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GSAS:针对基因序列的集成分析系统
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摘要 以J2EE环境为基础构建1个基于工作流的基因序列分析系统 GSAS(genesequenceanalysissys-
tem),该系统提供统一的数据、算法接口和可视化的图形界面,集成多种关键的序列分析算法和工具,同时实现

异构数据的整合。GSAS所采用的工作流机制为基因序列分析领域提供了协作研究的解决方案。
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  目前,人类的基因序列图谱已经全部构建完成,
基因组的研究也从先前的结构基因组学转向功能基

因组学[1]。如何确定基因的功能,以及弄清全部的

遗传信息成为当今生命科学最重要的研究领域之

一。有关生命科学的基因序列分析研究中,随着计

算机技术和相关实验技术的不断发展,不同实验室

产生了大量异构的生物学基因序列数据,针对这些

序列数据的分析以及注释算法工具也不断涌现出

来,严重阻碍了不同实验室之间的实验数据以及相

关分析方法的共享和交流[2]。因此,提供1个集成

的分析系统成为必须[3]。

GeneMANIA (http://www. genemania.
org)[4]是一款能独立做出快速、高效的基因功能分

析和注释的工具,并对用户提供便利的 Web界面。
它能产生有关基因功能的假设、分析基因列表,扩展

了使用有效的基因组学和蛋白质组学标识的且在功

能上相似的基因的列表。此外,它还集成了一系列

预测、注释算法工具,其功能扩展到可以让相关生物

学家在其个人计算机的内存范围内对任意数量的基

因组进行查询。在查询中产生的功能相关的与预测

网络以及预测基因可以为更深入的分析产生一个注

释性的Cytoscape网络。Pena-Castillo等[5]提出一

个标准化的收集小鼠功能基因组数据的组装工具,9
个生物信息学团队利用这些数据设置为独立训练分

类,并产生预测的功能,基于GO(geneontology,基

因本体)条款,为21603个表现最好的小鼠基因提

交了1组预测,并且确定了当前的功能基因组数据

集的优缺点以及与相关功能预测算法的性能比较,
该工具集成了一系列统计学预测和注释算法。然

而,上述软件工具都没有提供一致的算法和数据接

口,而且实现的算法和功能比较单一,使得研究人员

需要使用多个软件包去分析这些海量的生物学序列

数据,过程繁琐且难以掌握。同时,这些软件不具备

可移植性。因此,笔者尝试构建1种基于工作流的

基因注释分析系统 GSAS(genesequenceannota-
tionsystem)。该系统基于Java环境,采用C/S模

式(client/server,客户/服务器),以工作流机制提供

一致的数据和算法接口,实现异构数据和算法的整

合,为基因序列分析领域提供协作研究的解决方案。

1 研究方法

1.1 系统架构

工作流是将一项非常复杂的工作过程划分成单

个独立的子过程,每个子过程的输出为下个子过程

提供输入,将这些子过程通过一定的次序装配起来,
就可以形成一条独立的数据分析流程。在工作流中

将这些子过程称为节点。数据从进入第1个节点开

始,按照顺序在各个节点中流动得到最终的分析结

果。每个节点代表1个算法或者工具,都能对数据

进行处理和分析。GSAS的主要目的在于分析基因
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序列数据以及对结果的可视化,其核心思路是将序

列数据的分析过程拆分为由一些算法节点连接而成

的工作流程,即将相关的每个分析算法分解为一系

列独立的节点,这些节点按照特定的方式连接,从而

形成1个相对完整的序列数据分析过程(图1)。因此,
单个的算法节点就成为分析流程的主要部件之一。

 方框代表特定的算法节点 Eachpanrepresentsaspecificalgo-
rithmnode.

图1 GSAS的工作分析流程

Fig.1 TheanalysisprocessofGSAS

  为构建这种基于工作流机制的序列数据分析流

程,GSAS拟应用Java2平台企业版(Java2plat-
formenterpriseedition,J2EE)的架构模式[6-7]来搭

建本系统。一般而言,J2EE使用3层或者4层的分

布式应用模型,其中各个应用程序可以根据不同的

功能划分为不同的组件,由这些组件所组成的J2EE
应用系统可以根据需求安装于J2EE环境的各个层

次。根据J2EE系统架构的划分,GSAS划分为相

对应的3层,即客户端图形界面层、执行层和数据库

层(图2)。

图2 GSAS的体系结构

Fig.2 ThearchitectureofGSAS

  客户端图形界面层的主要功能是给客户提供一

个友好的可视化图形界面,用户可以在自己的用户

空间中添加自己的节点,还可以在工作流窗口构建

基因注释分析工作流。
在执行层中,界面层的工作流被转换为具体的

执行序列。该层主要表述工作流的逻辑模型,并且

作为节点执行的虚拟机。执行层的主要功能是按照

客户端界面用户构建的工作流,按照节点的连接次

序,以及输入的数据来依次调用节点所对应的算法,
然后将结果传递给下个节点作为下个节点的输入。

该层中包含有很多的节点,例如算法节点、数据导入

节点、可视化节点以及数据导出节点。此外,GSAS
系统提供的软件开发包 SDK(softwaredevelop-
mentkit)定义了数据层和执行层之间的接口。

