验室发布数据质量标准，仅收录满

足特定要求的实验室数据［１１］。在可信度评价方面

ＣｌｉｎＧｅｎ、ＣＩＶｉＣ等都已建立证据分级评价模型，

为数据库用户提供直观的可信度展示。ＣｌｉｎＧｅｎ根

据试验方法、试验材料、分析方法等因素对证据

进行分级［１２］。肿瘤基因变异数据库 ＣＩＶｉＣ数据库

分别建立证据评级和可信度评级两种评价模式。

证据评级赋予共识／指南、临床试验、个案报道、

试验模型等证据由高到低的分级，可信度评级则

根据期刊影响、研究规模、再现性等因素进行分

级［１３］。国际分子交换联盟面向蛋白质互作关系设

计证据评分模型，利用 ＭＩｓｃｏｒｅ工具对审编获得的

蛋白之间的相互作用进行可靠性评价，评分因素

包括文献数量、实验方法类型和相互作用类

型［１４］。

３４　我国发展生物审编相关建议

在审编工作组织管理方面我国已发展一批具有

国际影响力的生物医学期刊，包括 《细胞研究》

（ＣｅｌｌＲｅｓｅａｒｃｈ）、《分子细胞生物学报》 （Ｊｏｕｒｎａｌｏｆ

ＭｏｌｅｃｕｌａｒＣｅｌｌＢｉｏｌｏｇｙ）等，发挥政府、学术团体、

期刊的联动能力，组织引导作者在投稿过程中共享

数据和开展审编是发展我国自有生物医学数据／知
识库的直接、有效途径。同时通过重大专项等形式

持续支持生物医学数据／知识库建设，招募和培育
专业审编人才，规模化开展审编工作是发展我国自

有生物医学数据／知识库的必由之路。在审编工作的
质量和效率控制方面，利用计算机技术辅助审编已成

为提高审编效率的重要方式，应积极推动生物医学本

体构建、异构数据整合、文本挖掘等研究，支持和引

导国内生物医学信息系统采用统一通用的数据标准，

打破数据孤岛，通过自动或半自动审编技术和工具提

高审编效率。探索生物审编过程管理机制，制定标

准、规范的审编流程，保障生物审编工作的科学开

展，推进审编质量和效率的双重提升。

４　结语

生物数据已被视为重要的国家战略资源，美、

欧、日等国家在 ２０世纪就已经布局数据的收集、
存储、审编和利用，美国ＮＣＢＩ、欧洲ＥＢＩ等数据中
心以及 ＧｅｎｅＧｏ、ＩＰＡ和 ＰａｔｈｗａｙＳｔｕｄｉｏ等商业数据
库已对生物数据形成垄断。近年来我国高度重视生

物数据资源的开发和利用，中科院北京基因组研究

所生命与健康大数据中心、中科院上海生科院生物

医学大数据中心、北科生物国家生物医学大数据产

业园等多个生物大数据中心、集群、平台也相继建

成。但我国在生物审编方面刚刚起步，生物数据缺

乏有效积累与管理，面临严峻的数据资源风险，亟

需探索生物审编工作的支持和激励机制，充分挖掘

数据资源，打破数据垄断，保障科研、临床对数据

资源的需求。

参考文献

１　ＭｉｔｃｈｅｌｌＣＳ，ＣａｔｅｓＡ，ＫｉｍＲＢ，ｅｔａｌＵｎｄｅｒｇｒａｄｕａｔｅ

Ｂｉｏｃｕｒａｔｉｏｎ：ｄｅｖｅｌｏｐｉｎｇｔｏｍｏｒｒｏｗ′ｓｒｅｓｅａｒｃｈｅｒｓｗｈｉｌｅｍｉｎｉｎｇ

ｔｏｄａｙ′ｓｄａｔａ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＵｎｄｅｒｇｒａｄｕａｔｅＮｅｕｒｏｓｃｉｅｎｃｅ

Ｅｄｕｃａｔｉｏｎ，２０１５，１４（１）：Ａ５６－Ａ６５．

２　ＺｈａｎｇＺ，ＺｈｕＷ，ＬｕｏＪＢｒｉｎｇｉｎｇＢｉｏｃｕｒａｔｉｏｎｔｏＣｈｉｎａ

［Ｊ］．Ｇｅｎｏｍｉｃｓ，Ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓ＆Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２０１４，１２

