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SBV:基 于 SVG的生物信息可视化软件
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摘要生物信息可视化是从生物大数据中挖掘有效信息的重要手段。针对生物信息的海量性、可视化效果的精确 

性、各种可视化需求的多样性等挑战，设计并实现了一款基于 S V G 矢量图的生物信息可视化软件 SBV (SVG for 

Bioinformatics Visualization)。SB V充分利用了 SV G的可伸缩性、DOM和 C SS表现形式的可定制性，实现了 1 0余种 

常用的生物信息用图，可支持现有的大部分生物信息可视化，是一款易于操作的综合型生物信息画图软件。目前该软 

件已经在 Github上开源，为后续开发更多功能奠定了较好的基础。
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Abstract Bioinformatics visualization is an important approach to exploit the information behind the massive biological 

data. In view of the challenges like massive data size, accurate visualization effect and diversified visualization require­

ments, we presented a bioinformatics visualization software based on SVG, called SBV (SVG for Bioinformatics Visuali­

zation). SBV takes advantages of scalability of SVG and customizable performance form of DOM and CSS to draw a va- 

riety of bioinformatics maps. It is a maneuverable integrative bioinformatics visualization platform supporting most of 

existing bioinformatics visualization requirements. The software has been open source in Github ? which provides good 

foundation for the further development.
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1 引言

