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陆地植物系统发育研究的工作平台构建 
孟  珍 11，陈之端 22，黎建辉 11，刘红梅 22，何  星 11，林小光 11，张寿洲 33，李  勇 33，胡良霖 11，周园春 11 

(1. 1. 中国科学院计算机网络信息中心科学数据中心，北京 100190；22. 中国科学院中国科学院植物研究所系统与进化国家重点实验室，
北京 100093；                     33. 中国科学院 中国科学院深圳仙湖植物园，广东 深圳 518004) 

摘  要：在讨论利用基因和基因组信息构建生命之树的历史推进、有效策略和方法的基础上，针对生命之树的建设进行业务流程和应用设
计分析，构建面向陆地植物的系统发育平台。平台实现基因数据从国际数据库的自动获取、清洗与自测数据的提交、整理功能，给出系统
树的流程化构建，整合数据抽提、多重序列比对、编辑清洗、分模型构树、组装评估、可视化编辑等系列分析算法和模型，经若干交互界
面，得到系统树的自动生成、辅助实验决策。 
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【Abstract】Based on discussing the history of advancement to building the Tree Of Life(TOL) using genetic and genomic information, effective 
strategies and methods for the construction of the tree of life, this paper carries out business process analysis and application design. It implements a 
phylogenetic analysis platform for the land plants based on this analysis. The platform extracts molecular data from the international public databases 
in batch, which is automated acquisition, cleaning function for users to understand the situation of peer data. The process of phylogenetic 
reconstruction includes several public modes and tools, such as batch extraction, multiple sequence alignment, cleaning & editing, tree 
reconstruction, phylogeny evaluation and visualization. All these procedures demand a number of interactive interfaces for phylogenetic tree 
automatic generation and decision-making aids experiment. 
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1  概述 
生命之树(Tree Of Life, TOL)是能将所有生物种类(包括

现存的和灭绝的)联系在一起的蕴涵着巨量信息的系统进化
树，可用来阐明生命的起源、生物进化式样、各大门类生物
演化和亲缘关系、，以及生物多样性的生存方式和动态变化规
律。构建生命之树并充分挖掘和利用其中的信息是生命科学
面临的又一挑战。美国已于 2002 年正式启动了一个 15 年的
TOL国家研究计划。欧盟国家也已多次酝酿并将很快启动其
TOL计划，以英国邱园为中心，从 2002年至今连续在 Patras、
Paris、London 和 Brussels 召开 4 次会议，商讨欧洲的 TOL
项目[1]。2002 年美国密西根大学华裔学者仇寅龙博士向中国
科学院植物研究所洪德元院士写信建议尽快在中国启动 TOL
项目。在最近的几年中，中国学者经过多次讨论认为在我国
开展 TOL 项目是完全必要的，也是非常适时可行的。在  
2003年 10月召开的香山会议上，来自微生物、植物、动物、
及进化生物学各领域的中外学者具体讨论了在我国实施该项
计划的细节；此后，又进一步讨论形成了“生命之树——中
国国家行动计划纲要”，意在逐步推进 TOL在中国的进程。 

从研究积淀上来讲，近 20年快速积累的基因和基因组信

息为生命之树的构建奠定了重要基础。然而目前在 DNA 数
据的自动采集和筛选、数据整合、超大树(Supertree)构建、，
以及信息的进一步挖掘和共享等方面都存在很多技术难题，
各国都在寻找利用基因和基因组信息构建生命之树的有效策
略和方   法[2]。构建超大型的生命之树有 2种不同的途径：
(1)依据    2 个或若干个较小树的重叠部分把多个业已完成
的小树进行整合，合成超大树；(2)直接对超大数据矩阵进行
分析，构建生命之树。但无论哪种途径目前都面临同样的问
题，即如何充分利用公共数据库中已有的 DNA 序列信息，
如何对这些信息进行有效的筛选，如何能快速自动生成反映
不同生物类群进化历史的生命之树，如何充分挖掘和利用生

基金项目：中国科学院“十一五”重大专项基金资助项目“数据应
用环境建设与服务”(O846061372, O846061108, O846061208) 
作者简介：孟  珍(1982－)，女，工程师、硕士，主研方向：生物信
息学，数据挖掘；陈之端、黎建辉，、李勇，研究员、博士；刘红梅，
助理研究员助研、博士；何  星、林小光、，胡良霖，工程师、硕士；
张寿洲、周园春，副研究员研、博士；李  勇，研究员、博士；胡
良霖，工程师、硕士；           周园春，副研究员、博士李  勇，
研究员、博士；胡良霖，工程师、硕士；周园春，副研、博士 
收稿日期：2010-046-124    E-mail：zhenm99@cnic.cn 



