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摘要  水稻是全世界最重要的粮食作物之一. 对全球水稻品种资源进行基因组研究, 挖掘有利

等位基因和指导基于全基因组信息的分子育种具有重大的理论和实践意义, 是关系国家乃至

全球粮食安全的重大战略问题. 本研究通过全球 3000 份水稻资源(3K 水稻)的全基因组重测序, 

获取了其中质量较好的 2859 份水稻基因组的单核苷酸多态性(SNP)及小片段插入缺失(InDel)

的基因组变异数据, 建立了综合性的水稻功能基因组育种数据库的 SNP 与 InDel 多态性子数据

库. 该子数据库包含了 3K 水稻多态性信息检索、基因组浏览器可视化系统、特定区段基因组

数据导出系统等多项功能. 本数据库的建立将为研究水稻基因功能、指导水稻全基因组选择育

种提供重要平台. 
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水稻作为全世界最重要的主粮之

一, 养活了超过二分之一的人口. 2005

年 , 完整的水稻基因组图谱首次被绘

制出来[1]. 此后, 水稻功能基因组的研

究日新月异 , 这些研究工作对水稻的

遗 传 育 种 研 究 产 生 了 巨 大 的 影 响 [2]. 

最近, 3000 份水稻重测序项目(3K Rice 

Genome Project, 3K 水稻基因组项目)

收集了全球 2859 份水稻品种, 这些品

种覆盖了全球不同遗传背景和丰富表

型的水稻资源 , 并通过二代基因组测

序技术, 得到了平均 14 倍覆盖深度的

基因组测序数据 [3]. 如何高效地分析

和整理这些海量的基因组数据 , 对利

用这些基因组信息研究水稻基因功能, 

指导全基因组选择育种有重大的科学

意义和实用价值[4].  

单核苷酸多态性(single nucleotide 

polymorphism, SNP)是 指 在 一 个 群 体

内, 由单个碱基的突变所引起的 DNA

序列多态性 , 是可遗传的变异中最常

见的一种, 占所有已知多态性的 90%

以 上 [5]; 小 片 段 的 插 入 缺 失 (insertion 

and deletion, InDel)也是基因组中常见

的变异. 通过 3K 水稻基因组项目 [3], 

我们获得了包含 3000 份不同水稻品种

的基因组重测序原始数据, 共约 16T. 

原始数据通过标准 GATK 分析流程进

行处理[6], 通过和水稻日本晴基因组[7]

进行比对, 最终得到 2859 份不同水稻
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品种的 SNP 和 InDel 信息. 

图 1(a)和(b)显示了这些样本的测

序深度及其中 SNP 和小片段 InDel 的

分布. 同时, 我们对 2859 份水稻品种

的基本信息也进行了统一的收集和整

理 , 这些信息包括水稻品种的样品名

称、来源、亚种类型、种子保存地、

聚类组群信息等; 图 1(c)显示了数据

库所包含的 2859 份样品的几种主要类

型. 根据这些 SNP 和 InDel 数据和品种

基本信息, 我们建立了以 MySQL 为基

础的数据库管理系统, 并利用 php 语

言开发了数据检索页面. 在此基础上, 

利用 JBrowser 工具[8], 开发并建立了

可以进行可视化显示和多品种对比的

基因组 SNP 及 InDel 浏览器页面.  

图 2 展示了全球水稻单核苷酸多

态性数据库的结构和主要内容 . 数据

库共包含了 2859 份水稻资源的共计超

过 1890 万条 SNP 和 InDel 信息, 针对

不同类型的用户, 设计了 2 个主要的

用户入口, 浏览或者检索 3K 水稻样 

品 , 其中浏览入口可以进行多品种的

比对 ; 检索入口可以方便地对特定品

种 进 行 分 析 、 全 基 因 组 单 核 苷 酸 多  

态性数据展示和特定区段基因组序列

下载.  

图 3 展示了品种信息检索结果. 该

表格记录了水稻品种样品的名称、来

源、亚种类型、种子保存地、聚类组

群信息, 并且可以通过与 JBrowser 界

面的连接, 实现上文中提到的 JBrower

功能 . 除此之外 , 为了方便遗传育种

工作者进行序列下载和引物设计 , 数

据库根据单核苷酸多态性信息对参考

基因组序列的相应位置进行序列替换, 

从而得到了 2859 份不同水稻品种的基

因组还原序列信息 . 通过此页面 , 用

户可以对 2859 份水稻品种的多态性替

换后的基因组序列进行下载 , 导出的

基因组序列为国际通用的 fasta 格式, 

进 而 可 以 直 接 进 行 多 重 序 列 比 对 或

PCR 引物设计. 这项功能的实现极大

地方便了育种用户对 SNP 及 InDel 变

异信息的使用.  

图 4 展示了利用 JBrowser 建立的

多品种对比单核苷酸多态性基因组浏

览器页面 . 数据库将每个品种的每条

染色体建立了一条 track, 通过 select 

track 栏, 用户可以根据染色体(Chr)、样

品 名 称 ( D e s i g n a t i o n ) 、 聚 类 组 群

(Group)、样品来源(Origin)、种子保存

地(Seed provider)以及亚种类型(Type)

等 信 息 选 择 需 要 浏 览 的 样 本 基 因 组 .  

