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〔摘要〕　目的／意义 满足生物医学领域海量数据分析和应用迫切需求，解决数据分析利用工具缺乏规范化管
理等问题。方法／过程 全面分析和总结ＥＬＩＸＩＲ生物医学数据工具服务平台体系工具标准化汇集、管理和共享
利用方面的建设思路、方法和技术实现等，在生态系统构建、管理规范、运行环境管理、基准测试与验证、技

术更新策略及社区驱动创新等方面对我国开展相关研究和实践提出建议。结果／结论 汲取ＥＬＩＸＩＲ数据工具服务平
台体系建设有益经验，可为我国生物医学数据分析利用相关工具规范化管理和服务平台建设提供综合性参考。
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１　引言

由于高通量、大数据、人工智能等技术的广泛

应用，电子健康记录、临床数据和数字医学图像等

生物医学数据量激增。然而，人工筛选和初级智能

算法等传统分析手段无法处理这些复杂且维度高的
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数据［１］。因此，亟须发现、获取和利用能高效处理

和分析挖掘相关数据的专业工具及服务。

美国国家生物技术信息中心 （ＮａｔｉｏｎａｌＣｅｎｔｅｒｆｏｒ
ＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙＩｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ，ＮＣＢＩ）和欧洲生物信息学
中心 （ＥｕｒｏｐｅａｎＢｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓＩｎｓｔｉｔｕｔｅ，ＥＢＩ）在提供
丰富的生物医学数据共享服务的同时，也支持数据处

理和分析工具及服务，为数据利用提供了重要技术支

撑。但在数据处理和分析工具管理方面，欧洲生命

科学基础设施中心 （ＥｕｒｏｐｅａｎＬｉｆｅ－ＳｃｉｅｎｃｅＩｎｆｒａ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｆｏｒＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＩｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ，ＥＬＩＸＩＲ）更为规
范和体系化，在工具注册、版本管理和用户支持方

面均设定了更高的标准，包括算法透明度、可重复

性、计算效率以及细致的版本控制和丰富的培训资

源。ＥＬＩＸＩＲ建立了成熟的平台、标准和管理体系，
促进研究人员访问、分析和整合生物医学数据，推

动科学发现。深入研究 ＥＬＩＸＩＲ的实践经验，对我
国解决生物医学工具管理缺乏有效机制和方法、标

准化不足等问题具有参考价值。鉴于此，本文探讨

了ＥＬＩＸＩＲ数据工具服务平台的建设实践。

２　ＥＬＩＸＩＲ生物医学数据工具服务平台体系
建设概述

２１　建设概况

ＥＬＩＸＩＲ于２０１３年１２月正式成立，由欧洲分子
生物学实验室 （ＥｕｒｏｐｅａｎＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙＬａｂｏｒａｔｏ
ｒｙ，ＥＭＢＬ）、２１个成员国和２个候选国 （塞浦路斯

和奥地利）组成［２］，是欧洲跨政府的生物医学资源

整合机构。ＥＬＩＸＩＲ为了满足生物医学数据分析和整
合研究需求，构建了生物医学数据工具服务平台体

系，以及工具标准化注册、运行环境管理、工作流

集成和工具验证等系列工具子平台，形成生物医学

数据处理和分析工具 （本文统称为工具）收、管、

用体系［３］。

２２　平台构成

ＥＬＩＸＩＲ生物医学数据工具服务平台体系提供了

生物医学数据注册、标准化、深度分析及高效评估

的一体化解决方案，由 ｂｉｏｔｏｏｌｓ、ＷｏｒｋｆｌｏｗＨｕｂ、
ＢｉｏＣｏｎｔａｉｎｅｒｓ、ＵｓｅＧａｌａｘｙ和ＯｐｅｎＥＢｅｎｃｈ５大子平台
组成。每个平台各具特色功能。ｂｉｏｔｏｏｌｓ平台致力
于数据处理、分析和建模工具的标准化信息注册，

并提供工具相关信息检索查询，已收录７２４７个工
具，涉及遗传学、病毒学和疫苗设计等 ９个领域。
ＷｏｒｋｆｌｏｗＨｕｂ平台专注于数据工作流的注册和共享，
工作流主要执行生物医学数据处理或分析任务，如

实现序列组装、序列质控等，已整合３００余个工作
流，覆盖基因组学、单核苷酸多态性、核糖核酸测

序等３５５个领域。ＢｉｏＣｏｎｔａｉｎｅｒｓ平台是为工具提供
标准化运行环境的容器解决方案，已支持８９８２个
工具的运行管理。ＵｓｅＧａｌａｘｙ是专为生物医学研究人
员设计的工具与工作流执行平台，已集成７８５１个
工具和工作流，其嵌入式设计使研究人员可以无缝

