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〔摘要〕　目的／意义 总结免疫学数据库和分析门户ＩｍｍＰｏｒｔ的建设经验，为我国建设大型免疫学数据库提
供经验和参考。方法／过程 全面分析ＩｍｍＰｏｒｔ的整体架构，讨论各模块功能，同时梳理其数据收集、组织、
共享和分析复用的标准化数据流，总结ＩｍｍＰｏｒｔ平台实践成果。结果／结论 我国在大型免疫学数据库建设过
程中应重视数据标准化组织和建模；积极引用标准化术语提供语义支持；在分类分级管理中共享数据，同

时开发配套工具体系，保障免疫学数据安全有效地共享和利用。
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１　引言

免疫力是全民健康的核心问题之一，实现

《“健康中国２０３０”规划纲要》等战略迫切需要评
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估、干预和重建个体和群体免疫力，开展基于免疫

力干预的健康维护及疾病防治新策略。随着高通量

技术的发展和对免疫系统研究的深入，各类免疫学

数据量不断增长［１－２］，基于免疫学大数据，免疫力

机制解码和免疫力数字化呈现逐渐成为可能。然而

目前我国缺少高质量、标准化的免疫学数据，对免

疫学数据的整合、共享水平以及挖掘利用程度无法

支持免疫力数字化研究的进一步发展。因此亟须建

设拥有多来源数据整合、共享和分析能力的大型免

疫学数据库。

目前国际上免疫学数据库建设更多面向免疫学

特定研究领域，并且主要收集整合公共数据，基于

用户汇交数据的数据库较少。如免疫表位数据库

（ｔｈｅｉｍｍｕｎｅｅｐｉｔｏｐｅｄａｔａｂａｓｅ，ＩＥＤＢ）［３］，由美国国

家过敏和传染病研究所 （ＴｈｅＮａｔｉｏｎａｌＩｎｓｔｉｔｕｔｅｏｆＡｌ

ｌｅｒｇｙａｎｄＩｎｆｅｃｔｉｏｕｓＤｉｓｅａｓｅｓ，ＮＩＡＩＤ）资助建设，主

要提供抗原表位、抗原识别和抗原抗体相互作用等

相关数据，还提供在线分析工具以支持预测新抗原

表位和相关性序列分析等，其数据来源于对

ＰｕｂＭｅｄ等数据库中相关文献图片、文本和表格的

收集整理。我国也有类似免疫学特定领域数据库的

建设研究，如ＣｈｅｎＳＹ等［４］建设的人类Ｔ细胞受体

序列数据库，从美国国家生物技术信息中心的公共

Ｔ细胞受体测序数据集和其他 Ｔ细胞受体序列数据

库收集整合相关数据；ＬｉｕＺ等［５］建设的中医肿瘤

免疫数据库，主要收集文献中的肿瘤免疫靶点、中

药和复方制剂以及对应化学成分数据，支持探索中

医调节癌症免疫微环境的分子机制。

免疫学数据库和分析门户 （ｔｈｅｉｍｍｕｎｏｌｏｇｙｄａ

ｔａｂａｓｅａｎｄａｎａｌｙｓｉｓｐｏｒｔａｌ，ＩｍｍＰｏｒｔ）是整合临床试

验、免疫表型和基因组等多模态免疫学数据的综合

性数据库，不仅免疫学数据类型多样，涵盖多个免

疫学研究领域，并且有完善的数据汇交、管理和共

享复用的标准化流程，有效推动了高质量免疫学数

据的传播和复用，为免疫学研究发展提供数据支

持，是多个研究机构和出版社在免疫学领域的推荐

存储数据库。探索 ＩｍｍＰｏｒｔ平台的建设经验，对解

决我国免疫学数据面临的问题以及建设国家级综合

免疫学数据库有重要意义。本文全面分析 ＩｍｍＰｏｒｔ