GSAS数据节点库由一系列算法功能节点组

成,图形库由一系列可视化节点组成,二者构成本系

统的数据库层。GSAS的这种多层应用模式不仅满

足了构建数据分析流程的需要,并且也将数据细节

和算法细节分离开来,研究者在客户端用户界面使

用节点拖拉的方式来构建序列数据的分析流程,在
每个节点的属性窗口修改相关的执行参数,最终的

分析结果以图形化来显示或者输出保存。
1.2 算法集成

为满足集成各种异构算法工具的需要,GSAS
提供一致的应用程序接口 API(applicationpro-
gramminginterface)。目前,算法工具主要有3种,
即纯Java语言编写、其他语言编写、二进制可执行

代码,3种算法都可以利用本系统提供的API快速

集成,它们只需实现节点接口的2个方法:Property
()和Run()。Property()方法必须实现节点的一些

基本属性(节点名称、节点组名称等)。执行函数

Run()则必须实现算法的具体功能。以上3类算法

的集成如图3所示。
在GSAS系统中,基因序列数据分析模块中的

节点主要可分为4类:数据输入节点、数据分析(算
法)节点、可视化节点、数据输出节点。数据输入节

点的功能是序列数据文件的输入,即将数据从客户

端传至服务器。数据分析节点主要是对输入的序列

数据进行数据格式处理、相关分析以及基因注释,目
前已 经 集 成 了 Phred、Phd2Fasta、Cap3、Consed、

Primer3、Clustalw、MUSCLE、Blast等一系列相关

算法和工具。可视化节点是把基因注释分析过程中

的结果进行可视化,如将序列数据中的碱基的相关

信息用图形显示出来,便于研究者分析。数据输出

节点主要是将结果从服务器返回给客户端,并保存

到相应的文件或者是数据库。

2 结果与分析

构建1组基因组注释的工作流(图4)。首先通

过“LoadData”节点将各种主流测序仪(如 ABI、

SCF、ESD等)的峰图文件导入到服务端,然后将所

需要的算法节点(可视化节点、数据导出节点等)由
节点模块管理区拖拉至用户工程区,按照算法分析

441



 第4期 黄 钰 等:GSAS:针对基因序列的集成分析系统  

 纯Java代码的算法在方法Execute()中被调用OpensourceofalgorithmsprogrammingwithJavacanbedirectlycalledinthemethod
“Execute()”;其他代码编写的算法采用JNI(javanativeinterface)集成 Opensourceofalgorithmsprogrammingwithotherlanguage

canbeintegratedbyadoptingjavanaminginterface(JNI)technology;二进制可执行代码采用Java外覆类来进行调用Forthebinary

filesthatcanbeexecuted,the“wrapper”containermechanismcanbeadopted.

图3 算法工具集成示意图

Fig.3 Integrativeframe

的先后顺序将它们连接起来组成工作流程链。再按

照算法需求通过节点属性编辑区设置参数,执行后

就可通过可视化节点看到数据分析结果。其中

“phred”和“phd2fasta”2个节点将异构的数据进行

一些基本的处理统一转化为fasta格式的文件,以供

后续分析。
由图4可知,可以对fasta格式的序列文件进行

各种分析和基因注释,通过“blast”节点可以对序列

文件进行序列比对,通过“cap3”和“phrap”节点可以

对序 列 进 行 基 因 序 列 的 拼 接 和 组 装,然 后 通 过

“consed”节点,可以把序列拼接组装的结果以图形

的方式显示出来,同时“consed”节点还可以对序列

拼接的结果进行分析和修改。
2.1 序列拼接数据流程

以图4工作流中的序列拼接流程:“LoadDa-
ta”—“phred”—“phd2fasta”—“cap3”—“phrap”—
“consed”为例来说明。首先,在“LoadData”节点的

属性框中设置测序仪峰图文件的路径,再依次对其

他各个算法节点设置运行参数,最后在“consed”节
点执行工作流(图5,图6)。图5中第1行表示的是

图4 基因组注释工作流

Fig.4 Genomeannotationworkflow
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序列中碱基的位置,第1条序列是组装完成的con-
tig序列,序列名为CONSENSUS。第2条和第3
条是用于组装的序列,序列名字后的箭头表示的是