执行相关工具和工作流。而 ＯｐｅｎＥＢｅｎｃｈ平台侧重
于多维度工具性能评估，已评估２３７４８个工具，并
根据编程文件，如脚本和 Ａｐｐ等，对工具进行 １４
种类别划分。

２３　平台研发技术应用

在平台研发技术应用方面，５个子平台主要使用
ＨＴＭＬ、Ｓｈｅｌｌ和Ｐｙｔｈｏｎ开发语言。然而，为了实现特
定功能，各子平台还采用了其他开发语言。ＢｉｏＣｏｎ
ｔａｉｎｅｒｓ平台利用Ｐｅｒｌ和Ｍａｋｅｆｉｌｅ语言自动化构建工具
运行环境容器。ＵｓｅＧａｌａｘｙ平台采用Ｊｉｎｊａ和ＴｅＸ语言
生成和格式化工作流代码模块。ｂｉｏｔｏｏｌｓ平台使用
ＸＳＬＴ语言处理 ＸＭＬ格式的工具文件注册。而
ＯｐｅｎＥＢｅｎｃｈ平台为满足多线程编程需求，使用Ｆａｃｅ
ｂｏｏｋ开 发 的 Ｈａｃｋ语 言。在 平 台 服 务 方 面，
ｂｉｏｔｏｏｌｓ、ＵｓｅＧａｌａｘｙ和 ＯｐｅｎＥＢｅｎｃｈ平台开发了自
定义的应用程序接口 （ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｐｒｏｇｒａｍｍｉｎｇｉｎｔｅｒ
ｆａｃｅ，ＡＰＩ），以提供更精细化的功能支持。而
ＷｏｒｋｆｌｏｗＨｕｂ和ＢｉｏＣｏｎｔａｉｎｅｒｓ平台注重接口可用性，
采用了标准的ＡＰＩ，如ＪＳＯＮＡＰＩ、ＲｅｓｔｆｕｌＡＰＩ和ＴＲＳ
ＡＰＩ，以加强平台之间的相互连接性，见表１。
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表１　ＥＬＩＸＩＲ生物医学数据工具服务平台体系下各子平台属性

子平台名称 诞生时间 （年） 已收录的工具数量 （个） 开发语言 ＡＰＩ接口
ｂｉｏｔｏｏｌｓ ２０１４ ７２４７ ＸＳＬＴ ｂｉｏｔｏｏｌｓＷｅｂＡＰＩ
ＷｏｒｋｆｌｏｗＨｕｂ ２０２０ ＞３００ 无 ＪＳＯＮＡＰＩ、ＴＲＳＡＰＩ
ＢｉｏＣｏｎｔａｉｎｅｒｓ ２０１５ ８９８２ Ｄｏｃｋｅｒｆｉｌ、Ｐｅｒｌ和Ｍａｋｅｆｉｌｅ ＧＡ４ＧＨＴｏｏｌＤｉｓｃｏｖｅｒｙＡＰＩ、ＲｅｓｔｆｕｌＡＰＩ
ＵｓｅＧａｌａｘｙ ２０１９ ７８５１ Ｊｉｎｊａ和ＴｅＸ ＧａｌａｘｙＡＰＩ

ＯｐｅｎＥＢｅｎｃｈ ２０１７ ２３７４８　 Ｈａｃｋ ＯｐｅｎＥＢｅｎｃｈ工具监控 ＡＰＩ、ＯｐｅｎＥＢｅｎｃｈ

ＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃＡＰＩ

３　子平台架构和主要功能特点

３１　生物医学数据工具注册平台ｂｉｏｔｏｏｌｓ

ｂｉｏｔｏｏｌｓ是生物医学数据工具的注册和检索平
台，致力于实现工具信息的规范化管理。该平台存

储了丰富的工具元数据描述，包括工具的唯一标

识、基本信息、特征信息、功能信息、使用信息和

相关学术资料。研究人员可以使用工具唯一标识符

（ｂｉｏｔｏｏｌｓＩＤ）、工具名称等主要元数据项来检索和
发现工具［４－５］。

ｂｉｏｔｏｏｌｓ平台为研究人员提供工具元数据注册
功能，支持提交 ｂｉｏｔｏｏｌｓＩＤ、输入／输出格式及数据
类型等信息。为确保统一标准，ｂｉｏｔｏｏｌｓ采用独特
的ｂｉｏｔｏｏｌｓＳｃｈｅｍａ数据模型，涵盖１８个结构化生物
医学词表，并基于生物医学数据分析和管理 （ＥＭ
ＢＲＡＣＥｄａｔａａｎｄｍｅｔｈｏｄｓ，ＥＤＡＭ）本体框架实现细
粒度描述。ＥＤＡＭ本体提供分层分类，包括工具类
别、功能定义、输入／输出格式及数据类型、
ｂｉｏｔｏｏｌｓＩＤ、支持的数据格式及访问链接等［６］。通过

