
基于Web的基因组浏览器研究现状 *

张海川 ** 李 杰 ** 王亚东 ***

(哈尔滨工业大学计算机科学与技术学院，哈尔滨 150001)

摘要 测序技术的发展促使人类基因组测序成本急剧降低，测序速度迅速增加，对这些数据的分析和可视化已成为生命科学

领域最重要的课题之一．基因组浏览器技术在基因序列分析，遗传密码解读，复杂疾病研究等方面具有重要意义．本文综述

了 9种主要的基因组浏览器技术，并从可视化内容、可视化形式、软件系统架构等角度分析了它们的特点．最后，探讨了基
因组浏览器发展所面临的挑战．
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随着生命科学技术的快速发展，尤其是新一代

大规模测序技术的不断进步，使得我们对基因的功

能有了更加深入的认识．通过深度测序技术，研究

人员对复杂疾病的发病机制，相关致病的发病原理

和遗传变化有了崭新的认识． 随着海量基因序列

的爆炸式增长，发展基因组序列的有效可视化方

法，支持生物大数据的深度分析、集成、研究和服

务，已经成为基因组学研究领域面临的一项重要课

题．目前国内外研究机构和公司开发了多个基于

web技术的基因组浏览器，以满足基因组可视化、
大规模基因组数据分析和应用的需要．根据基因组

浏览器的使用形式，可以分为基于桌面的浏览器和

web浏览器两种．基于桌面的浏览器虽然方便加载
本地数据，但是由于基因组数据十分庞大，所以对

PC的要求比较高，而且需要在本地安装客户端程
序．基于 web的基因组浏览器不用安装，无需进
行繁琐的软件配置，用户只需要通过网页浏览器连

接到 Internet就可以使用，对用户个人 PC的要求
不高，而且由于数据存储在服务器端，所以用户本

地电脑不用消耗太多存储空间来贮放数据．相比较

而言，基于 web的基因组浏览器更有发展前景．
本文重点介绍目前主要的基于 web的基因组浏览
器，并对这些浏览器可展示的内容、可视化方式和

软件架构进行详细的分析和比较．

1 基因组浏览器概览

目前功能比较强大，应用比较广泛的基因组浏

览器有 UCSC Genome Browser、Ensembl、JBrowse
等，它们在可视化数据类型、可视化方式等方面各

有特色，功能都比较强大．下面从可视化内容、可

视化方式、实现架构和优缺点 4个方面对每一种浏
览器进行详细介绍．

1援1 UCSC Genome Browser
随着越来越多的物种基因组序列的测定，遗传

密码得到解密，对这些序列数据的可视化展示就变

得越来越重要．UCSC Genome Browser[1]是由加州

大学圣克鲁兹分校(UCSC)开发创立的、功能强大
的基因组浏览器，主要用于浏览基因组、查看基因

组注释信息．它本身并不下任何结论，只是给用户

提供参考信息．UCSC Genome Browser 目前在全
世界应用非常广泛，其他很多浏览器网站，如
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1援1援3 实现架构

UCSC Genome Browser 的开发，起源于一小
段应用于 C援 elegans 基因预测拼接图谱的 C语言脚
本[2]，后期通过不断扩充，才变成现在这样强大的

一个分析工具．现在 UCSC 的主要开发语言是
Java/Python，后台数据库依赖于 mysql，而且提供
mysql的公共接口，只要用户本地电脑装有 mysql
客户端，就可以通过 UCSC提供的接口访问网站
后台的数据库；对于前台要求，UCSC可以较好地
兼容 IE、Chrome、Firefox 等主流网络浏览器．

UCSC是完全开源的，用户可以下载到完整源码．
1援1援4 优缺点

从 web技术的发展历程，可以将其分为几个
阶段：web1.0时代用户被动接收网站单向发布的
信息，以个人网站为代表；web2.0时代的特征则
是开放、去中心化，用户参与信息发布和分享，以

博客为代表；新一代 web技术是对 HTML5及其周
边相关应用开发的统称，它可以支持更多的人机互

动，并能实现很大程度的智能化．局部刷新技术是

指，当网页中的某一个元素或标签需要改变时，不

Ensembl都用到他的基因组序列数据．
1援1援1 可视化内容

UCSC Genome Browser 目前提供人类、黑猩
猩等 88个物种的基因组可视化信息，UCSC中约
有一半的注释信息是 UCSC通过公共的序列数据
计算得到，其余部分则来自世界各地的研究结果．

UCSC Genome Browser 可视化内容包括组装序列
间隙 /重叠，mRNA和表达序列标签队列，多基因
预测，跨物种同源性，SNP，序列标记位点，辐射
杂交数据，转座子重复等．进入系统主页后，可以