 —273—

命之树中蕴涵的巨大信息。 
由中国科学院植物研究所、中国科学院深圳仙湖植物园

和中国科学院计算机网络信息中心““三方两地””，共同合
作研究建设的陆地植物系统发育平台(PALPP)从中国的陆地
植物发育系统框架的研究出发，逐步推动生命之树构建过程
中存在的技术难题解决，探索利用基因和基因组信息构建生
命之树的策略和方法，研究和开发 DNA 序列信息自动采集
和生命之树自动生成技术(automatic reconstruction of the tree 
of life)，建立生命之树信息平台及其利用体系，为 TOL中国
国家计划的启动和实施做准备，为最终在我国建立具有国际
影响的、能很好地兼容物种分类、形态性状、化石信息、，
以及 DNA信息的物种库(Species Bank)创造条件。PALPP意
在为科研人员提供数据和分析并举的工作平台，承担数据汇
集和面向实际科研工作应用的双重作用。 

2  平台应用设计 
陆地植物系统发育平台按照““统一规划、统一标准、突

出重点、分步实施””的原则，从以下几 5个方面进行建设：
DNA 序列信息与其他信息的数据整合技术及物种库构建的
框架模型；生命之树自动生成技术及超大树的组装策略；
DNA序列信息的自动采集、评价和标记；基因(Marker Gene)
筛选，及数据矩阵(Data Matrix)的自动装配；生命之树的信息
挖掘和分析系统建设。PALPP遵循的业务流程如图 1所示。 
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图 1  PALPP业务流程 

2.1  平台业务流程 
PALPP建设中通过分析公共的生物信息学资源库，比如

GeneBank[3]、Gene Ontology(Gene Ontology Consortium, 2004)
等，抽提得到基础数据，并根据同行研究现状选择物种进行
基因补充测序；随后进行清洗即序列的分析和评价部分，以
剔除假基因、并系基因和水平转移基因；然后进行基因的多
序列比对和数据矩阵的构建、进行不同树分支的创建和超大
树的组装及模式优化；最后整合形态等化石信息、进行生命
树的可视化和 Web化呈现，从而形成绿色植物的工作平台。
平台用户只需登录即可进行相关的数据定制和分析工作。
PALPP建设注重建树模型、算法和运算程序的应用和开发积累。 
2.2  平台建设框架 

PALPP系统整体建设框架如图 2所示，工作包括数据库
体系设计、模型算法的运行环境建设、起始大批量数据整理、
数据获取、数据清洗、生命树构建、数据平台整合共 7 个方
面的内容。系统整合 BioEdit[4]、Clustalx[5]、modeltest[6]、
mrbayers[7]、phyml[8]，以及 ncbi-sequin(version 5.26, 2004)、
ATV[9]等软件包的功能，并对分析中耗时较多的分析程序和
环节(如 Alignment Multiple)进行在单服务器多核、多服务器
Cluster 计算和深腾 7000 超级计算的任务调度[10]。用户可以
通过各分析模块进行精细化分析，也可以在工作流中定制  
使用。 
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图 2  平台建设整体框架 

系统整合 BioEdit[4]、Clustalx[5]、modeltest[6]、mrbayers[7]、
phyml[8]，以及 ncbi-sequin(version 5.26, 2004)、ATV[9]等软件
包的功能，并对分析中耗时较多的分析程序和环节 (如
Alignment Multiple)进行在单服务器多核、多服务器 Cluster
计算和深腾 7000超级计算的任务调度。用户可以通过各分析
模块进行精细化分析，也可以在工作流中定制使用。 

3  平台进展 
PALPP 目前实现面向整个中国陆地植物体系，针对

rbcL、atpB等基因数据从国际公认数据库(GeneBank、DDBJ、
EMBL)的自动获取、清洗等功能，以方便平台用户实时了解
同行的数据状况，PALPP目前实现面向整个中国陆地植物体
系在 rbcL、atpB 等基因数据从国际公认数据库(GeneBank、
DDBJ、EMBL)的自动获取、清洗以方便平台用户实时了解同
行的数据状况，并拥有自测基因数据的提交、整理功能以保
证科研成果未发表前的数据挖掘，从而实现公共、私有数据
的结构化、整合化。平台实现系统树的流程化构建，整合数
据抽提、多重序列比对、编辑清洗、分模型构树、组装评估、
可视化编辑等系列公认的分析算法和模型，通过若干交互界
面，保证系统树的自动生成、辅助实验决策。平台用户依托
中科院网络信息中心的数据环境和计算环境，只需登录定制
相关的研究范围、分析模块和参数就可进行数据应用和挖掘
工作。 