的技术架构、主要功能及数据流程，总结其建设成

果和经验，以供我国免疫学及其他特色医学数据库

参考。

２　ＩｍｍＰｏｒｔ概述

ＩｍｍＰｏｒｔ是２００４年由ＮＩＡＩＤ资助建设的数据库，

最初用于共享其内部项目的临床和基础数据，后逐渐

发展为收集、存储和共享多来源、多模态免疫学数据

的学科级开放数据库［６］。目前ＩｍｍＰｏｒｔ为ＮＩＡＩＤ等美

国国立卫生研究院下属研究机构以及私人资助研究项

目提供长期、可持续的免疫学数据存储服务，并对研

究社区开放免疫学数据资源共享和分析服务。为推动

可发现 （ｆｉｎｄａｂｌｅ）、可获取 （ａｃｃｅｓｓｉｂｌｅ）、可互操作

（ｉｎｔｅｒｏｐｅｒａｂｌｅ）和可复用 （ｒｅｕｓａｂｌｅ）的 ＦＡＩＲ原

则［７］，ＩｍｍＰｏｒｔ构建了一套数据收集、组织、共享复

用的标准化流程，并进行了较好实践。经过近２０年

的建设积累，ＩｍｍＰｏｒｔ现有１２５７项注册研究，截至

ＤＲ５０２发布 （２０２４年２月），已共享其中８９０个研

究数据集。共享数据资源中包含近１０万例受试者，

分别为８万例人类受试者和其他非人类受试者，覆

盖流感、肾移植等１６０种疾病和病症。按数据类型

划分，主要为研究元数据和结果数据，包含

３０００余种试验和相应 ７００万余份试验结果，主要

为流式细胞术、酶联免疫吸附试验、ＲＮＡ测序等方

法的结果数据。

３　平台技术架构

目前ＩｍｍＰｏｒｔ平台根据数据安全性，将私有数

据和共享数据分别部署在 ＮＩＡＩＤ基础设施环境和亚

马逊云环境，整体项目架构，见图１。在亚马逊云

（Ａｍａｚｏｎｗｅｂｓｅｒｖｉｃｅ，ＡＷＳ）环境 ＩｍｍＰｏｒｔ实例化

了两个ＡＷＳＡｕｒｏｒａＭｙＳＱＬ数据库，分别用于存储

只读的共享数据和云端应用的读写记录，并托管共

享数据和数据浏览器等面向公众的应用程序。共享

数据是基于ＪａｖａＳｐｒｉｎｇ的Ｗｅｂ应用，用于支持共享

数据集检索查询，在表示层使用ＪａｖａＳｃｒｉｐｔＡＪＡＸ框

架的ＪＱｕｅｒｙ和Ａｎｇｕｌａｒ以及ＳｐｒｉｎｇＭＶＣ实现，在数
·１２·
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据持久层通过 Ｈｉｂｅｒｎａｔｅ结合 ＳｐｒｉｎｇＪＤＢＣ实现与底
层ＡｕｒｏｒａＭｙＳＱＬ数据库的交互，数据浏览器使用类
似技术框架实现，但主要与 ＮＩＡＩＤ环境中的 Ａｓｐｅｒａ
服务器交互，通过 Ａｓｐｅｒａｃｏｎｎｅｃｔ工具实现共享数

据的安全快速传输。亚马逊云环境中托管多个应用

程序编程接口 （ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｐｒｏｇｒａｍｍｉｎｇｉｎｔｅｒｆａｃｅ，
ＡＰＩ），如ＤａｔａＱｕｅｒｙＡＰＩ用于对ＳｈａｒｅｄＤａｔａ应用实
现编程访问，ＤａｔａＡＰＩ用于浏览和下载共享数据等。

图１　ＩｍｍＰｏｒｔ整体技术架构

　　ＮＩＡＩＤ基础设施环境由网络基础设施和计算生物
学办公室 （ＯｆｆｉｃｅｏｆＣｙｂｅｒＩｎｆｒａｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄＣｏｍｐｕｔａ
ｔｉｏｎａｌＢｉｏｌｏｇｙ，ＯＣＩＣＢ）管理，使用 Ｏｒａｃｌｅ１７ｇＲＡＣ
集群存储和管理私有数据和读写操作，并托管数据提