根据基因名、关键词等来检索一个基因，也可以直

接根据染色体或者核苷酸碱基范围进行查询．通过

缩放，用户既能从宏观上查看整个基因组各区域的

基因密度，也能从微观上查看一个序列区域内的基

因信息．研究者可以从科研或者教育的角度加入自

己的注释信息．

1援1援2 可视化方式

UCSC Genome Browser以 track(轨道)的方式来
展示相关信息．Track表现为横向或纵向的条带，
条带上不同区域分别用不同的颜色、线、方块等表

示不同的生物含义，因形状类似于赛场的跑道，故

翻译为轨道，如图 1中红色矩形条状框内即为一条
轨道．系统主界面从上到下可分为三块：检索查

询、可视化(图 1)和轨道管理． a．检索查询，包括
直接通过染色体区域范围查询、根据基因名称进行

查询、对页面中现有范围的左右平移和倍数缩放

等；b．可视化展示，每条样本数据都用一条轨道
来表示，并且目前提供 5 种展示示模式 (hide、
dense、squish、pack、full)；c．轨道数据管理，主
要包括 track的分组管理、展示模式的管理以及用
户自己上传数据的可视化等．研究者可以通过控制

图片下方的下拉菜单来选择展示哪些 track．每个
track名字都链接到一个特定的网页，从中可以查
看该 track数据的计算方式，还可能有相应的文献
或者序列信息等．页面中不同的元素代表不同的含

义，比如在基因结构视图中，盒形代表外显子，线

形代表内含子．研究者可以点击 Genome Browser
上相应按钮获得更多注释信息，像正向选择

(positive selection)基因等．

Fig. 1 The visualization form of UCSC Genome Browser: track
图 1 UCSC Genome Browser的可视化形式———track

较早开发的经典基因组浏览器基本都采用 track的可视化方式，新一代浏览器也有很多采用这种形式. Track有多种表现形式，图中从上到下

有 6条横向 track.
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重新加载整个页面，而只对需要改变的部分进行刷

新的技术．局部刷新技术最负盛名的应用当属谷歌

地图．UCSC Genome Browser 是一个非常综合的
基因组浏览器，包含物种数比较多，可视化内容也

比较齐全．然而遗憾的是，UCSC Genome Browser
的开发年代尚处在 web1.0时代，没有充分应用新
一代 web技术和局部刷新技术，所以 UCSC中部
分程序驱动的脚本对用户访问频率有一定限制：以

BLAT脚本为例，它最多支持每 15 s一次用户点击
加载，一天最多只能支持 5000次后台加载．
1援2 NCBI Map Viewer

NCBI[3]由美国国家生物技术信息中心开发，建

立的初衷是提供一个信息存储处理系统，现在除了

建有 GenBank等核酸序列数据库外，还提供强大
的检索和分析功能．NCBI 提供的资源有 Entrez、
BLAST等几十种．Map Viewer是 NCBI中一个非
常有用的可视化分析工具，通过 Map Viewer可以
了解感兴趣的基因在基因组中的位置、基因序列、

内含子 / 外显子的排列等很多有用的信息．Map
Viewer 提供了基因组集合、遗传图谱、物理图谱
及相关注释信息和对比信息等，可视化工作比较出

色．

1援2援1 可视化内容

NCBI Map Viewer 的数据库涵盖了脊椎动物、
无脊椎动物、原生动物、植物、菌类等，可视化内

容主要包括：染色体图谱、contigs、基因、SNPs、
G3/GB4辐射杂交图、mRNA alignments等．
1援2援2 可视化方式

与 UCSC 类似， NCBI Map Viewer 也采用
track 的方式进行可视化，不过它采用的是纵向
track．研究者可以通过表格形式查看注释数据，可
以下载数据或者将需要获取的基因序列存储到本地

硬盘．NCBI Map Viewer提供多种可视化方法，如
Genetic Linkage Maps主要是为了研究遗传连锁的
重组频率，其原理是 2个基因位点之间进行重组的
频率与它们之间的距离相关联；在 Cytogenetic
maps中，基因 /拷贝数或者其他生物信息通过荧
光或者放射性元素标记在染色体上，探针位置标记

在特定的染色体带(band)上，如 TP53基因的位置
是 17p13.1(染色体 17、短臂、band位置 13.1)；而
Sequence-Based Maps主要精确地展示由人类基因
组计划采集的人类基因组核苷酸层面的序列，视图

中各元素的位置通过 BLAST 比对到基因组序列

上．和 UCSC类似，Map Viewer在全基因组范围
内能通过基因名称、关键词或基因位点进行查询，

可以单击图形进行放大观看．

1援2援3 实现架构

Map Viewer的大部分核心是用 C语言编写的，
跨平台性比较好．后台采取多种数据库的组合，有

sql、custom和 Oracle. Map Viewer前台可很好地兼
容各浏览器，尤其在 IE下性能最佳．
1援2援4 优缺点

NCBI Map Viewer提供多种视图来分析不同的
功能．但是 NCBI Map Viewer 的可视化界面不是
十分美观，在用户操作上也有一些不足，如不支持