这些元数据标准，确保工具信息的高效整合，见

图１。

图１　ｂｉｏｔｏｏｌｓ平台工具注册服务模式

３２　生物医学工作流资源集成平台ＷｏｒｋｆｌｏｗＨｕｂ

ＷｏｒｋｆｌｏｗＨｕｂ是生物医学数据工作流的注册和
发现平台，提供丰富的工作流资源。支持多维检

索，如按创建时间、名称、工作流类型 （ＵｓｅＧａｌ
ａｘｙ、ＫＮＩＭＥ和Ｎｅｘｔｆｌｏｗ等）和发布团队进行搜索。
研究人员可获取资金来源、工作流源文件和详细描

述等信息。为注册集成工作流，ＷｏｒｋｆｌｏｗＨｕｂ提供
完善的注册机制，包括填写元数据信息、上传文件

（支持本地和远程链接），并提供多次审核质控。每

个工作流都有唯一的数字对象标识符 （ｄｉｇｉｔａｌｏｂｊｅｃｔ
ｕｎｉｑｕｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｒ，ＤＯＩ），确保唯一标识和定位，促
进传播和引用。除鼓励研究人员上传工作流外，

ＷｏｒｋｆｌｏｗＨｕｂ管理团队还从ＧｉｔＨｕｂ、ｎｆ－ｃｏｒｅ和 ｍｙ
Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ等权威渠道筛选和整合工作流，确保库
中的工作流经过严格验证［７］。

ＷｏｒｋｆｌｏｗＨｕｂ为研究人员提供了高效、规范的工
作流注册平台，通过核心工作流标准化框架，支持同

时注册多个工作流。该框架遵循ＲＯ－Ｃｒａｔｅ、通用工
作流语言 （ｃｏｍｍｏｎｗｏｒｋｆｌｏｗｌａｎｇｕａｇｅ，ＣＷＬ）和Ｂｉｏ
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ｓｃｈｅｍａｓ３个数据标准模型，确保工作流数据的规范
化、结构化，提高Ｗｅｂ服务器检索效率。Ｂｉｏｓｃｈｅｍａｓ
标记２８个关键属性，增强工作流的在线可查找性；
ＣＷＬ限定输入输出数据格式，规划任务执行顺序；
ＲＯ－Ｃｒａｔｅ将工作流的文件、目录结构、数据类型等
描述整合到 ＪＳＯＮ－ＬＤ的元数据文件［８］。Ｗｏｒｋ
ｆｌｏｗＨｕｂ平台服务模式，见图２，其中 “工作流查看”

板块 （２Ａ）展示基于Ｂｉｏｓｃｈｅｍａｓ的工作流检索服务，
而 “多个工作流注册”板块 （２Ｂ）揭示依赖 ＲＯ－
Ｃｒａｔｅ和ＣＷＬ的多工作流并行注册机制。

图２　ＷｏｒｋｆｌｏｗＨｕｂ平台服务模式

３３　生物医学数据工具可执行环境容器化平台
ＢｉｏＣｏｎｔａｉｎｅｒｓ

　　ＢｉｏＣｏｎｔａｉｎｅｒｓ平台利用容器化技术为工具提供
了标准化运行环境，确保工具在不同操作系统中的

稳定性。该平台主要包括 ＤｏｃｋｅｒＣｏｎｔａｉｎｅｒｓ、Ｃｏｎｄａ

Ｃｏｎｔａｉｎｅｒｓ和 Ｓｐｅｃｉｆｉｃａｔｉｏｎｓ３大组件。ＤｏｃｋｅｒＣｏｎ
ｔａｉｎｅｒｓ依赖Ｄｏｃｋｅｒｆｉｌｅ脚本自动设定工具运行环境。
而ＣｏｎｄａＣｏｎｔａｉｎｅｒｓ则先利用 Ｃｏｎｄａ脚本创建 Ｃｏｎｄａ
包，并基于此包制定 ＤｏｃｋｅｒＣｏｎｔａｉｎｅｒｓ，以确保容
器的一致性与可追溯性。Ｓｐｅｃｉｆｉｃａｔｉｏｎｓ组件则定义
了容器的相关规范，如许可证等。

ＢｉｏＣｏｎｔａｉｎｅｒｓ提供 Ｗｅｂ端服务器 ＢｉｏＣｏｎｔａｉｎｅｒｓ
Ｒｅｇｉｓｔｒｙ。该服务器对各种工具及其容器镜像进行索
引，允许研究人员根据工具名称、类别或开发团队

