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摘  要 为了方便研究人员管理海量增长的分子标记信息数据，本研究采用 Google App Engine 云计算平台开发了 dbMarker

分子标记管理系统。利用该系统可以通过引物名称、前后引物序列等基本信息查询相关引物，同时还可对退火温度、扩增长

度、引物所在染色体等设置查询条件检索符合用户要求的引物。此外，该系统还具备完善的数据上传更新功能，能够实现标

记信息的安全稳定存储。dbMarker 分子标记管理系统功能完备、界面友好、操作便捷，能够满足当前高通量研究手段对信

息管理的要求。 
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Abstract In order to manage the immense amount of molecular marker data more conveniently and efficiently, a molecular marker 

management system named dbMarker was developed on the Google App Engine cloud computing platform. In the dbMarker system, 

relevant markers can be searched according to primer name or primer sequence. Also, primers’ Tm, sequence length and chromosome 

number, and so on, can be used as restrictions to search the assumed markers. In addition, this system can not only upload and refresh 

molecular marker data successfully, but also store information safely and steadily. In a word, dbMarker is a useful and user-friendly 

molecular marker management system, and will play an important role in high-throughput studies. 
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研究背景 

自 PCR 技术发明以来，基于 PCR 的分子标记

技术相继出现(Williams et al., 1990; Tautz, 1989; 

Zietkiewicz et al, 1994)，随着分子标记的广泛应用

和研究深度的不断增加，现已形成了以酶切、PCR

和测序为基础的 3 大类几十种分子标记，一些常用

分子标记的位点少则几千，多则如 SNP 在百万以上

(Rodríguez-Suárez et al., 2011; Yu et al., 2011)。因此，

单纯依靠人工已无法有效地进行各类标记信息的

存储和管理。当前众多生物信息学网站均开发了标

记信息管理系统(Sherry et al., 2001; Huala et al, 

2001; Kim et al., 2008; Kim et al., 2009; Galperin and 

Fernández-Suárez, 2011; Sayers et al., 2011)，在方便

用户查询的同时也便于数据的收集和管理(表 1)。然

而面向实验室和个人的分子标记管理系统目前未

见报道，随着研究的深入和高通量分析手段的普
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及，在研究分析过程中用到的标记的数量亦在迅速

增加，相关数据分析、保存和整理急需由人工向信

息化转变，故开发一个面向实验室和个人的分子标

记管理系统就显得十分必要。本软件的研发正是在

此背景下，在充分满足数据存储的条件下，还从实

际应用和专业的角度出发有针对性的设计了用户

查询功能。 

1 系统架构 

dbMarker 是基于云计算的信息管理系统，程序

架构设计遵照了 MVC 模式，由模型、视图和控制

器 3 组核心部件组成。模型负责执行分子标记数据

的存储、更新和查询，视图负责数据展示和定义操

作方式，是一组 HTML 格式网页，包括了系统首页

面、数据查询页面、查询结果页面、数据上传和更

新页面以及系统后台控制页面等；控制器负责响应

用户发送的请求和选择业务处理逻辑，并更新视图

以将查询结果反馈给用户(图 1)。 

2 界面设计 

该软件的用户界面由一系列 HTML 页面组成，

包括系统主页、查询、数据上传和更新以及系统维

护等几组页面。

表 1 文中所引数据库的分子标记查询网址 

Table 1 The websites of molecular marker querying for the databases cited in this study 

数据库 

Database 

分子标记查询网址 

The websites of molecular marker querying 

TAIR http://www.arabidopsis.org/servlets/Search?action=new_search&type=marker 

NCBI http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/genome/probe/doc/TechSTS.shtml 

dbSNP http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/SNP/ 

PlantGM http://www.niab.go.kr/nabic/PlantGM 

Sol genomics network http://solgenomics.net/cview/ 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

图 1 dbMarker 软件的 MVC 系统架构 

Figure 1 System architecture and MVC design model of dbMarker software 
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2.1 系统主页 