随着高通量测序技术的不断进步及广泛应用，产生了大 

量的生物数据，通过生物信息学技术来理解蕴含于数据中的 

生物学知识是当前生物技术发展的迫切需求。这些生物数据 

类型复杂、数量庞大，传统的基于文本的数据处理和展示模式 

不利于清楚地表达其中的复杂关系。生物信息可视化技术可 

以将难以理解的抽象符号信息转化为更直观的图像和模型， 

是有效理解生物数据的不可或缺的手段[1]。对生物数据进行 

良好且直观的展示可以揭示数据内在的错综复杂的关系，让 

研究人员可以对复杂的数据进行多角度观察，为生物数据的 

分析和生物信息的挖掘提供了便利[2]。

国外很多著名的研究团队都先后开发了针对特定生物信 

息领域的可视化工具。针对以D N A序列数据为代表的测序

数据，现有的基因组可视化工具从不同的角度对这些测序数 

据进行展示。以当前最常用的UCSC Genome B row ser™ *  

例，它支持可以被比对到基因组上的任何数据类型，将图像在 

服务器端渲染后嵌入网页中。不同的基因组可视化工具都有 

自己的独特功能，Genome V ie w M 除了具有多序列比对、共线 

性匹配、短序列比对等可视化功能之外，还提供了注释编辑 

器，以展示和注释信息。交互探究大型集成数据集的可视化 

工具 (In te g ra tiv e  G enom ics V ie w e r，IG V )[5]可支持基因组中 

如测序序列对比、基因表达数据等多类数据的交互展示。G i- 

to o ls M 使用热图对不同组织转录组的表达化差异的聚类结果 

进行展示并加以解释，还引入了 K E G G 和 B io m a rt等生物数 

据库作为先验知识。表 1列出了目前几种常见的生物信息可 

视化软件的功能对比。
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图形生成模块

图 2 SBV模块图

S B V 中的主要模块包括图形生成模块、数据处理模块、配 

置文件模块、字体系统模块、颜色系统模块、出错处理模块等。

图形生成模块是S B V 的核心模块，其包括基础图、对比 

图、染色体图等各种图形子模块。各种图形的生成还需要坐 

标系子模块，以及坐标轴、滤镜、图例等其他图形信息子模块 

作为绘制图片的辅助。

数据处理模块用于处理各种格式的输入数据，包括 fasta  

格式的序列数据、进化树结果数据、染色体数据等。

配置文件模块用于定义各类图片、输入数据及各类参数， 

在该模块中也定义了这些内容的默认值。

字体系统模块内置了常用的10种字体库，目前仅支持 

a fm 格式的字体，其他格式的字体需要提前转换格式。

颜色系统模块定义了如w 3c 和 svg等的颜色系统，用户通 

过配置文件加载即可使用，也可以定制自己喜爱的颜色系统。

出错处理模块定义了用户使用S B V 的过程中可能出错 

的情况，并打印错误提示。

3 SBV的特色

3 . 1 图形功能多样化

S B V 作为一个综合型的生物信息画图平台，其最大的特 

色是可绘制的生物信息用图的种类非常丰富，在 P e r l程序的 

图形模块中集成了十余种图形，包括一系列基础图、位点频率 

图、热图和染色体图等，表 2 概括了在 S B V 中目前集成的生 

物信息用图功能。用户在使用时只需要在命令行中输入图形

放且功能强大的编程语言。P e r l截取了 C 和 s h e ll等脚本语 

言的特性，内部集成了正则表达式的功能，非常适合处理文 

本，另外其还具有巨大的第三方代码库C P A N ，其中有大量工 

具可供使用。在处理生物信息数据方面，由于生物信息数据 

的本质是文本数据，且拥有 C P A N 中功能强大的B io P e rl模 

块的支持，因此P e rl是开发生物信息可视化平台的理想编程 

语言。

按照基本框架的设计，S B V 的 P e r l程序的模块设计如图

2 所示。

SBV

这些可视化软件较好地支撑了特定领域的生物信息学研 

究。然而，面对当前生物信息数据和复杂分析任务的爆炸式 

增长，现有的生物信息学可视化软件主要面临3 个方面的困 

难:1)现有的可视化工具难以绘制有效基因组数据量极大的 

数据。目前常用的可视化工具多数是基于W e b的基因组浏 

览器[3，̂ ]，当输入的数据文件太大时，服务器端会承受过大 

的压力[8];对于可以安装到本地的可视化工具[54]，若将海量 

数据可视化结果以J P G 和 P N G 等格式的图片形式来输出， 

文件可能会过大或被压缩，进而导致有效生物信息的丢失。

2)现有的可视化工具主要专注于特定需求[13]，当需要对一批 

数据实现端对端的分析时往往涉及多种可视化工作，对于这 

种复杂多变的需求缺乏有效的支撑。3)可视化效果较难定 

制。目前生物可视化工具繁多，各个工具的可视化效果不 

同[14]，缺乏有效、统一的样式定制机制。

因此，本文设计并实现了一款基于S V G 的生物信息可视 

化软件S B V。它以 P erH吾言为开发语言，以 S V G 作为图形 

格式实现了海量数据的精准、可伸缩的展示，借 助 C S S和 