等关键信息进行筛选和查找［９］。每个工具都附带一

份详细的描述文件 （类似于 ＲＥＡＤＭＥｍｄ文件），
内容包括工具名称、版本、功能概述及操作方法。

借助这些明确指导，研究人员可以在本地轻松运行

工具，避免复杂的环境配置步骤。

ＢｉｏＣｏｎｔａｉｎｅｒｓ允许研究人员选择合适的容器化技
术并撰写配置脚本，以满足其自定义搭建工具时对运

行环境的需求。社区管理人员负责对自定义容器进行

审核和验证，经过验证的容器将存储在ＢｉｏＣｏｎｔａｉｎｅｒｓ
核心数据库中，并且可以在ＢｉｏＣｏｎｔａｉｎｅｒｓＲｅｇｉｓｔｒｙ中
查找和使用。当工具运行环境容器需要更新时，研究

人员可以通过 “容器请求界面”提交更新需求。社

区成员将评估和审核该需求，然后该更新将存入核心

数据库，以供查找和应用。ＢｉｏＣｏｎｔａｉｎｅｒｓ运行环境容
器架构，见图３，展示了 ＢｉｏＣｏｎｔａｉｎｅｒｓ的完整组件，
以及从研究人员的初步请求到容器的部署阶段。

图３　ＢｉｏＣｏｎｔａｉｎｅｒｓ运行环境容器架构
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３４　生物医学数据工具／工作流分析平台ＵｓｅＧａｌａｘｙ

３４１　平台功用　ＵｓｅＧａｌａｘｙ是开源工具和工作流
的集成分析平台，为非编程背景研究人员提供一系

列准确且可复现的数据分析工具，支持团队协作和

数据结果共享。使用 ＵｓｅＧａｌａｘｙ集成工具，研究人
员可以完成多种生物医学分析任务，例如 ＤＮＡ／
ＲＮＡ序列比对、变异检测、基因组注释、蛋白质交
互网络分析和代谢途径模拟。此外，ＵｓｅＧａｌａｘｙ还允
许研究人员创建、保存和根据项目需求调整自定义

分析工作流。

３４２　平台技术架构和应用流程　ＵｓｅＧａｌａｘｙ平台
包含５大组件：公共ＵｓｅＧａｌａｘｙ服务器、ＧａｌａｘｙＴｏｏｌ
Ｓｈｅｄ存储库、ＵｓｅＧａｌａｘｙ云服务模块、培训服务模
块和 ＵｓｅＧａｌａｘｙ社区。公共服务器采用并行计算和
高效工作流调度算法，适应高通量数据处理需求。