PALPP的界面运用 JavaServer Page和 Java Applet 技术。
普通用户、特权用户和管理用户以及超级用户均可通过页面
(http://phylo.csdb.cn:8080/palpp/index.jsp)进入系统，依据相关
权限进行诸如数据更新、数据挖掘、工作流定制、模块化分

析等工作。图 3举例标明普通用户在 PALPP上的工作流程和
数据分析工作。A 为数据定制选择；B 为定制数据的分类查
看；C为模块精细化分析举例；D为树文件可视化。 

(1)A到 B过程所示为用户登录平台定制相关的数据范围
并查看同行的研究现状。 

(2)A 所示为用户进行分析时的操作，A1 用户选择已有
的数据、A2 选择相应的参数(基因名称、分类阶元、代表序
列数据、添加自测序列)、如果选择一键式计算(A3 所示的
One-Key-Run)就可得到分类结果呈现(D 所示)并保留各分析
阶段(C 所示)的中间文件；用户选择相应参数后，如选择分
步骤计算(A3 所示的 Run-Extraction)就可以按照各分析阶段
(C数据抽提、多重序列比对、编辑清洗、分模型构树、组装
评估、可视化编辑)依模块进行进细化分析。 

 

图 3  普通用户的工作流程和数据分析工作 

在图 3 中，A 为数据定制选择；B 为定制数据的分类查
看；C为模块精细化分析举例；D为树文件可视化。 

(1)A到 B过程所示为用户登录平台定制相关的数据范围
并查看同行的研究现状。 

(2)A 所示为用户进行分析时的操作，A1 用户选择已有
的数据，A2 选择相应的参数(基因名称、分类阶元、代表序
列数据、添加自测序列)，如果选择一键式计算(A3 所示的
One-Key-Run)就可得到分类结果呈现(D 所示)并保留各分析
阶段(C 所示)的中间文件；用户选择相应参数后，如选择分
步骤计算(A3 所示的 Run-Extraction)就可以按照各分析阶段
(C数据抽提、多重序列比对、编辑清洗、分模型构树、组装
评估、可视化编辑)依模块进行细化分析。 

 

4  结束语 
平台逐步扩展应用范围建设从陆地植物到全体植物，再

到可面向整个生物的工作平台。平台是开放性的，用户可以
定制已有的数据范围；也可以通过提交研究的物种范围、所
需基因、数据来源等参数来预定数据；用户可以应用平台已
有的模型算法也可以定制自己的工作流程。随着专家用户的
需求牵引、数据类型的丰富、数据交互的完善、数据管理的
加强，平台会逐步实现科研数据的交汇交共享和工作平台的
职能作用，实现系统发育。研究学者只需一根网线就可以完
成全部的数据管理和数据挖掘工作。 
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同时，在整个 TOL 中的框架中，TOL 计划的总目标是
重建所有生物物种的进化历史，或者说要让所有的生物有机
体都在生命树上找到自己的位置。当生命之树最终在种的水
平上包括所有的生物有机体时，也许将来对生物可以进行类
似条形码式的鉴定(Bar coding)。到那时，人们在野外可利用
手提式物种分析仪(handhold species analyzer)，通过瞬间测定
一个或少数几个基因序列来鉴定已命名过的物种或发现新的
物种。尽管目前这还只是幻想，但 TOL 
 
研究计划在理论上和具体实施途径上展现了一个美好的   
前景。 
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6  结束语 
本文提出了一种改进的二维 DOA 估计算法——改进的

时空 DOA 矩阵法。该算法通过构造 X 轴上的平移不变子阵
列，产生 2个 DOA矩阵，利用这 2个 DOA矩阵的角度兼并
曲线的差异，其中一个矩阵的角度兼并曲线平行 α 轴，另外
一个矩阵的角度兼并曲线平行 β 轴，任何 2个信号不可能同
时在 2 个矩阵上发生角度兼并，解决了原时空 DOA 矩阵方
法的角度兼并问题。同时，该算法还保持了原时空 DOA 矩
阵法无需二维谱峰搜索和参数配对等优点。由于本文在构造
X轴上的平移不变子阵列时，充分地利用了原时空 DOA估计
方法的阵元，使 2个子阵可以重复利用阵元，改进的时空DOA
矩阵法仅比原时空 DOA 矩阵法多 2 个阵元，基本无冗余阵
元和孔径损失。仿真结果证明了上述结论。 
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