鼠标拖拽选择可视化区域，也不支持拖动平移等．

而且由于 Map Viewer大都是由 C语言编写的，虽
然方便简洁，效率较高，但 C语言是面向过程的
语言，因而具有面向过程技术的通病：由于方法和

数据的分离，封装性不好，耦合和内聚性能也不

好；而且面向过程技术编写的各模块之间无法做到

完全独立，它们之间往往有关联，模块化不强．

NCBI研究团队对于 Map Viewer 已经不再进行深
入开发，并预计在未来几年用其他工具进行替换．

1援3 Ensembl Genome Browser
Ensembl Genome Browser [4]由 Sanger 研究所

Wellcome基金会、欧洲生物信息研究所共同运营，
旨在实现对真核生物基因组的自动注释．全世界很

多公司和研究机构都使用 Ensembl软件系统提供的
服务．

1援3援1 可视化内容

Ensembl Genome Browser目前提供人类、小鼠
等 66 个物种的可视化信息，数据主要来源于
InterPro、OMIM、SAGE、HUGO等．可视化内容
包括：基因注释，变异信息，蛋白质结构域和家

族，基因转录子，内含子 /外显子，基因在基因组
上的前后序列，不同物种之间基因组的比较等．

1援3援2 可视化方式

Ensembl Genome Browser采用的可视化方案与
UCSC有相同之处，也是以横向轨道的方式进行可
视化，主要用于对真核生物的基因组进行自动注

释．通过检索物种和对应的基因，实现三级分辨率

展示(染色体预览、基因区域预览和基因区域细
节展示)，分别对应 Multi Mbs、1 Mb 和 100 b 左
右．最高精度级别的基因区域细节展示情况详见附

件图 S1．点击 Ensembl Genome Browser 的基因名
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会链接到特定的网页，从中可以查看该基因区域的

详细信息．在 MultiContigView中，研究者可以同
时查看两个基因组的某染色体区域．

1援3援3 实现架构

Ensembl Genome Browser 是基于 BioPerl框架
用 perl语言进行编写的，部分扩展和接口也用到了
C和 Java．后台数据库采用开源的 mysql，用户也
可以采用 FTP 协议下载数据；客户端可兼容
Firefox3.5+、 IE8+、Safari、Chrome 等主流浏览
器．整个 Ensembl Genome Browser 都是开源的，
其他可视化工具也可以使用 Ensembl 对外提供的
perl 应用接口． 总体来说， Ensembl Genome
Browser在开源上做了很多工作，同时数据也很齐
全，功能是非常强大的．

1援3援4 优缺点

Ensembl Genome Browser在对真核生物的注释
上功能非常强大，可以做到准确、全自动．然而，

由于 Ensembl的前后台通信采用的是 CGI(通用网
关接口)协议，浏览数据时应用的是基于页面的模
型，用户的每一个交互动作都需要重新加载整个页

面，在局部刷新技术的应用上还存在一些不足．不

支持鼠标拖动平移，在鼠标拖拽选择可视化区域

上，也是先弹出一个提示框，需点击其中的两条链

接才会跳转到选定区域，加载时间也比较长．

1援4 JBrowse
JBrowse[5-6]是一个开源的、应用新一代 web技

术的基因组浏览器．JBrowse 可以看作 GBrowse[7]

的后继，它的主要目的是将谷歌地图等工具中先进

的局部刷新技术应用到基因组浏览器中，以达到更

加流畅的可视化效果．

1援4援1 可视化内容

JBrowse可以展示基因组整体视图，也可以细
化展示基因跨度、tRNA、转座子、寡核苷酸、蛋
白质结合位点、增强子、基因调控区域、非编码

RNA、点突变、序列变异信息等．用户可以自己
上传需要可视化的内容，支持 GFF、GFF3、WIG、
BED、FASTA、Wiggle、BigWig、BAM等多种格
式的文件．

1援4援2 可视化方式

JBrowse 也用 track的方式进行可视化，提供
平滑的动态移动和缩放功能，也有导航和通道的选

择． JBrowse 可以展示多种 track 视图，除基本
视图外，还可以显示非翻译区、外显子、内含子结

构等．

1援4援3 实现架构

JBrowse是开源的，主要开发语言为 Javascript
和 HTML5，对外提供 javascript API，数据通过
perl进行格式规整．前端对浏览器的要求是需要支
持 HTML5中的新标签(如 canvas)，最新发布的版
本对浏览器的要求是 Firefox10 +、 Safari5 +、
Chrome17+和 IE9+等；后台服务器端主要采用 json
文件进行存储．由于 json本身就是基于 javascript
的一个子集，可以看作 javascript中的对象和数组，
因此可以实现较快的前后台通信．