ＧａｌａｘｙＴｏｏｌＳｈｅｄ存储库持续更新，集合了材料科学、
机器学习和系统生物学等领域的分析工具，设立严

格的审核标准，确保工具和工作流的高质量，并与

公共服务器无缝对接。ＵｓｅＧａｌａｘｙ云服务模块提供弹
性计算框架，满足学术用户和商业用户的个性化需

求。培训服务模块为研究人员提供专门教学内容，

确保平台的有效利用。ＵｓｅＧａｌａｘｙ社区为研究人员、
开发人员和教育工作者提供交流平台，通过论坛、

交流会和年会等活动，分享和推广最新研究和技术

成果［１０］。ＵｓｅＧａｌａｘｙ“用户工具或工作流分析流程”
的技术架构和应用流程，见图４。

图４　ＵｓｅＧａｌａｘｙ技术架构和应用流程

３４３　以用户需求为导向　ＵｓｅＧａｌａｘｙ遵循用户需
求导向的技术更新策略，及时将最新生物医学数据

分析技术集成到平台服务中。平台支持数据类型批

处理，并集成许多关于数据流开发建议，包括调整

输入、处理不连续数据等，以提高数据处理的灵活

性。平台引入的Ｇａｌａｘｙ－ＭＬ支持包括数据标准化、

特征选择、模型定义、超参数优化和交叉验证在内

的全套监督机器学习工具。结合最新生成式技术，

ＵｓｅＧａｌａｘｙ引入ＯｐｅｎＡＩＧＰＴ辅助工具为研究人员遇

到的编程问题提供实时问答解决方案。

３５　生物医学数据工具性能评估平台ＯｐｅｎＥＢｅｎｃｈ

３５１　平台功用　ＯｐｅｎＥＢｅｎｃｈ由 ＥＬＩＸＩＲ及其合

作伙伴和西班牙巴塞罗那超级计算中心 （Ｂａｒｃｅｌｏｎａ

ＳｕｐｅｒｃｏｍｐｕｔｉｎｇＣｅｎｔｅｒ，ＢＳＣ）推出，是工具和工作

流的标准化评估平台。在生物医学领域，基准评估

为工具性能提供了客观标准。ＯｐｅｎＥＢｅｎｃｈ主要通过

使用欧洲核苷酸序列数据库 （ＥｕｒｏｐｅａｎＮｕｃｌｅｏｔｉｄｅ

Ａｒｃｈｉｖｅ，ＥＮＡ）和欧洲基因组 －表型组数据库

（ＥｕｒｏｐｅａｎＧｅｎｏｍｅ－ｐｈｅｎｏｍｅＡｒｃｈｉｖｅ，ＥＧＡ）的基

准测试数据集进行工具的测试和评估［１１］。

３５２　工具评估步骤　ＯｐｅｎＥＢｅｎｃｈ的工具评估流

程可概括为 “预测结果生成”和 “基准测试”两大

阶段。在 “预测结果生成”阶段，研究人员 （用

户）首先将选定的基准测试数据集以及待测工具导

入数据分析平台 （如ＵｓｅＧａｌａｘｙ或Ｎｅｘｔｆｌｏｗ）。然后，

该工具在数据分析平台上处理基准测试数据集并进

行预测性比较，生成用于后续评估的 “预测结果数

据”。“基准测试”阶段由验证、指标计算和工具评

估３个步骤组成。第１步，验证 “预测结果数据”

的准确性和完整性，并生成 “验证结果数据”。第２

步，根据确定的基准对 “预测结果数据”进行深入

对比，发现并生成关键性能指标，如匹配精度。第

３步，将数据汇集到工具评估专题数据库中，生成

可视化分析图表，显示最终结果。整个整合过程在

虚拟研究环境中进行，以确保所有数据都符合统一

且严格的评估标准。

３５３　工具评估具体流程　ＯｐｅｎＥＢｅｎｃｈ的工具评

估由用户社区驱动，涉及初、中、高３个层级的社

区成员，不同层级拥有不同权限。初级参与者负责

基准测试结果的存储，确保实验的可重复性和数据
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来源的明确性。中级参与者除存储功能外，还能使