交、批量更新、用户管理和ＣｏｒｅＱｕｅｒｙＡＰＩ等应用。
ＯＣＩＣＢ数据库依靠实时应用集群 （ｒｅａｌａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ
ｃｌｕｓｔｅｒｓ，ＲＡＣ）环境提供系统负载分配和负载均衡以
及故障转移等功能，核心数据库ＣＯＲＥ＿ＩＭＭＰＯＲＴ记
录所有读／写操作，并拥有相应镜像数据库。

４　主要功能及数据流程

ＩｍｍＰｏｒｔ生态系统由 ４个子模块构成：私有数
据、共享数据、数据分析和其他资源，数据收集、

组织、共享和分析复用的流程贯穿４个子模块，依
靠各模块功能实现，见图２。

图２　ＩｍｍＰｏｒｔ数据流程
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４１　数据收集

私有数据模块提供研究注册、数据上传、模板验

证、工作空间管理、注册研究检索和浏览等功能，用

于实现ＩｍｍＰｏｒｔ数据流中数据收集、标准化和质控。
ＩｍｍＰｏｒｔ数据收集包括４个步骤：创建账户、获取工
作空间、注册研究和上传数据。用户完成账户注册并

申请获得私有工作空间后即可开始注册研究，

ＩｍｍＰｏｒｔ为注册研究提供两种方式：研究注册向导和
研究设计模板。研究注册向导是ＩｍｍＰｏｒｔ开发的在线
注册工具，由１１个连续页面组成，详细收集基本研
究元数据，用户根据页面导航填写元数据并验证即可

完成注册。也可以下载ｂａｓｉｃ＿ｓｔｕｄｙ＿ｄｅｓｉｇｎ和ｐｒｏｔｏｃｏｌ
两个研究设计模板后本地填写，其收集的信息与在线

工具相同，模板提供ｘｌｓｘ和ｔｘｔ两种格式，上传时需
统一使用ｔｘｔ格式，填写并经过在线验证工具完成模
板验证后即可上传完成注册。已注册研究保存在注册

用户的私有工作空间中，只有该用户拥有管理权限。

私有数据模块支持浏览所有注册研究的基本信息，

如资助机构、主要研究者等。

完成研究注册后用户即可提交研究数据，研究

数据必须使用数据提交模板完成提交，除两个研究

设计模板外，ＩｍｍＰｏｒｔ提供６６个其他模板用于收集
研究数据，不同模板依据收集数据类型包含不同字

段，但都包含 ＳｃｈｅｍａＶｅｒｓｉｏｎ字段进行版本控制，
该字段提示模板引用的数据库和标准术语的版本信

息，帮助在线模板验证工具等识别和匹配。因模板

间存在依赖关系，数据模板需参考 ＩｍｍＰｏｒｔ数据模
型按特定顺序上传，典型顺序为研究、受试者、干

预、不良反应、评估和实验室测试，上传时大于

５１２Ｍｂ的文件需要使用 ＡｓｐｅｒａＣｏｎｎｅｃｔ工具。若研
究数据已在其他数据库共享，ＩｍｍＰｏｒｔ支持注册研
究时仅填写数据集ＵＲＬ以避免数据冗余。

为保护受试者的个人隐私，数据提交模板中会

避免收集个人信息，且提交到 ＩｍｍＰｏｒｔ中的数据将
依据健康保险流通与责任法案［８］被去标识化，包括

受试者的年龄、地址和电话等人口学信息，以及受

试者在来源系统中的唯一标识符，ＩｍｍＰｏｒｔ工作人
员将对隐私数据模糊处理或直接删除。

４２　数据组织

为提高研究数据可用性，保证每项研究拥有统

一、规范且丰富的描述信息，ＩｍｍＰｏｒｔ参考临床数据
交换标准协会标准、通用生物模型数据库和基因综合

表达数据库等设计数据模型，见图３。按照描述内容
的类别将数据模型分为研究设计、受试者等８个部
分，见表１，其中引用部分为其他数据模型内容提
供术语支持，该部分参考细胞本体［９］、疫苗本体［１０］