1援4援4 优缺点

与上面介绍的三大基因组浏览器相比，

JBrowse属于新一代基因组浏览器，是基于最新的
网络技术开发的．在 JBrowse中，服务器端的负荷
得到了极大的释放，后台服务器只需要向浏览器客

户端发送静态文件，从繁杂的计算工作脱离出来，

大量计算工作被分配到了前端．同时，HTTP
cookies技术也得到了很好的应用，可以有效记录
用户的喜好．然而，尽管 JBrowse把可视化工作放
在了浏览器端，但它的可视化方法仅是一些普通的

HTML标记，前端在绘制图像时需要运行大量的脚
本代码，而且要考虑浏览器对 HTML5中新标签的
兼容性问题．

1援5 ABrowse
ABrowse[8]是由北京大学应用新一代 web技术

开发的、完全开源的基因组浏览器．ABrowse也很
好地应用了局部刷新技术，可以通过类似谷歌地图

的交互界面来访问全基因组的可视化数据．目前

ABrowse已经被应用到多个国家机构和国内国际项
目中，同时 ABrowse研究团队还应用其项目成果
开发了新一代稻米基因组浏览器[9]等．

1援5援1 可视化内容

ABrowse 可以展示基因组整体视图等．在
track描述栏中可以查看详细信息，如块长度、序
列信息、各种属性信息等．除了提供丰富的接口

外，ABrowse还内置了一个非常强大的检索查询系
统，用户可以通过文本或序列的形式查询网站预处

理过的及用户操作生成的注释信息．

1援5援2 可视化方式

ABrowse采用 track的方式进行可视化，提供
连续的移动、缩放展示功能，而且在侧边栏展示详

细的 track信息，可以精确到 base级别．
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1援5援3 实现架构

ABrowse是完全开源的，主要开发语言为 jsp、
java和 js，对外提供多种网络接口 API，研究者甚
至可以使用开源代码中的数据库语句在特定模式的

注释数据上配置 ABrowse． 从构架上可以将
ABrowse分为三部分：用户交互层、需求 /数据处
理层和注释数据库层．

1援5援4 优缺点

与 JBrowse类似，ABrowse也属于新一代基因
组浏览器．ABrowse最大的特色是开源性做得非常
出色，支持用户通过自己的文件定制 Genome
Browser，所有的 ABrowse注册用户都可以在网站
上保存及分享他们的注释信息，通过设置注释信息

的隐私级别，用户可以选择将自己的注释信息与大

家分享或者仅自己可见．并且支持在同一个站点内

整合多个物种的数据．

1援6 UCSC Cancer Genomics Browser
UCSC Cancer Browser [10]由加州大学圣克鲁兹

分校 (UCSC)开发，用来完善 UCSC Genome
Browser，但是可视化内容和方法却与之迥然不同.
UCSC Cancer Browser展示实验样本在全基因组上
的基因热图，临床特征也被数字编码并分别展示，

以帮助预测病理学特征、对症治疗．

1援6援1 可视化内容

UCSC Cancer Browser是面向人类癌症基因分
析的，现在可以分析肺癌、乳腺癌等 44种癌症的
样本基因组信息．网站上的数据主要来自 TCGA、
Childhood Cancer、SU2C和全球发表的文献中的数
据集．可视化的生物内容包括拷贝数(变异)、DNA
甲基化、外显子表达、基因表达、 mRNA、
RNAseq、蛋白质结构和临床信息数据．
1援6援2 可视化方式