用基准测试工作流评估其他成员的工具性能，包括

使用参考数据集计算评估指标。高级参与者拥有平

台全部权限，能直接启动 ＯｐｅｎＥＢｅｎｃｈ中的整个工
具评估流程。每个层级的评估操作都在前一层级评

估设定的基础上进行扩展。高级参与者生成的数据

将根据中级参与者设定的评估指标进行处理，并依

照初级参与者制定的数据结构进行保存［１２］，见

图５。

图５　ＯｐｅｎＥＢｅｎｃｈ工具评估流程

４　子平台之间和外部平台的交互模式

ＥＬＩＸＩＲ生物医学数据工具服务平台精心设计

策略，以确保与其他平台间的高效交互，进而构

建协同的研究环境，见图６。在资源方面，生物医

学数据工具服务平台各子平台都采用统一的协同

共享策略。特定工具和工作流被注册到 ｂｉｏｔｏｏｌｓ

或 ＷｏｒｋｆｌｏｗＨｕｂ数据库后，ＢｉｏＣｏｎｔａｉｎｅｒｓ为这些工

具和工作流提供稳定且适用于多个操作系统的容

器化运行环境。配置完成后，这些工具和工作流

在 ＵｓｅＧａｌａｘｙ上直接调用和执行。ＯｐｅｎＥＢｅｎｃｈ支
持对工具和工作流使用前后的性能评估，以确保

工具和工作流在生物医学数据分析任务中的完整

性和互操作性，以及任务实现后的工具有效优化

和改进。

图６　ＥＬＩＸＩＲ数据工具服务平台体系内部及外部交互

除了５个子平台之间构成有序的生物医学数
据工具服务网络外，ＥＬＩＸＩＲ还建立了高性能计
算平台和培训平台。高性能计算平台支持大规模

基因组分析、蛋白质结构模拟等复杂任务，而培

训平台则致力于指导研究人员高效应用分析工具

和数据处理技术。数据工具服务平台遵循 ＦＡＩＲ
原则 （即可发现、可访问、可互操作、可重用），

与计算平台交互，构建标准化数据接口，确保数

据符合 ＦＡＩＲ特征，并采用高速数据通道技术保
障平台间高效数据传输。培训平台定时更新相关

培训和辅助学习资源，通过Ｗｅｂｈｏｏｋｓ和ＡＰＩｅｎｄ
ｐｏｉｎｔｓ为数据工具服务平台提供反馈机制，促进
资源和服务的有效优化。此外，培训平台还集成

典型工具与工作流应用，支持研究人员进行实践

操作。

·８６·

医学信息学杂志　２０２３年第４４卷第１１期　　　　　　　　　　　　ＪＯＵＲＮＡＬＯＦＭＥＤＩＣＡＬＩＮＦＯＲＭＡＴＩＣＳ　２０２３，Ｖｏｌ．４４，Ｎｏ．１１



５　对我国生物医学领域数据工具服务平台
建设的启示

５１　注重工具服务平台生态体系建设

ＥＬＩＸＩＲ生物医学数据工具服务平台及其５个子平

台构成了一个全面且互补的生物医学数据工具服务生

态体系。这些平台实现了工具和工作流的规范化收录、

存储、管理和应用，标准化组织和描述多种高效工具，

提供迅速便捷的工具获取和发现功能。先进的容器化

技术按需配置工具，改善工具间的兼容性问题，确保

工具的可用性、有效性和可靠性。子平台的建设形成

了从工具创建注册到使用反馈的全链条服务体系，

规范了工具管理和服务流程，对我国生物医学领域

的工具碎片化、开发冗余等问题有重要借鉴意义。

５２　建立健全工具管理标准规范

ＥＬＩＸＩＲ的 ５个子平台在建设中均遵循统一标

准，采用ＢｉｏＳｃｈｅｍａ提出的核心数据模型和工具格

式，结合领域本体进行表达规范控制，确保数据一

致性和工具间的互操作性。这种规范化策略简化了

数据管理流程，提高了工具的适应性和跨平台、跨

实验室的数据共享能力。当前，我国生物医学数据

工具及平台建设缺乏统一标准，因此应借鉴ＥＬＩＸＩＲ

的经验，加强国内生物医学数据和工具标准规范的

研制和应用。这包括引进国际标准并建立健全具有

本国特色的生物医学数据工具管理标准规范，以确

保工具的高效和规范化管理与应用，进而提升生物

医学科研效率并促进科研成果的产出。

５３　统筹工具运行环境管理

整合存储和计算资源并实施统一管理策略能提

高资源利用率。ＢｉｏＣｏｎｔａｉｎｅｒｓ使用标准化描述文件

如 Ｄｏｃｋｅｒｆｉｌｅ，结合 Ｄｏｃｋｅｒ和 Ｓｉｎｇｕｌａｒｉｔｙ等容器技

术，确保工具在各种环境中都能保持可移植性和一

致性。这简化了部署和配置，减少了运行错误。按

需调用和扩展配置能充分利用硬件资源，提高效

率。我国生物医学数据增长迅速，科研需求迫切，

但硬件和算力分布不平衡，导致分析困难，工具无

法使用。ＥＬＩＸＩＲ提供底层运行环境支持和管理，为
研究提供良好思路。

５４　强化工具基准测试和验证

生物医学领域的数据处理和分析工具繁多，但

质量和性能参差不齐，影响数据处理和分析结果的

准确性。ＯｐｅｎＥＢｅｎｃｈ的基准测试框架科学、准确地
评估工具性能，涵盖多种指标，并整合基准测试数

据集，确保评估全面深入。这种综合评估方法提升

了工具的信任度，为研发人员指明了优化方向。随

着人工智能和机器学习在生物医学数据分析领域应

用的增多，工具和模型的评测至关重要。我国可借

鉴ＯｐｅｎＥＢｅｎｃｈ策略，结合实际情况构建基准数据
集，建立评估体系，提升工具可用性。

５５　重视技术跟进和融合

ＥＬＩＸＩＲ工具服务平台实现了对工具及工作流的
版本管理，追踪新技术并整合。已集成 ＯｐｅｎＡＩ的
ＧＰＴ等最新技术到 ＵｓｅＧａｌａｘｙ平台，并对引进技术
进行科学评估和实验验证。ＷｏｒｋｆｌｏｗＨｕｂ工作流平
台集成ＧｉｔＨｕｂ等开源工具的优质资源，不断更新和
扩展，以满足科研人员需求。国内生物医学数据工

具和平台建设应关注最新技术，优化性能，融入智

能化技术和资源，助力创新性研究。

５６　用户社区驱动创新发展

ＥＬＩＸＩＲ工具平台的特点是用户社区驱动发展策
略，强调用户需求与工具开发的同步性。平台建立

各子平台的用户社区，深入挖掘用户需求，确保工

具与科研场景紧密结合。平台鼓励用户参与信息审

核、工具检测和使用测评，积极获取用户反馈，不

断迭代和优化工具产品，提高产品的可用性和易用

性。此外，平台组织学术研讨、会议和培训，搭建

技术与知识交流桥梁。国内生物医学数据工具和平

台建设应重视用户社区参与度，建立交流机制和反

馈通道，并根据科研用户需求优化工具产品。

６　结语

本文全面探讨了欧洲 ＥＬＩＸＩＲ生物医学数据工
·９６·
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具服务平台体系，并对其在工具注册标准化、运行