和蛋白质本体［１１］等本体构建受控词汇表。

图３　ＩｍｍＰｏｒｔ数据模型结构

表１　ＩｍｍＰｏｒｔ数据模型分类和功能

数据模型分类 功能

研究设计 描述研究的上下文信息，以及分组、纳入排除、

来源链接等

受试者　 描述人类和动物受试者信息，包括干预、免疫暴

露和生物样本等

试验　　 描述研究的实验室测试、不良事件和对照样本等信息

试验结果 描述流式细胞术等试验的结果

方案　　 描述研究的方法、步骤等

试剂　　 描述试验中使用的试剂信息

处理　　 描述试剂 （如化合物）作用于样品的持续时间等信息

引用　　 存储各类本体或数据库的术语信息，形成内部受控词表

　　数据模型是 ＩｍｍＰｏｒｔ底层关系数据库的基本框

架，数据模型各部分包含相应的关系表，以及链接

不同关系表的中间表。数据提交模板也基于该数据
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模型设计，ＩｍｍＰｏｒｔ积极与标准机构和领域专家合

作，及时更新和扩展数据模板，以满足数据提交者

的需要并准确收集元数据［１２］。私有数据完成验证后

将上传到 ＯＣＩＣＢ管理的 Ｏｒａｃｌｅ１７ｇ数据库中，

ＯＣＩＣＢ为私有数据集提供最高等级保护措施，严格

控制数据访问。只有当研究数据完成共享流程并决

定数据发布时，数据才会通过亚马逊云服务向研究

社区开放，转为共享数据集。

４３　数据共享

共享数据模块用于实现数据库中共享数据的发

现和获取，集成共享数据的检索、浏览和获取等功

能。ＩｍｍＰｏｒｔ数据资源覆盖范围广，为提高可发现

性，从研究领域、研究对象、疾病和病症等维度统

计数据，使用矩阵、柱状图和散点图等多种方式展

示数据资源，同时通过检索框和数据目录实现对数

据资源的高效灵活检索。

当用户准备共享私有数据时需向 ＩｍｍＰｏｒｔ团队

提出申请，团队会再次检查数据质量，并与用户确

定共享时间。ＩｍｍＰｏｒｔ每季度公开一次主要数据，

其他月份发布小型数据，发布时 ＩｍｍＰｏｒｔ工作人员

将使用 Ｄａｔａｃｉｔｅ平台为共享数据集创建数字对象唯

一标识符。共享数据模块提供 ＡｓｐｅｒａＣｏｎｎｅｃｔ下载

工具和 ＡＰＩ两种方式获取数据，可获取文件包括研

究元数据文件和结果文件，元数据主要以 ｔｘｔ格式

下载，结果文件则以 ｆｃｓ等特定格式下载。用户可

在ａｒｃｈｉｖｅ文件路径下获取研究历史版本的元数据，

提高ＩｍｍＰｏｒｔ中数据的可获取性。ＩｍｍＰｏｒｔ没有数据

集层面的个性化数据共享协议，而是发布了统一的

数据使用协议，同时参照美国国立卫生研究院数据

管理和共享计划指南，ＩｍｍＰｏｒｔ也发布了数据管理

和共享计划文件，以提供规范。

４４　数据分析

为辅助免疫学数据的分析和挖掘，ＩｍｍＰｏｒｔ开

发了配套工具、教学文档等多种资源，集成在数据

分析模块和其他资源模块。数据分析模块即

ＩｍｍＰｏｒｔＧａｌａｘｙ工具，其他资源模块保存了 ＩｍｍＰｏｒｔ

中的数据分析教程、辅助文档和部分特殊研究项目

信息，如流式细胞数据深度学习的代码讲解，也可

在该模块浏览引用ＩｍｍＰｏｒｔ的相关出版物。

ＩｍｍＰｏｒｔＧａｌａｘｙ是使用 Ｇａｌａｘｙ框架开发的流式

细胞术数据分析工具，Ｇａｌａｘｙ是基于 Ｗｅｂ的公共数

据分析平台，使用简易的图形界面操作代替复杂的