UCSC Cancer Browser采取的可视化方法比较
丰富，主要是热图、箱线图和比例图，详见附件

图 S2．
热图[11]是以特殊高亮或者不同颜色显示特定区

域的技术，通过对页面或图形中不同区域加以不同

的标注使枯燥的数据变得更加清晰明了，标注手段

一般采用颜色的深浅、点的疏密等．应用在基因组

可视化领域时，热图中不同的颜色代表相应的不同

生物含义值．UCSC Cancer Browser的数据热图中，
横向为从 1号染色体到 Y染色体的所有核苷酸区
段，纵向为不同的病例样本，最右侧为临床数据的

热图．热图中采用不同的颜色来表示不同的数据，

以 gene expression数据可视化后生成的热图为例，
红色代表数据值大于 0，绿色代表小于 0，灰色则
表示无数据．用户把鼠标在热图某个位置悬停时，

会显示该位置的样本编号、染色体号和核苷酸位置

区间，以及数据值．

箱线图[12]，也称盒式图，是统计图中一种常见

的形式．它可以体现样本总体分布情况和数据分散

情况．与热图中每一行对应一个样本基因组不同，

在箱线图中，UCSC Cancer Browser所有的样本都
根据右侧的临床数据在列方向上进行重排序，意在

展示数据的整体分析情况．

比例图包括最常见的圆饼图，还有一种形式

是，先把所有的样本值排序，值的大小分别赋以不

同的颜色，达到一种富集的效果，进而查看总体的

分布情况，UCSC Cancer Browser采用的就是后一
种方法．

UCSC还提供生存曲线等其他可视化形式．临
床特征与基因数据库相关联，显示在同一条 track
中，用户可以对右侧的临床特征进行优先级排序并

查看排序后的热图．研究者可以分析一个临床特征

与遗传变化之间的关系，也可以对不同临床特征的

两种病例组进行对比，统计不同组之间的遗传差

异等．

1援6援3 实现架构

UCSC Cancer Browser的前端可视化代码是用
javascript 脚本编写的，前端的热图则是后台服务
器的一段 C程序画出的．临床数据热图用 D3(一个
非常流行的用来可视化的 javascript库)进行渲染．
网站总体框架是用 Django搭建的，后台数据库用
的是mysql．
1援6援4 优缺点

UCSC Cancer Browser的优点是其癌症数据库
比较齐全，应用了较多的可视化形式．缺点是可视

化界面还存在一些不足：通过鼠标操作只能放大查

看，不能缩小查看，也不能平移拖动；对某一项疾

病的数据，只能切换显示热图、箱线图、比例图中

的一项，无法在一个页面中同时显示；用户虽然可

以向热图中添加自己的临床数据，但只能是 ID号
和简单的数字值，类目型值 (如“ positive”，
“group 1”)则无法识别．

1援7 IntOGen
随着癌症致病基因数据的不断产生，对数据的

整合处理、找到与肿瘤发生相关的基因改变就成为

一个重要的课题，IntOGen[13]的主要目的是可视化
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那些对肿瘤发生起重要作用的基因．

1援7援1 可视化内容

IntOGen对 TCGA中 12种肿瘤疾病的 3 205个
患者样本进行外显子组测序，主要显示的生物内容

为基因扩增、纯合子缺失、突变频率、evidence等.
1援7援2 可视化方式

IntOGen 的主要可视化手段是表格和矩阵热
图，用户选择一种肿瘤类型后，IntOGen会显示所
有与该肿瘤有关的基因样本突变频率，而且频率值

按照大小用不同深浅的颜色来进行标记，方便查看

该基因与该疾病的关联度大小． 用户可以在

IntOGen的 Search对话框中检索特定的基因，获得
该基因在 IntOGen中的 ID、染色体号、染色体上
的核苷酸位置、长短臂位置、refseq、同源基因、
简单描述等． IntOGen 通过研究某一种癌症类型
中，差异比较明显(通常采用 P值小于某个阈值的
方法)的某个基因或生物模块，来研究该基因或生
物模块和特定癌症的关系．研究者可以方便地观察

每个个体的实验结果，也可以组合查看有相同临床

注释的样本和 pathway．
1援7援3 实现架构

IntOGen开发主要用到的是 Java 和Wicket(一
种 java web框架)，后台数据库是mysql．到目前为
止，IntOGen后台大约有 7 000万行数据，所以只
要有一个性能优良的服务器，mysql完全可以满足
要求．为了应对更大的需求，该研发团队正在开发

Onexus框架来优化网站设计，并且计划将来在后
台应用 NoSQL技术(Elastic Search或 Cassandra)．
1援7援4 优缺点

与其他浏览器相比，IntOGen 的独特之处在
于，其所有的样本都是根据肿瘤疾病国际分类组织

的词库人工进行标定的，从而将特定的变异与临床

注释关联起来，并把类型和子类型按分层的方式展

现出来．由于个人基因的分析并不能很好地解释完

整的生物复杂性，因此 IntOGen 是分析生物模块
(如 pathway)对癌症的影响．缺点是表格罗列数据
信息的方式不如图表直观，而且 matrix 视图加载
时间过长．

1援8 cBioPortal
Cerami等[14]开发的 cBioPortal是为了进行多维

癌症基因组数据集的可视化展示，降低查看复杂基

因数据的门槛，让研究者快速、直观地获取大规模

癌症基因数据在分子层面的详细信息．

1援8援1 可视化内容

cBioPortal也是一个癌症基因组网站，截止到
目前网站上有 56种癌症，超过 15 000个肿瘤样本
的数据．可视化内容为序列信息、mRNA、突变频
率、拷贝数变异、miRNA、甲基化、RPPA 等．
cBioPortal 支持 Pfam 等数据库中蛋白质域的可视
化，也可以进行蛋白质和磷蛋白数据的集成分析．