环境容器化、分析架构及性能评估等领域的成果进

行系统性论述。参照其经验，为我国生物医学数据

工具规范化管理和相关平台建设提出建议。

参考文献

１　ＪＵＡＮＨＦ，ＨＵＡＮＧＨＣＱｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｈｉｇｈ－

ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｄａｔａ［ＥＢ／ＯＬ］．［２０２３－０２－０１］．

ｈｔｔｐｓ：／／ｄｏｉｏｒｇ／１０１００２／ｗｃｍｓ１６５８．

２　王流芳，贾晓峰，胡志民“中心 ＋节点”分布式生命

科学数据平台构建模式研究———基于欧洲 ＥＬＩＸＩＲ的案

例分析 ［Ｊ］．医学信息学杂志，２０２３，４４（５）：２７－３３．

３　ＨＡＲＲＯＷ Ｊ，ＤＲＹＳＤＡＬＥＲ，ＳＭＩＴＨＡ，ｅｔａｌＥＬＩＸＩＲ：

ｐｒｏｖｉｄｉｎｇａｓｕｓｔａｉｎａｂｌｅｉｎｆｒａｓｔｒｕｃｔｕｒｅｆｏｒｌｉｆｅｓｃｉｅｎｃｅｄａｔａａｔ

Ｅｕｒｏｐｅａｎｓｃａｌｅ［Ｊ］．Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２０２１，３７（１６）：

２５０６－２５１１．

４　ＩＳＯＮＪ，ＲＡＰＡＣＫＩＫ，ＭéＮＡＧＥＲＨ，ｅｔａｌＴｏｏｌｓａｎｄｄａｔａ

ｓｅｒｖｉｃｅｓｒｅｇｉｓｔｒｙ：ａｃｏｍｍｕｎｉｔｙｅｆｆｏｒｔｔｏｄｏｃｕｍｅｎｔｂｉｏｉｎｆｏｒｍａ

ｔｉｃｓｒｅｓｏｕｒｃｅｓ［Ｊ］．Ｎｕｃｌｅｉｃａｃｉｄｓｒｅｓｅａｒｃｈ，２０１６，４４

（Ｄ１）：Ｄ３８－Ｄ４７．

５　ＩＳＯＮＪ，Ｍ?ＮＡＧＥＲＨ，ＢＲＡＮＣＯＴＴＥＢ，ｅｔａｌＣｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｃｕｒａｔｉｏｎｏｆｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓｓｏｆｔｗａｒｅａｎｄｄａｔａｒｅｓｏｕｒｃｅｓ［Ｊ］．

Ｂｒｉｅｆｉｎｇｓｉｎｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２０２０，２１（５）：１６９７－１７０５．

６　ＬＡＭＯＴＨＥＬ，ＧＡＩＧＮＡＲＤＡ，ＫＩＥＲＫＥＧＡＡＲＤＭ，ｅｔａｌ

ＥＤＡＭ，ｔｈｅｌｉｆｅ－ｓｃｉｅｎｃｅｏｎｔｏｌｏｇｙｆｏｒｄａｔａａｎａｌｙｓｉｓａｎｄ

ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ２０２２［ＥＢ／ＯＬ］．［２０２２－０６－２３］．ｈｔｔｐｓ：／／

ｈａｌｓｃｉｅｎｃｅ／ｈａｌ－０３７０２５５７／ｄｏｃｕｍｅｎｔ．

７　ＡＲＶＡＮＩＴＩＤＩＳＣ，ＤＥＫＫＥＲＲ，ＰＥＴＺＯＬＤＡ，ｅｔａｌＥＯＳＣｆｕｔｕｒｅ：

ｄｅｓｉｇｎａｎｄｉｍｐｌｅｍｅｎｔａｔｉｏｎｏｆｃｏｍｍｕｎｉｔｙｅｎｇａｇｅｍｅｎｔｔｈｒｏｕｇｈｓｃｉ

ｅｎｃｅｐｒｏｊｅｃｔｓ［Ｊ］．ＡＲＰＨＡｐｒｅｐｒｉｎｔｓ，２０２３，４：ｅ１０６３６９．

８　ＳＥＲＲＡＮＯ－ＳＯＬＡＮＯＢ，ＦＯＵＩＬＬＯＵＸＡ，ＥＧＵＩＮＯＡＩ，

ｅｔａｌＧａｌａｘｙ：ａｄｅｃａｄｅｏｆｒｅａｌｉｓｉｎｇＣＷＦＲｃｏｎｃｅｐｔｓ［Ｊ］．

Ｄａｔａｉｎｔｅｌｌｉｇｅｎｃｅ，２０２２，４（２）：３５８－３７１．

９　ＢＡＩＪ，ＢＡＮＤＬＡＣ，ＧＵＯＪ，ｅｔａｌＢｉｏＣｏｎｔａｉｎｅｒｓｒｅｇｉｓｔｒｙ：

ｓｅａｒｃｈｉｎｇｆｏｒｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓｔｏｏｌｓ，ｐａｃｋａｇｅｓａｎｄｃｏｎｔａｉｎｅｒｓ