命令行指令，旨在让编程技能较弱的生物学家也能

够在线计算分析［１３］。Ｇａｌａｘｙ框架有高度的可定制

性、可扩展性，支持集成各种分析工具、软件。

ＩｍｍＰｏｒｔＧａｌａｘｙ继承了 Ｇａｌａｘｙ的框架优点，在其基

础上集成了流式细胞术分析软件和工具，如

ＦｌＯＣＫ［１４］和 ＦｌｏｗＳＯＷ［１５］等。该模块支持上传本地

数据或ＵＲＬ两种方式导入外部数据，而 ＩｍｍＰｏｒｔ库

中共享数据只需复制其文件路径即可直接导入。

ＦＣＳＦｉｌｅＴｏｏｌｓ和ＦｌｏｗＴｅｘｔＦｉｌｅＴｏｏｌｓ板块可对ｆｃｓ文

件进行基本处理，ＦｌｏｗＡｎａｌｙｓｉｓＴｏｏｌｓ和ＦｌｏｗＶｉｓｕａｌ

ｉｚａｔｉｏｎＴｏｏｌｓ板块提供分析以及结果可视化工具。

ＷｏｒｋＦｌｏｗｓ工作流系统允许用户对以上处理和分析

工具自由组合，实现批量化分析，每步均会被历史

记录功能保存，保证研究可复现。

５　实践成效及待完善之处

ＩｍｍＰｏｒｔ在多方面取得较好实践成果，被多个

期刊和机构推荐使用，包括 ＮａｔｕｒｅＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃＤａｔａ、

ＰＬＯＳ、Ｅｌｓｅｖｉｅｒ和 ＳｐｒｉｎｇｅｒＮａｔｕｒｅ等。２０１７ 年

ＩｍｍＰｏｒｔ通过 ＣｏｒｅｒＴｒｕｓｔＳｅａｌ国际认证，同时也被

Ｒｅ３ｄａｔａ和ＦＡＩＲｓｈａｒｉｎｇ数据仓储目录收录，代表其

数据资源收集、管理和长期保存等能力得到国际认

证。ＩｍｍＰｏｒｔ的关联出版物已有１３７４篇，其中８３５

篇直接与具体研究数据集相关联，有效推动了免疫

学数据传播和新研究课题的提出。ＩｍｍＰｏｒｔ开发的

一系列配套工具也被广泛应用，按工具类型可划分

为术语工具 （如 ＣｅｌｌＯｎｔｏｌｏｇｙＢｒｏｗｓｅｒ）、知识库工

具 （如ＩｍｍｕｎｅＸｐｒｅｓｓｏ和 ＣｙｔｏｋｉｎｅＲｅｇｉｓｔｒｙ）、特殊

资源集工具 （如 １０ｋＩｍｍｕｎｏｍｅ和 ＩｍｍＰｏｒｔＦＨＩＲ）

和辅助分析工具 （如 ＭｅｔａＣｙｔｏＲ包），从多个维度

为数据分析和挖掘提供支持。

在取得较多建设成果的同时，ＩｍｍＰｏｒｔ还存在

可提升之处。首先在数据收集方面，用户友好性有

·４２·
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待提高，目前数据提交模板的选择和提交顺序需要

用户参考数据模型自行判断，可以参考在线研究注

册工具，开发结果数据提交的步骤引导工具，辅助

用户准确快速完成结果数据提交。其次在数据共享

方面，数据集的辅助信息不足且缺少推荐服务。建

议为研究数据集提供浏览量、下载量、被引用量等

信息，结合质量审核结果实现高质量、高热度数据

集的排行和推荐服务。最后对于数据分析，ＩｍｍＰｏｒｔ

数据分析工具类型局限于流式细胞相关分析，而作

为综合性的免疫学数据库，ＩｍｍＰｏｒｔ包含临床试验、

基因表达和免疫细胞表型等多种类型数据，因此应

利用Ｇａｌａｘｙ框架的较好扩展性，整合差异表达分

析、表型分析等更多类型数据分析工具，辅助用户

更全面地利用库中多类型免疫学数据。

６　对我国免疫学及特色数据库建设的启示

６１　重视数据标准化组织和语义建模

ＩｍｍＰｏｒｔ在免疫学数据资源组织方面有较好实