1援8援2 可视化方式

cBioPortal的可视化方式除表格形式外，主要
有三种视图：热图、统计图和网络．热图也是采用

不同颜色来区分不同的数据值，但形式比 UCSC
Cancer Browser简单，每次只对一个用户选中的样
例进行热图展示，而不是一次性绘制所有样本的热

图，通过“oncoprint”可以查看肿瘤样本基因组突
变频率和特定的突变区域数据．统计图的形式有直

方图、饼状图、散点图．热图和统计图方法中，无

论 track 横向或纵向放置，采用的都是线性布局，
局限性是显然的：在表示多个对象之间的联系时显

得很乏力．而网络可以很好地解决这个问题，网络

中对象体现为结点，而它们之间的联系则用边来表

示，cBioPortal即采用了网络可视化方式，详见附
件图 S3．另外，cBioPortal还有一项非常有趣的功
能：可以像谷歌地图一样缩放查看详细的组织细胞图.
1援8援3 实现架构

cBioPortal 对外提供数据下载，提供完整的
web 接口和 matlab/R统计分析包等分析工具．前
台采用 java、jsp和 javascript进行开发，后台则采
用 mysql．用户如果想可视化自己的数据，可以搭
载 tomcat和 mysql 后将软件下载到本地，并加载
自己的数据，也可以直接联系网站开发人员．

1援8援4 优缺点

cBioPortal最大的优点就是简单易用，通过选
取癌症类型、生物遗传特性、患者集合和感兴趣的

基因，就可以体验到 cBioPortal的所有功能特性．
缺点是不够直观，在数据和视图之间的跳转比较

频繁，缺少一个包含所有样本的、友好的可视化

界面．

1援9 CRC Aggressiveness Explorer
TCGA正在进行的一项计划是描述 20多种癌

症中的基因组变化情况，迄今已经发表了两种癌症

类型的研究结果 [15-16]，人类结肠癌是其中一种．

CRC Aggressiveness[17]是可视化结肠癌基因组改变

情况的浏览器．
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1援9援1 可视化内容

CRC Aggressiveness是用来分析与直肠癌相关
的特定分子标签的．可视化内容包括外显子序列、

编码基因转录水平的改变、基因突变、DNA拷贝
数、启动子甲基化、信使 RNA和 microRNA表达、
易位、CRC中改变的 pathway等．
1援9援2 可视化方式

CRC Aggressiveness采用热图的方式进行数据
展示，但与前面 UCSC Cancer Browser 等稍有不
同：CRC Aggressiveness采用环形热图方式展示整
个基因组，详见附件图 S4．与以往线性布局的视
图相比，环形视图优势明显，可以更方便地表示各

个特征之间的联系，而且更加美观[18]．

1援9援3 实现架构

CRC Aggressiveness 的 开 发 语 言 主 要 为
Javascript 和 CSS，后台数据库采用 mysql 进行存
储．数据加载的脚本语言用到了 python．整个系统
都是开源的．网站对 IE的兼容性欠佳，对 Chrome
和 Firefox则可以很好地兼容．

1援9援4 优缺点

CRC Aggressiveness 的可视化方法非常新颖，
圆环热图的形式表达信息充分，同时也十分美观．

但目前只分析与直肠癌相关的基因组特征，方向比

较单一．

除了上面介绍的 9种基于 web的基因组浏览
器外，很多需要配置在本地计算机的浏览器功能也

是非常强大的,像 IGV[19-20]、CisGenome Browser[21]、

Bluejay[22]、Gitools[23]等．这些可视化工具的使用需

要用户下载应用程序到本地，并安装到自己的 PC
机上，因为它们不是基于 web的可视化工具，所
以在本文中不做详细介绍．

2 各基因组浏览器比较

上面介绍了 9种基因组可视化工具，它们包含
的可视化方法有：track、热图、箱线图、比例图、
网络、环形热图等(图 2)．这些工具的可视化方法、
可视化内容、前后台架构、开源性及优缺点等比较

详见附件表 S1．

Fig. 2 A review of visualization method in this paper
图 2 本文主要可视化方法汇总

(a) Track. (b)热图. (c)箱线图. (d)比例图. (e)网络. (f)环形热图.侧重序列分析和基因注释的浏览器(如 UCSC Genome Browser，Ensembl等)，

多采用 track的可视化方式，这种每条数据表现为一个 track的方式，有利于查看数据的详细信息、做深入研究.侧重视图浏览的基因组浏览

器可视化方法则较多，如图中(b)～ (f)所示.热图的最大优点就是利用人眼对颜色、明暗的敏感性，使不同样本、不同染色体区域的差别淋漓

尽致地展现了出来；箱线图和比例图都是展现总体的统计特性；网络的形式有助于查看那些相互关联的基因之间的联系；环形热图的可视

化方式非常新颖，不仅有热图的展现，还可以融合 track和网络的优点，也是一种很好的表现方式.