［ＥＢ／ＯＬ］．［２０２０－０７－２２］．ｈｔｔｐｓ：／／ｄｏｉｏｒｇ／１０１１０１／

２０２００７２１１８７６０９．

１０　ＡＦＧＡＮＥ，ＮＥＫＲＵＴＥＮＫＯＡ，ＧＲüＮＩＮＧＢＡ，ｅｔａｌＴｈｅ

Ｇａｌａｘｙｐｌａｔｆｏｒｍｆｏｒａｃｃｅｓｓｉｂｌｅ，ｒｅｐｒｏｄｕｃｉｂｌｅａｎｄｃｏｌｌａｂｏｒａ

ｔｉｖｅｂｉｏｍｅｄｉｃａｌａｎａｌｙｓｅｓ：２０２２ｕｐｄａｔｅ［Ｊ］．Ｎｕｃｌｅｉｃａｃｉｄｓ

ｒｅｓｅａｒｃｈ，２０２２，５０（Ｗ１）：Ｗ３４５－Ｗ３５１．

１１　ＣＡＰＥＬＬＡ－ＧＵＴＩＥＲＲＥＺＳ，ＩＧＬＥＳＩＡＤ，ＨＡＡＳＪ，ｅｔａｌ

Ｌｅｓｓｏｎｓｌｅａｒｎｅｄ：ｒｅｃｏｍｍｅｎｄａｔｉｏｎｓｆｏｒｅｓｔａｂｌｉｓｈｉｎｇｃｒｉｔｉｃａｌ

ｐｅｒｉｏｄｉｃｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃｂｅｎｃｈｍａｒｋｉｎｇ［ＥＢ／ＯＬ］．［２０１７－０８－

３１］．ｈｔｔｐｓ：／／ｄｏｉｏｒｇ／１０１１０１／１８１６７７．

１２　ＮＥＶＥＲＳＹ，ＪＯＮＥＳＴＥＭ，ＪＹＯＴＨＩＤ，ｅｔａｌＴｈｅｑｕｅｓｔ

ｆｏｒｏｒｔｈｏｌｏｇｓｏｒｔｈｏｌｏｇｙｂｅｎｃｈｍａｒｋｓｅｒｖｉｃｅｉｎ２０２２［Ｊ］．Ｎｕ

ｃｌｅｉｃａｃｉｄｓｒｅｓｅａｒｃｈ，２０２２，５０（Ｗ１）：Ｗ６２３－Ｗ６３２．

（上接第１８页）

参考文献

１　国家卫生健康委员会，国家中医药管理局关于印发互

联网诊疗管理办法 （试行）等 ３个文件的通知 ［ＥＢ／

ＯＬ］．［２０２３－０２－０３］．ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗｎｈｃｇｏｖｃｎ／ｙｚｙｇｊ／

ｓ３５９４ｑ／２０１８０９／ｃ６ｃ９ｄａｂ０ｂ００ｃ４９０２ａ５ｅ０５６１ｂｂｆ０５８１ｆ１ｓｈｔｍｌ．

２　国家卫生健康委员会，国家中医药管理局关于印发互

联网诊疗监管细则 （试行）的通知 ［ＥＢ／ＯＬ］．［２０２３－

０６－０３］．ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗｎｈｃｇｏｖｃｎ／ｙｚｙｇｊ／ｓ３５９４ｑ／２０２２０３

／ｆａ８７８０７ｆａ６ｅ１４１１ｅ９ａｆｅｂ８２ａ４２１１ｆ２８７ｓｈｔｍｌ．

３　琚文胜，陈校云，殷伟东，等我国互联网医疗政策的

演进与发展 ［Ｊ］．中国数字医学，２０２１，１６（４）：１－８．

４　张世红，琚文胜，沈韬疫情形势下互联网医疗的发展

展望 ［Ｊ］．中国数字医学，２０２０，１５（９）：１５－１７，４８．

５　张世红，谭鹏，杨小冉，等北京地区医疗机构互联网

诊疗建设现状调研及分析 ［Ｊ］．中国卫生信息管理杂

志，２０２３，２０（２）：２１８－２２４．

６　张鸿文，刘立飞，曹艳林，等北京市属医院互联网诊疗

开展情况调查 ［Ｊ］．中国医院，２０２１，２５（１２）：３５－３７．

７　张世红互联网诊疗发展中的问题分析及对策研究 ［Ｊ］．

中国卫生信息管理杂志，２０２１，１８（４）：４８１－４８５．

８　喻惠敏，俞双燕，石瑛，等上海市医务人员开展互联

网诊疗服务的意愿调查与分析 ［Ｊ］．中国卫生资源，

２０２０，２３（３）：２８２－２８８．

·０７·

医学信息学杂志　２０２３年第４４卷第１１期　　　　　　　　　　　　ＪＯＵＲＮＡＬＯＦＭＥＤＩＣＡＬＩＮＦＯＲＭＡＴＩＣＳ　２０２３，Ｖｏｌ．４４，Ｎｏ．１１