践，通过数据模型和标准化模板实现多源免疫学数

据的规范化收集和管理。首先 ＩｍｍＰｏｒｔ基本数据模

型参考了临床数据交换标准协会、基因综合表达数

据库等其他数据模型，能够较好地覆盖免疫学研究

相关元数据。其次基于该数据模型，ＩｍｍＰｏｒｔ团队

积极同领域专家合作，开发出一套标准数据模板并

不断更新、改善，通过强制使用数据模板准确收集

数据模型中的元数据和结果数据，实现数据标准

化。最后 ＩｍｍＰｏｒｔ在多个方面参考 ＦＡＩＲ原则组织

数据，包括为数据集创建唯一标识符、存档历史版

本元数据等，在标准化基础上进一步提高数据的可

发现、可获取、可互操作和可复用性。我国免疫学

数据资源建设中也面临数据多源异构、质量参差、

难以统一的问题，因此应特别重视数据的标准化收

集存储和组织管理，加强数据的标准化，结合免疫

学数据特点设计好数据资源的组织结构，并与研究

人员、免疫学和数据科学专家等及时深入沟通，做

好数据模型及数据模板的开发和持续更新，并在数

据收集、组织和管理过程中严格执行，从而保障收

集到高质量的标准化免疫学数据。

６２　复用及开发标准术语增强数据语义

在处理多来源数据时，不同研究间使用的术语

含义并不完全相同，数据间缺乏可比性，无法直接

集成分析［１６］。为解决语义模糊问题，ＩｍｍＰｏｒｔ引用

多个医学领域本体和主题词表，通过在底层数据库

中构建内部受控词表实现语义规范。受控词表存储

术语名称、术语描述和术语来源链接等内容，通过

将数据表和受控词表映射实现对数据资源的语义标

准化。除引入外部术语资源外，ＩｍｍＰｏｒｔ还参考其

数据资源开发了抗体本体，用于支持免疫学研究中

单克隆抗体的标准化表示［１７］。我国大型免疫学数据

库建设时也应考虑语义标准化问题，通过构建内部

受控词表等方式注释和扩展，但领域内中文标准术

语资源相对匮乏，可以引用国外成熟的细胞本体、

疾病本体等进行本地化应用。同时发挥数据资源量

大和类型丰富的优势，根据免疫学数据特点尝试构

建特定领域本体、数据标准等，一方面推动我国免

疫学数据标准制定，促进免疫学数据的标准化发

展；另一方面丰富中文标准术语资源。

６３　分级分类实现免疫学数据安全共享

ＩｍｍＰｏｒｔ为私有数据和共享数据提供了不同的

管理方案，私有数据托管在ＯＣＩＣＢ管理的Ｏｒａｃｌｅ数

据库中，对数据严格访问控制并记录所有读写操

作，隐私数据和敏感数据会被模糊或删除处理，这

些措施为私有数据提供了最高级别的安全保护，当

私有数据集确定共享时才会被转移到亚马逊云端的

ＭｙＳｑｌ数据库中共享，通过只读 ＡＰＩ访问，这种隔

离系统设计保证了 ＩｍｍＰｏｒｔ对各类数据的最大程度

控制。我国越来越重视人类遗传资源、隐私和敏感

数据安全，已发布 《个人信息保护法》 《人类遗传

资源管理条例》等法律法规，因此在组织和共享免

疫学数据时，不仅要结合最新的政策和法律法规要

求，也应对数据进行细粒度的分类分级管理，安全

管控包含敏感和隐私信息的数据，区分私有数据和

共享数据，并制定数据全生命周期流程和管控的制

度和方法，建立有效的数据共享、使用规范和协

议，保障免疫学数据安全可控地利用和共享。
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６４　开发配套工具推动数据分析利用