(a)
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3 问题和展望

首先，是数据格式不统一的问题．每种不同的

生物芯片都有自己的数据生成方法，无论是值的产

生方式还是特殊值的处理都有所不同．不同的基因

组浏览器对基因的注释方法也是不同的 [24]，以

UCSC、NCBI Map Viewer 和 Ensembl 为例，有时
它们对同一个基因使用不同的符号，所以从它们当

中获取的信息并不能直接比较．如果将来能有一个

统一的业内标准，可视化工具在选取数据时，就不

需要如此繁杂的预处理阶段，可以节省相当可观的

工作量．

其次，一般来说，一种基因组浏览器主要面对

某一种有特定需求的用户，要想满足所有人的要求

是不可能的[25]．侧重序列分析的基因组浏览器，在

查看基因序列、加入基因注释方面功能会比较强

大，而且基本可以精确到核苷酸碱基位点．而偏重

视图型的基因组浏览器，侧重的是“浏览”，是总

体情况的概览．研究者可以从大整体中分析出某个

局部的信息，或者不同基因组的宏观对比区别，并

进一步细化研究．

随着测序技术的进一步发展，要分析的基因组

数据可能越来越精细，也越来越大，而目前的网络

带宽未必能够跟得上测序的发展速度．即使网络带

宽可以发展得足够迅速，服务器向客户端发送未经

压缩的数据也是对带宽的极大浪费．后台服务器如

果先将数据进行编码压缩存储，在网络上进行传输

时就会占用相对较小的带宽，客户端接收到数据后

再进行解码，就可以有效地提高前后台通信效率，

节省带宽．现在的数据压缩技术已经发展得相对成

熟了，像 Google提出的 protocol buffer[26]协议就是

一种轻便高效的结构化数据存储格式，与 xml 相
比，用 protocol buffer 处理后的数据要小 3 到 10
倍，占用更少的空间，编解码则要快 20倍以上，
而且向后兼容性好，非常适用于网络传输．当基因

组浏览器后台的数据量相当可观时，要做到快速的

前后台通信，应用数据压缩技术会是一个不错的

选择．

另外，大部分基因组浏览器都是基于上一代

web1.0的技术开发的，在网站架构、前后台负载
均衡上存在不合理之处：大部分数据处理和可视化

工作都交给了后台，前台只是被动地接收后台传输

的数据或图片，造成了服务器端极大的压力；未能

合理地利用局部刷新技术，一个小小的鼠标动作

(如拖拽)就重新加载整个页面无疑是极其耗时且浪
费带宽的．随着网络技术的不断进步，出现了各种

新标签和新功能，像 HTML5 协议中新增加的
canvas标签，就可以很方便地帮助研究者进行可视
化工作．以前发展起来的 SVG矢量图技术等也可
以与新的网络技术相融合，发挥更大的作用．减少

页面重量、尽量应用多线程机制，对前后台更有效

率的通信都是有益的．

由于基因组浏览器会涉及到很多个人隐私数

据，因此数据安全问题是不容忽视的[27]．网站服务

器要防止个人隐私基因数据的泄露，保证后台数据

库的安全，有效地隔绝跨站脚本攻击和伪造请求．

附件 图 S1～S4，表 S1见本文网络版附录(http:
//www.pibb.ac.cn)
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Fig. S2 Heatmap and box plot of UCSC Cancer Browser
图 S2 UCSC Cancer Browser的数据热图和箱线图

UCSC Cancer Browser主要的可视化方法是：热图、箱线图和比例图.热图(a)是将特定的生物值展示为特定颜色的像素点，箱线图(b)和比例

图(c)则体现所有样本整体的统计特性.

Fig. S1 The "Region in detail" view of Ensembl
图 S1 Ensembl的基因区域细节展示视图

Ensemble提供三级分辨率展示(Chromosome summary, region overview, region in detail)，分别对应Multi Mbs, 1Mb和 100b三种尺度.本图中为

精度最高的基因区域细节展示 --region in detail视图.
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Fig. S3 The visual interface of cBioPortal
图 S3 cBioPortal的可视化视图

cBioPortal采用的可视化方案比较丰富，有直方图和饼状图(a)、散点图(b)、网络(c)、热图(d)等. cBioPortal的热图只针对用户选定的某一个

样例，所以形式简单一些，称为 OncoPrint，如 D所示. cBioPortal提供多种统计视图：直方图，饼状图，散点图等.

Fig. S4 The visual interface of CRC Aggressiveness Explorer
图 S4 CRC Aggressiveness浏览器界面

CRC Aggressiveness采用环形热图的方式，首尾的概念被淡化，圆形的展示方式更美观.每一条圆环为一条 track，不同颜色的点、线标记分

别代表不同的生物含义.鼠标在每个色块悬停时都会有弹窗链接到其他基因组浏览器.