测序的方向,可以查看每条用于组装的序列。图6

为Q10F_A05.abi这条序列的峰图,图中曲线分别

代表了不同的碱基以及各个碱基的分布位置。同时

还可以用GSAS系统提供的其他统计学算法来检

测CONSENSUS序列的拼接质量。

图5 序列拼接结果

Fig.5 Sequenceassemblyresults

图6 序列拼接的序列峰图

Fig.6 Thepeaksofthesequenceassembly
2.2 基因组分析流程

利用图4工作流中的“tRNAScan”节点运行1
个对猪链球菌基因组上的tRNA识别,部分运行结

果见图7和图8。图7为预测的tRNA的信息,包
括发现tRNA的序列的名字(sequencename)、发现

的tRNA 的个数、tRNA 的起始和终止位置信息

(tRNABegin和BoundsEnd)、转运氨基酸的类型

以及密码子(tRNAType和AntiCondon)、内含子

Intron的起始和终止 位 置 信 息(IntronBegin和

BoundsEnd)以及预测的分值(CoveScore)。图8
是运行“tRNAScan”节点后生成的tRNA的二级预

测结果,即图7中的第1条tRNA的记录的tRNA
的二级结构,gi|347750429|ref|NC_004350.2|表示

序列的名字,.trnal(18486~18558)表示tRNA序

列在基因组上的位置,tRNA序列长度为73bp,转
运氨基酸的类型为Ala,编码氨基酸的密码子TGC
在tRNA序列的34~36位置上,在基因组中的位置

为18519~18521,分值为73.48,第2行列出了

tRNA的序列,最后1行指出了tRNA的二级结构

信息,其 中 包 括 氨 基 酸 接 受 区 (GGGGCCT 和

CCTCGGA)、反密码区、二氢尿嘧啶区、TψC 区和

可变区。根据二级结构信息可以调用可视化节点,
画出它的二级结构图(图9),从图中可以看到除了

氨基酸接受区外,其余每个区均含有1个突环和1
个臂,最终可以对该二级结构图进行分析预测以及

修改。

图7 猪链球菌基因组tRNA预测结果

Fig.7 PredictedresultsofStreptococcussuisgenometRNA

641



 第4期 黄 钰 等:GSAS:针对基因序列的集成分析系统  

图8 猪链球菌基因组tRNA的二级结构预测结果

Fig.8 ThesecondarystructurepredictionresultsofStreptococcussuisgenometRNA

图9 猪链球基因组中预测的第1条tRNA的二级结构图

Fig.9 ThesecondarystructureofthefirsttRNAoftheStreptococcussuisgenomeforecast

3 讨 论

GSAS系统为基因组数据的分析提供了一个集

成的研究环境,与该领域内其他软件工具相比,该系

统具有以下几个特点:可扩展性的SDK使得算法集

成更为有效;客户端用户界面使得用户可以方便地

构建序列分析流程,提高了研究效率;基于Java语

言开发,因此可以方便地移植于不同的操作系统。

GSAS系统实现了对测序仪生成的峰图文件进行基

本的数据处理,以及对经过基本数据处理的序列进

行一些基本的分析,例如,基因序列的拼接和组装、
序列比对、基因(组)的注释等。GSAS目前集成的

数据和算法工具非常有限,但是GSAS系统提供了

一致的接口,在需要的时候可以方便地集成其他的

软件算法工具,从而不断地向节点库中添加新的算

法节点。GSAS应用J2EE多层架构实现,可以满

足复杂数据的分布式分析需求。对于海量的数据源

以及相对复杂的算法节点,可以部署于服务器上来
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进行计算,分析结果直接返回给客户端用户,因此,
有限的计算机资源可以得到合理配置。

目前,相关研究领域的其他软件系统(Gene-
MANIA等)并没有提供开放一致的算法集成接口。
因此,当集成上述3类算法时,必须将源码重写,整
个软件项目也需要在 OS下重新编译,尤其是当集

成二进制可执行代码时特别困难,基本需要全部改

写。而在 GSAS系统中,基于本系统提供的SDK
下开发的各个算法节点,只需要1次编译,然后部署

到指定的服务器端就可以使用,整个系统项目的代

码不需做任何改变,体现了本系统良好的可扩展功

能。同时,GSAS系统目前还存在的一些问题。例

如,如果节点之间传送的数据量非常大时,分析效率

会降低。可行的解决方案是以被传送数据的地址来

代替数据本身。

GSAS系统软件可以联系通讯作者获取源代码

以及相关使用手册。目前在 GSAS的基因组序列

数据分析模块中只实现了部分经典的算法。基于

GSAS系统的开放式特征,新一代的测序组装以及

分析软件也将被集成进本系统,如Velvet[8]等。在

下一步 的 研 究 中,还 将 开 发 GSAS的 B/S模 式

(browser/server:浏览器/服务器),用户可以直接

在浏览器中发布,执行数据分析工作流程,并获取可

视化结果。
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GSAS:anintegrativeanalysissystemforsequence

HUANGYu LIPing LIRu-miao WEIXiao-mei HUBin WANGJian-yong

CollegeofScience,HuazhongAgriculturalUniversity,Wuhan430070,China

Abstract Inanalyzinggenesequences,variousheterogeneousdataanalysisandavarietyofsoft-
wareandalgorithmsshouldbeintegrated.Theinteractivegraphicalinterfaceisaprerequisite.Asoftware
systemnamedGSAS(genesequenceanalysissystem)basedonJava-basedJ2EEenvironmentwaspro-
posed.Thesystemprovidesaunifieddata,algorithminterfaceandvisualizationgraphicalinterface,not
onlyintegratesavarietyofkeysequenceanalysisalgorithmsandtools,butalsoachievestheintegration
ofheterogeneousdata.TheworkflowmechanismofGSASprovidesacollaborativestudysolutionforan-
alyzinggenesequence.

Keywords genesequences;sequenceanalysis;interface;integrative;softwaresystem
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