 

 

图 1  (网络版彩色)水稻功能基因组育种数据库(RFGB)——3K 水稻 SNP 与 InDel 子数据库所包含的数据内容. (a) 样本测序深度的分布图; (b) 

样本包含的 SNP 和 InDel 信息条数分布图; (c) 样本的构成类型 
Figure 1  The data content of Rice Functional Genomics and Breeding Database (RFGB) —3K-rice SNP and InDel sub-database. (a) The sample 
distribution of depths of sequencing. (b) The sample distribution of SNP & InDel. (c) The composition of types of samples 
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图 2  (网络版彩色)3K 水稻 SNP 与 InDel 子数据库的主页面及数据库结构 
Figure 2  The homepage and the structure of the 3K-rice SNP and InDel Sub-database 

 

图 3  (网络版彩色)3K 水稻 SNP 与 InDel 子数据库的检索页面使用范例 
Figure 3  A case for searching in the 3K-rice SNP and InDel Sub-database 
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图 4  (网络版彩色)3K 水稻 SNP 与 InDel 子数据库的功能页面使用范例 
Figure 4  A case for functional pages of the 3K-rice SNP and InDel Sub-database 

 
 

在可视化基因组浏览器页面可以同时

显示多条 track 并进行比较. 如图 4 所

示, 通过在 select track 栏选取了若干

个 ( 考 虑 到 服 务 器 承 载 量 , 同 时 展   

示限制不超过 50 个)品种 , JBrowser  

同时显示了第 3 染色体的 18577953~ 

18686176 bp 的 108.22 kb 区段内这几

个 品 种 的 所 有 单 核 苷 酸 多 态 性 信 息 , 

该结果直观地体现在 18618361 bp 附

近 可 能 存 在 用 户 感 兴 趣 的 多 态 位   

点 , 点击该多态位点可以显示出该多

态 位 点 的 详 细 信 息 . 用 户 可 以 结 合  

不 同 的 表 型 和 品 种 , 对 感 兴 趣 的 特  

异区段进行针对性的研究. 每条 track

都可以导出选定区域内全部碱基序列

信息.  

中国是水稻育种和基础研究领先

的国家 , 如何为广大的水稻育种和基

础研究工作者提供直观便捷的基础数

据访问方式是建立全球水稻功能基因

组育种数据库的出发点. 其中 SNP 和

InDel 子数据库的建立, 为用户特别是

中国的广大水稻育种工作者提供了一

个高效检索 3K 水稻基因组项目中水

稻单核苷酸多态性数据 , 开展高效的

信息挖掘和下载的平台. 3000 份水稻

重测序项目共产出了超过 16 T (gz 格

式)的原始数据, 以及超过 1890 万条单

核苷酸多态性数据等变异信息 . 面对

如此大规模的基因组数据 , 如何高效

方便地进行数据分析处理、数据检索

挖掘和数据可视化 , 对所有的水稻研

究 人 员 和 育 种 工 作 者 有 着 重 要 意 义 . 

通过数据检索 , 可以高效地获得特定

水稻 品 种 内存 在的 基 因 组变 异情 况 ; 

通过多品种比对 , 可以得到特定性状

基因在不同水稻品种间的变化和分类, 

进行系统的研究 ; 通过特定区间序列

的批量下载 , 可以高效地对特定的多

态性进行全基因组连接育种引物的设

计 , 从 而 加 快 分 子 辅 助 育 种 的 进 程 . 

通过 3K 水稻 SNP 与 InDel 子数据库这

些功能 , 可以极大地提高数据利用效

率和水稻功能基因组的研究进度 , 为

基于水稻基因组信息的水稻育种工作

提供便利 . 今后 , 根据广大水稻研究

人员和育种工作者的需求 , 对水稻功

能基因组育种数据库(RFGB)的 3K 水

稻 SNP 与 InDel 子数据库功能进行不

断的提升和完善. 

水 稻 功 能 基 因 组 育 种 数 据 库

(RFGB)的 3K 水稻 SNP 与 InDel 子数据

库利用 MySQL 建立起数据库管理系统, 

并通过 php 语言和 JBrowser 开发出了基

于网页的交互界面, 实现数据的交换. 

用 户 可 以 通 过 以 下 地 址 进 行 访 问
http://www.rmbreeding.cn/snp3k.  
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Rice is an important food crop worldwide. Genomic research on global germplasm has theoretical and practical significances in the 
mining of favorable alleles and on genome-based molecular breeding, which are related to Chinese and global food security. Through 
the 3000 (3K) Rice Genome Project, we collected single nucleotide polymorphism (SNP) and insertion and deletion (InDel) genomic 
variation data for the 2859 rice genomes, and established a comprehensive SNP and InDel sub-database for the Rice Functional 
Genomics-based Breeding (RFGB) Database. This sub-database is a global resource containing a polymorphism information retrieval 
function, a genome browser visualization system and a data export system for specific genomic regions, along with other tools. This 
study establishes an important platform for rice gene functional research and rice molecular breeding by genomic selection. 
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