(a) (b)

(d)

(c)
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浏览器名称

及参考文献
网址 开发语言

存储数

据库
数据来源

数据

下载

提供

API

开

源

针对的物

种 /疾病

处理用

户数据

可视化

方法
可视化内容 优缺点

UCSC

Genome

Browser[1]

http://genome.

ucsc.edu/

Java/python/C mysql UCSC

Genome

Bioinformat-

ics Group等

√ √ √ 人类 , 黑猩

猩等 88种

√ track 组装序列间隙 / 重叠、
mRNA和表达序列标签
队列、多基因预测、跨

物种同源性、SNP、序
列标记位点、辐射杂交

数据、转座子重复等

比较综合，功能比较

齐全，提供接口比较

多. 但是没有充分利用
局部刷新技术，服务

器端的部分脚本对访

问频率有限制

NCBI Map

Viewer[3]

http://www.

ncbi.nlm.nih.

gov/mapview/

C/C++ sql/cus-

tom/Ora-

cle

GenBank √ 人类 , 大鼠

等 242种

track 染色体图谱、contigs、
基因、SNPs、G3/GB4
辐射杂交图、mRNA
alignments等

有几乎最全面的数据

库，提供多种视图来

分析不同的功能 . 可
视化操作上仍有一些

不足

Ensembl

Genome

Browser[4]

http:// ensembl

genomes.org/

Perl/C mysql InterPro,

OMIM,

SAGE,

HUGO等

√ √ √ 人类 , 小鼠

等 66种

√ track 基因登录号、基因注

释、变异信息、蛋白

质结构域和家族、基

因转录子信息、内含

子 / 外显子、基因在
基因组上的前后序列、

不同物种之间基因组

的比较等

在对真核生物的基因

注释上功能非常强大，

可以做到准确、全自

动. 然而，由于前后台
通信采用的是 CGI 协
议，在局部刷新技术

的应用上存在一些

不足

JBrowse[5, 6] http://jbrowse.

org/

Javascript/perl json文件 文件 √ √ √ 人类 √ track 基因跨度、tRNA、转
座子、寡核苷酸、蛋

白质结合位点、增强

子、基因调控区域、

非编码 RNA、点 突
变、序列变异信息等

充分利用了 ajax 局部
刷新和 cookies 技术，
缓解了服务器端压力.
但可视化方法仅仅是

一些 html标记，前端
绘图时需要运行大量

脚本，要考虑浏览器

兼容性

ABrowser[8] http://www.

abrowse.org/

Java/jsp/

javascript

mysql TAIR 9, Vista,

GEO, 用户自

定义文件等

√ √ √ 用 户自 定

义数据

√ track 基因组视图、track 详
细属性信息等

开源性好，支持用户

通过自己的文件定制

Genome Browser
UCSC

Cancer

Browser[10]

https://

genome-can-

cer.ucsc.edu/

Javascript/C mysql TCGA,

SU2C等

√ 人类 46 种

癌症类型

√ 热图，

箱线

图，比

例图等

拷贝数 / 拷贝数变异、
DNA甲基化、外显子
表达、基因表达、

mRNA、 RNAseq、蛋
白质结构、临床数据

等

整合了临床数据，可

以根据临 床特殊对

热图进行排序，可提

供统计特征. 用户可视
化界面交互上有一些

不足

IntOGen[13] http://beta.

intogen.org/

Java mysql TCGA等 人类 12 种

肿瘤

热图 基因扩增、纯合子缺

失、突变 / 突变频率、
evidence等

所有样本都是根据肿

瘤疾病国际分类组织

的词库人工进行标定

的，而且是分析生物

模块 (eg, pathway)对癌
症的影响，而非分析

个人基因

cBioPortal[14] http://www.

cbioportal.org/

public-portal/

Java/jsp/

javascript

mysql TCGA,

ICGC等

√ √ √ 人类 56 种

癌症

√ 热图,

多种统

计图,

网络

序列信息、 mRNA、
突变频率、拷贝数变

异、miRNA、甲基化、
RPPA等

简单易用，但缺少一

个包含所有样本的、

友好的可视化界面

CRC

Aggressive-

ness

Explorer[17]

http://explorer.

cancerregu-

lome.org/

crc_agg/

Javascript/css mysql TCGA等 √ √ √ 人类直肠癌 √ 环形热

图, track

外显子序列、基因突

变、DNA拷贝数、启
动子甲基化、信使

RNA 和 microRNA 表
达、易位、CRC 中改
变的 pathway等

可视化方法新颖，分

析方向较单一

Table S1 Comparison of genome browsers
表 S1 各基因组浏览器比较
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