主页面如图 2 所示，最上方是系统功能导航栏，

提供了数据查询、数据上传、数据更新和系统维护

等软件主要功能的访问链接。其下是快速查询通

道，以方便用户通过标记的名称或序列进行快速查

询。再下方展示了已存储标记的一些统计信息，左

侧的表格列出了数据库中字段的类型和含义，右侧

实时生成的饼图直观的显示了数据库中的引物类

型和数量。系统页面最下方为更新日志，当用户上

传或更新了标记数据之后，可以撰写日志，以方便

日后的查阅和使用。 

2.2 查询页面 

查询页面包括了提交检索信息的用户查询界

面和返回查询结果的系统返回页面。其用户查询界

面是一个由单选按钮、输入框、标签和提交按钮等

元素组成的表单。用户提交查询信息后，系统以表

格的形式返回查询结果，表格上方列有该次查询的

条件。查询结果表格(图 3)中英文单词或缩写的含义

依次为：Name 代表引物名称；Fwd 和 Res 分别代

表前后引物序列；Ftm、Rtm、Mtm 和 Dtm 依次表

示前引物 TM 值、后引物 TM 值、前后引物 TM 值

的平均值和前后引物 TM 相差的绝对值；Fgc 和 Rgc

分别表示前后引物的 GC 含量；Size 代表扩增产物

的长度，未知用“0”表示；Chro 代表引物所在染色

体的编号，未知用“0”表示；Type 代表引物类型；

Note 为备注。 

2.3 数据上传与更新页面 

数据上传页面分为批量上传页面和逐条上传

页面，数据更新页面也分为批量更新页面和逐项更

新页面。批量上传页面和批量更新页面采用了相似

的表单布局，均由密码框和输入标记数据的多行文

本框组成，下方为提交按钮。逐条上传页面中每个

信息字段对应一个文本框，标记类型字段为一个列

表框，输入的内容仅能从列表框中选择。逐项更新

页面由一个文本框输入待修改的引物名称，其下由

一个列表框和文本框组合在一起供用户选择修改

字段和输入更新信息。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

图 2 dbMarker 系统首页 

Figure 2 The home page of dbMarker 
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图 3 返回用户查询结果的表格 

Figure 3 The form showing query result to users 

3 数据查询 

dbMarker 提供了两种查询方式：基本方式和快

速方式。 

基本方式：即在查询页面内执行查询操作，该

方式提供了全面的查询方法。可在引物类型、引物

名称、前后引物序列、染色体、扩增产物长度、平

均退火温度、退火温度相差等字段设置查询条件，

可几个字段联合组成查询条件，各个查询条件之间

的逻辑关系为“与(AND)”。在需要设置条件的字段

内输入查询条件，留空即为不限制该字段，但查询

时必须选择一种引物类型。引物名称、前后引序列

的输入内容为文本信息，染色体和扩增产物长度只

接受正整数，平均退火温度和退火温度相差可接受

小数(大于 0)。在设置扩增产物长度、平均退火温度

和退火温度相差字段时必须同时输入上限和下限。 

快速方式：即利用主页的快速查询通道，直接

输入引物的名称或序列，然后按回车键开始查询。

针对用户已经知道引物的名称或者前后引物序列，

欲查看该引物其他信息的情况。查询时 dbMarker

自动在引物名称和前后引物序列字段内检索用户

提交的信息，其逻辑关系为“或(OR)”。 

4 数据上传或更新 

批量上传数据或更新数据时，需按如下格式整

理待上传或更新的数据信息：“Name, Fwd, Res, Ftm, 

Rtm, Fgc, Rgc, len, Chro, Type, Note”(格式不包含引

号)，字段之间用半角状态的逗号分隔，输入完一条

记录后打回车键输入下一条记录。例如某标记的名

称为 mk1，前引物序列(5'-3')为 AGACCTCATCAA 

CAACCATCCA，后引物序列(5'-3')为 GCTCCAGG 

GCACGCTCTTCT，前引物的退火温度为 52℃，后

引物的退火温度为 57℃，前引物 GC 含量 48%，后

引物 GC 含量 65%，扩增产物长度 418 bp，位于 1

号染色体，标记的类型为 ILP，备注无(NA)。批量

上传或更新时应将该引物的数据整理为 “mk1, 

AGACCTCATCAACAACCATCCA, GCTCCAGGG 

CACGCTCTTCT, 52, 57, 45, 65, 418, 1, ILP, NA”。然

后输入到批量上传或更新页面相应文本框中，单击

提交按钮后开始上传或更新；逐条上传数据时，需

在逐条上传引物页面内按照提示信息，逐项输入相

应的内容，其中引物类型从下拉列表中选择，完整

填写表单后点击提交数据按钮完成该引物的数据

上传；仅需要修改某个引物的个别记录时，可以采

用逐项更新的方式。首先在逐项更新页面输入待更

新引物的名称，然后从下拉列表中选择要更新的字

段，并输入新的字段信息，最后点击提交按钮完成

数据更新。 

5 讨论 

云计算作为一种新兴的基于互联网的计算模

式，实现了本地计算机或远程计算机的网络化协同

工作，并且在生物信息学研究中得到了越来越广泛

的应用(Dudley and Butte, 2010; Langmead et al., 

2009)。2008 年 4 月 Google 公司推出了一项名为

Google App Engine 的云计算服务，该云计算服务可

让开发者更加专注于产品的研发，提高开发效率，

降低技术风险。dbMarke 正是基于该平台的云计算

应用，实现了大量分子标记信息的便捷存储和查

询。相比传统的保存方式(如利用 EXCEL 表格)，效

率更高，而且查询更加方便，能够满足当前高通量

研究手段对海量信息处理的要求。与当前大型生物

信息学网站的后台数据管理系统相比，dbMarker 更

加专注实验室和个人级别的分子标记信息存储和

管理。首先，dbMarker 软件起源于本研究实验室日

常分子标记的管理和应用，在人工管理已经无法适

应，而大型公共生物信息数据库又无法与日常研究
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工作紧系衔接的情况下，dbMarker 的设计目标就定

位于弥补上述缺口；其次，该软件的体积非常小巧，

源文件只有 30 多 K，而且 Google App Engine 平台

为软件的发布和使用提供了极大的便利性，更不需

要用户进行硬件方面的投入，大大降低了应用难度

和技术风险。目前，该软件已经获得国家版权局授

予的软件著作权保护登记(2010SR059772)，并在

Google 代码网站上设立了项目托管，访问地址为：

http://code.google.com/p/dbmarker/。用户可以通过以

上地址了解技术信息，下载软件包以及源代码。 
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