D O M 实现了可视化效果的统一定制，目前已经集成开发了十 

余种常见的生物信息用图，可为用户提供更多角度的、简明且 

精确的生物信息图展示，同时提供灵活的交互体验。

2 SBV的设计与实现

2. 1 基本架构

S B V 通过对生物信息数据进行处理，以及对 S V G 元素 

进行打印和操作，快速绘制出各种生物信息用图，其架构如图 

1所示。在 P e r l程序中，S B V 对各类图形进行了单独封装，并 

提供了各类图形的基本模板，用户通过输入数据及配置文件 

即可进行快速绘图，也可根据需求修改配置文件来定制更加 

美观的模板。S V G 图片的元素样式采用C SS进行定义，已经 

生成的S V G 图片可以使用D O M 进行修改，通过 J S 实现与 

用户的动态交互。

输入数据

图 1 SBV架构图

2. 2 实现方法

S B V 主要采用P e rl语言进行开发，P e r l是一种源代码开

表 1 常见生物信息可视化软件对比

软件名称 数据类型 功能描述

IGV 测序数据

GenomeView 测序数据

UCSC Genome Browser 测序数据

Gitools 高维组学数据

z e n b u [7] 测序数据

Genome Maps[8] 测序数据

Cytoscape[9] 关系网络数据

Circos[10] 关系网络数据

NCBI Map Viewer[11] 测序数据

JBrowse[12] 测序数据

测序序列比对、基因表达数据和基因组注释等多种数据类型的交互展示 

基因组浏览器和编辑器，提供多序列比对、共线性匹配、短序列比对等 

浏览基因组的任何一部分，并且同时可以得到与该部分有关的基因组注释信息 

使用热图对不同组织转录组的表达化差异的聚类结果进行展示并加以解释 

将基因组浏览器与数据分析和相关表达视窗相联系，组学数据集成及交互式可视化系统 

新一代基因组浏览器，能同时展示多种类型基因信息

图形化显示网络并进行分析和编辑的软件，可使用功能插件来对网络问题进行深入分析 

关系型数据可视化软件，最大特色为绘制圈图

提供基因组集合、遗传图谱及相关注释信息等，在全基因组内可通过基因名称等进行查询 

展示基因组整体视图，将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
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名称并按照输入数据格式保存的数据文件名即可快速绘制不 

同的生物信息用图。表 2 中所有图形的基本模板都封装在

S B V 中，用户可以根据需求修改配置文件中的参数来定制更 

美观的模板。图 3 给出了各种图形的基本模板。

图形

基础图-饼图 

基础图-ggplot2 

基础图-气泡图 

基她图-rplot 
基她图-maplot 

基她图-manhattan 
位点频率图 

维恩图 

对比图

进化树图 

分类树图 

热图

染色体图

人染色体cytoband图
序列修饰图

表 2 SBV功能表

图形功能描述

将统计后的数据以饼图或者环图的形式进行展示，可以定制阴影效果的模板

基于R 语言中的ggplot2包，包括散点图、折线图等，可将多种元素组合;集成legend功能自动生成图例 

展示三维数据，与散点图相似，但额外加入一个表示大小的变量;复杂的气泡图可转到ggpl〇t 2类型下定制 

散点图、折线图和linerange的结合体，通常用于群体分析中基因家族的展示 

展示转录组表达量的散点图

以染色体作为横坐标的散点图，通常用于GWAS中关联位点的展示

根据对齐的DNA或者蛋白序列，计算出每个位点中碱基或者氨基酸的频率并作图，通常用作保守位点的分析 

绘制2-5集合的维恩图，用来展示数据的交并集关系 

生物信息分析结果对比图，分为simple和detail两种模式

根据进化树的结果文件，绘制并修饰进化树图，修饰的内容包括在叶节点字符后添加颜色块、热图、各类图标；给 
叶节点字符添加背景颜色、设置字符样式、添加饼图等;有普通、环状和无根树3 种模式 

根据树文件绘制多叉树，通常用于物种分类，在meta 168和meta genomics项目中运用得较多 

展示二维矩阵数据，包括行和列的聚类及具体矩阵数值的渐变展示，继承了进化树中的功能，可对分层聚类树进 
行各种修饰，在颜色块矩阵的后面添加柱状图、盒形图等

展示与基因组染色体相关的信息，如染色体snp分布图、染色体基因分布图、染色体snp密度和基因密度曲线、基 
因组共线性等;包括水平、垂直和环形3 种模式

在染色体图的基础上延伸定制，用于展示人染色体的相关信息;分为NCBI，Ensembl和normal 3 种模式 

展示一个基因或者蛋白的序列，并对序列进行修饰

图 3 S B V中各图形的基本模板

在这10余种生物信息用图中，最重要的生物信息用图为 染色体图。染色体图不仅可以展示基因组染色体的相关信息，
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还可以表示任何符合染色体图特性的数据，比如展示某些基因 