（４）：１５３－１５５．

·８３·

医学信息学杂志　２０２０年第４１卷第１期　　　　　　　　　　　　　ＪＯＵＲＮＡＬＯＦＭＥＤＩＣＡＬＩＮＦＯＲＭＡＴＩＣＳ　２０２０，Ｖｏｌ．４１，Ｎｏ．１



３　杨林，李姣，侯丽，等跨领域数据审编 （Ｃｕｒａｔｉｏｎ）流

程研究———以环境健康数据为例 ［Ｊ］．现代图书情报技

术，２０１６，３１（１２）：８０－８８．

４　ＰｏｕｘＳ，ＡｒｉｇｈｉＣＮ，ＭａｇｒａｎｅＭ，ｅｔａｌＯｎＥｘｐｅｒｔＣｕｒａｔｉｏｎ

ａｎｄＳｃａｌａｂｉｌｉｔｙ：ＵｎｉＰｒｏｔＫＢ／Ｓｗｉｓｓ－Ｐｒｏｔａｓａｃａｓｅｓｔｕｄｙ

［Ｊ］．Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２０１７，３３（２１）：３４５４－３４６０．

５　ＤａｕｇａＤＢｉｏｃｕｒａｔｉｏｎ：ａｎｅｗｃｈａｌｌｅｎｇｅｆｏｒｔｈｅｔｕｎｉｃａｔｅｃｏｍ

ｍｕｎｉｔｙ［Ｊ］．Ｇｅｎｅｓｉｓ，２０１５，５３（１）：１３２－１４２．

６　ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＳｏｃｉｅｔｙｆｏｒＢｉｏｃｕｒａｔｉｏｎＢｉｏｃｕｒａｔｉｏｎ：ｄｉｓｔｉｌｌｉｎｇ

ｄａｔａｉｎｔｏｋｎｏｗｌｅｄｇｅ［Ｊ］．ＰＬｏＳＢｉｏｌｏｇｙ，２０１８，１６（４）：

ｅ２００２８４６．

７　ＯｒｃｈａｒｄＳ，ＫｅｒｒｉｅｎＳ，ＡｂｂａｎｉＳ，ｅｔａｌＰｒｏｔｅｉｎＩｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ

ＤａｔａＣｕｒａｔｉｏｎ：ｔｈｅＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＭｏｌｅｃｕｌａｒＥｘｃｈａｎｇｅ（ＩＭ

Ｅｘ）ｃｏｎｓｏｒｔｉｕｍ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＭｅｔｈｏｄｓ，２０１２，９（４）：３４５．

８　ＺｈａｎｇＺ，ＳａｎｇＪ，ＭａＬ，ｅｔａｌＲｉｃｅＷｉｋｉ：ａｗｉｋｉ－ｂａｓｅｄ

ｄａｔａｂａｓｅｆｏｒｃｏｍｍｕｎｉｔｙｃｕｒａｔｉｏｎｏｆｒｉｃｅｇｅｎｅｓ［Ｊ］．Ｎｕｃｌｅｉｃ

ＡｃｉｄｓＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１４，４２（Ｄ１）：１２２２－１２２８．

９　ＨｏｗｅＤ，ＣｏｓｔａｎｚｏＭ，ＦｅｙＰ，ｅｔａｌＢｉｇｄａｔａ：ｔｈｅｆｕｔｕｒｅｏｆ

ｂｉｏｃｕｒａｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２００８，４５５（７２０９）：４７．

１０　ＶａｎＡｕｋｅｎＫ，ＦｅｙＰ，ＢｅｒａｒｄｉｎｉＴＺ，ｅｔａｌＴｅｘｔＭｉｎｉｎｇｉｎ

ｔｈｅＢｉｏｃｕｒａｔｉｏｎＷｏｒｋｆｌｏｗ：ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｆｏｒｌｉｔｅｒａｔｕｒｅｃｕｒａｔｉｏｎ