ＩｍｍＰｏｒｔ另一个特点和优势是其自主开发了多

个免疫学数据的配套工具，形成数据资源结合分

析工具的综合性平台。ＩｍｍＰｏｒｔ的工具体系以

ＩｍｍＰｏｒｔＧａｌａｘｙ分析平台为核心，通过使用公开框

架 Ｇａｌａｘｙ大大降低开发和维护工作量，使团队可

以专注于对 ＩｍｍＰｏｒｔＧａｌａｘｙ扩展，开发结果可视化

等其他功能。围绕该分析平台，ＩｍｍＰｏｒｔ工具体系

还包括一系列多元工具辅助用户，如术语工具、

知识库工具和辅助分析工具等，从多个维度为

ＩｍｍＰｏｒｔ数据分析和挖掘提供支持。目前我国除了

免疫学数据资源整合和共享存在问题外，对免疫

学数据的利用也不够充分，分析工具和其他多元

工具主要依赖于国外平台，数据利用能力的发展

受制于国外。因此，从数据利用的便捷性、安全

性考虑，应当开展我国免疫学数据分析挖掘关键

技术研究和工具系统开发，并将其与数据库整合、

关联，从而提高数据利用率，推动免疫学科研人

员的科技创新。

６５　建立健全特色数据库建设体制机制

我国在免疫学等医学专业数据库建设实践方

面经验还不足，缺乏具有国际影响力的特色数据

库，在医学细分领域的数据汇交、质量控制和数

据管理等方面缺少统一标准和完善机制。以免疫

学为例，首先应参考国外成熟的免疫学数据库，

充分考虑各类免疫学研究和数据特点，开发免疫

学基本数据模型并不断更新完善。此外，应建设

一套系统、完善的数据汇交、管理流程，完善隐

私数据保护法律法规体系，健全免疫学数据分类

分级共享机制，鼓励相关机构在建设过程中总结

经验形成内部标准、团体标准和行业标准等，推

动免疫学数据集标准化建设。最后应建立我国的

公共数据库评级评价机制和注册目录，鼓励数据

库不断提高数据治理水平，同时提高国内公共数

据库的可发现性，避免出现已有国内相关数据库

而科研人员不知道或找不到的情况，逐渐减少对

国外数据库的依赖。

７　结语

ＩｍｍＰｏｒｔ平台依靠数据标准化组织和建模以及

内部受控词表的语义支持，在数据格式、内容和语

义等层面实现了元数据和研究数据的标准化收集、

整合和共享，同时开发了配套工具鼓励用户进行免

疫学数据复用，取得了较好的建设成果。相比之下

我国缺乏综合性免疫学数据库以及免疫学数据的配

套分析利用工具，无法提供高质量免疫学数据和分

析服务。因此本研究细粒度分析 ＩｍｍＰｏｒｔ平台的整

体架构、数据流以及实践成效，针对现存问题为国

内免疫学及特色数据库建设提出建议。通过综合性

免疫学数据库建设，响应国家 《“数据要素 ｘ”三
年行动计划 （２０２４—２０２６年）》等规划，推动免疫

科学数据有序开放共享，促进数据要素价值释放，

以数据库和高质量科学数据集为依托，实现免疫学

研究创新发展。

作者贡献：胡拯涌负责论文撰写、研究结果可视

化；周伟负责提供指导；王安然、段一凡、胡万飞

负责资料收集；吴思竹负责提供指导、论文修订。
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