ａｔＷｏｒｍＢａｓｅ，ｄｉｃｔｙＢａｓｅａｎｄＴＡＩＲ［Ｊ］．Ｄａｔａｂａｓｅ，２０１２

（２０１２）：１－１３．

１１　ＣｌｉｎＧｅｎＣｌｉｎｉｃａｌＬａｂｏｒａｔｏｒｉｅｓＭｅｅｔｉｎｇＭｉｎｉｍｕｍＲｅｑｕｉｒｅｍｅｎｔｓ

ｆｏｒＤａｔａＳｈａｒｉｎｇｔｏＳｕｐｐｏｒｔＱｕａｌｉｔｙＡｓｓｕｒａｎｃｅ［ＥＢ／ＯＬ］．

［２０１９－０１－１０］．ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗｃｌｉｎｉｃａｌｇｅｎｏｍｅｏｒｇ／ｌａｂｌｉｓｔ／．

１２　ＳｔｒａｎｄｅＮＴ，ＲｉｇｇｓＥＲ，ＢｕｃｈａｎａｎＡＨ，ｅｔａｌＥｖａｌｕａｔｉｎｇ

ｔｈｅＣｌｉｎｉｃａｌＶａｌｉｄｉｔｙｏｆＧｅｎｅ－ｄｉｓｅａｓｅＡｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓ：ａｎｅｖｉ

ｄｅｎｃｅ－ｂａｓｅｄｆｒａｍｅｗｏｒｋｄｅｖｅｌｏｐｅｄｂｙｔｈｅＣｌｉｎｉｃａｌＧｅｎｏｍｅ

Ｒｅｓｏｕｒｃｅ［Ｊ］．ＴｈｅＡｍｅｒｉｃａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＨｕｍａｎＧｅｎｅｔｉｃｓ，

２０１７，１００（６）：８９５－９０６．

１３　ＧｒｉｆｆｉｔｈＭ，ＳｐｉｅｓＮＣ，ＫｒｙｓｉａｋＫ，ｅｔａｌＣＩＶｉＣｉｓａＣｏｍ

ｍｕｎｉｔｙＫｎｏｗｌｅｄｇｅｂａｓｅｆｏｒＥｘｐｅｒｔＣｒｏｗｄｓｏｕｒｃｉｎｇｔｈｅＣｌｉｎｉｃａｌ

ＩｎｔｅｒｐｒｅｔａｔｉｏｎｏｆＶａｒｉａｎｔｓｉｎＣａｎｃｅｒ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＧｅｎｅｔｉｃｓ，

２０１７，４９（２）：１７０．

１４　ＶｉｌｌａｖｅｃｅｓＪＭ，ＪｉｍｅｎｅｚＲＣ，ＰｏｒｒａｓＰ，ｅｔａｌＭｅｒｇｉｎｇａｎｄ

ＳｃｏｒｉｎｇＭｏｌｅｃｕｌａｒＩｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓＵｔｉｌｉｓｉｎｇＥｘｉｓｔｉｎｇＣｏｍｍｕｎｉｔｙ

Ｓｔａｎｄａｒｄｓ：ｔｏｏｌｓ，ｕｓｅ－ｃａｓｅｓａｎｄａｃａｓｅｓｔｕｄｙ［Ｊ］．Ｄａｔａ

ｂａｓｅ，２０１５（２０１５）：１－１２．

（上接第３３页）
级。医学生应尽可能避免使用本人姓名的拼音、缩

写或生日等方式来申请和设置社交网络账户密码，

减少用同一密码申请多个ＡＰＰ应用的情况，同时还
应避免传送个人网络账号密码等。最后主动接受信

息安全教育。研究表明接受过信息安全培训的医学

生具有信较强的信息安全意识，也有较好的个人信

息保护能力［５］。

５３　大数据服务商应改善移动社交网络的安全性

良好的行业规范和自律公约是一个行业蓬勃发展

的重要条件。大数据服务商应加强行业自律，规范企

业行为，提高准入标准，做好成员资质审核。此外要

积极创新，优化网络结构，做好信息保护，规范数据

采集行为，保证用户个人信息的安全和自由。

６　结语

大数据是当前信息产业发展的基础，也是其未

来发展的重要方向，做好大数据的技术研究对于提

高信息技术质量具有十分重要的作用。而在这一过

程中怎样应对医学生个人隐私信息安全所面临的挑

战成为重要研究内容。这一研究的开展不但有助于

大数据背景下医学生网络信息安全性的提高，也为

大数据技术提供更为广阔的发展空间。
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