家族的结构域等。此外，还可以将它扩展到其他领域的可视化 

应用，如影视作品中的人物关系分析等。目前对于染色体图绘 

制，尤其是环形图绘制，最常用的软件为C ircos。染色体环形

图能够在一个图上展示非常多的生物信息，但是有些生物信息 

使用环形图展示并不是最直观的模式。因此在S B V 中，染色体 

图除了具有环形图模式之外，还包括水平模式和垂直模式。图4 

给出了染色体图的水平模式和垂直模式的示例。

(b)基因在染色体上的分布 

图 4 染色体图的水平模式及垂直模式

面对如此多种类的生物信息用图，S B V 还提供了图形组 

合的功能。S B V 的各个图形之间并不是绝对独立的，在 SVG  

文件中定义各图形的坐标，即可实现多个图形的自由组合。

3.2 SVG图片优势明显

目前，许多生物信息可视化软件都是将生物信息图像在 

服务器端渲染后嵌入网页中的，面对日渐增长的有效基因组 

数据时，这些可视化工具生成的图片文件可能会过大，服务器 

端会承受不了如此巨大的压力。可以对如 J P G 和 P N G 的部 

分格式图片进行压缩，但是在压缩过程中，有效的生物信息可 

能会有所损失。

针对上述问题，S B V 选 择 S V G 作为各种生物信息用图 

的格式。可伸缩矢量图形(S ca lab le V e c to r G raph ics，S V G )是 

可拓展标记语言(X M L )文件，它由于用文本格式的描述性语 

言来描述图像内容，因此是一种与图像分辨率无关的矢量图 

格式。

选择 S V G 矢量图作为生物信息用图的格式，使 S B V 与 

其他生物信息可视化软件相比具有更多优势。在图片大小方 

面，与 J P G 和 P N G 等格式的图像相比，S V G 图像尺寸更小， 

且可压缩性更强;在图片质量方面，S V G 是可伸缩的，可在图 

像质量不下降的情况下被放大，同时可在任何分辨率下被高质 

量打印;在图片的读取和修改方面，S V G 图片可以在记事本以 

及 Chrom^ F ire fo x等常用浏览器中动态地创建、修改和删除。

S B V 的图形组合功能也是基于S V G 格式上的特性和优 

势相对于其他生物信息可视化软件而特有的。图片采用

S V G 格式是S B V 的第二大重要特性，它有助于展示更高质 

量的生物信息用图以及提供更灵活的交互体验。

3 . 3 软件可操作性强

生物信息的处理常常需要进行各种批量化、自动化的操 

作，命令行模式正是进行各种批量化和自动化操作的最佳方 

式。S B V 的使用方法是在命令行中输入数据以及配置文件， 

来生成生物信息用图。使用命令行操作具有效率高、可移植 

性强等优点。

S B V 主要以配置文件的形式来定义各类图片，用户通过 

修改配置文件来满足不同的绘图需求，除了在配置文件中修 

改生物信息用图的类型以及图中的各类型参数之外，图片中 

的颜色系统、字体系统等都可以通过配置文件来进行个性化 

设置。配置文件的使用使得S B V 丰富强大的绘图功能得以 

充分体现。

生物信息用图的绘制需要不停地调整，从定制图片模板 

到修改图片，S B V 都非常注重实用性和交互性。S V G 图片的 

元素样式使用C S S进行定义，使得各类图片样式的定义更为 

方便，实现了可视化效果的统一定制，同时也进一步减小了 

S V G 图片的大小。S V G 图片可以使用D O M 进行修改，使用 

J S 实现与用户的动态交互。用户可以轻松地按需求修改已 

经生成的S V G 图片。

综上所述，S B V 结合命令行操作的高效率、配置文件易 

于修改以及S V G 图片交互灵活等优点，在绘制各种生物信息 

用图时具有很强的可操作性。
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4 SBV应用实例 

4 . 1 系统环境

S B V 软件基于P e rl 5. 10.1 编写，因此若要运行S B V，则 

需安装P e r l以及以下P e r l模块:1)S V G (2. 5 9版本或者更新 

的版本）；2) C onfig :: G eneral (2. 50 以上版本）；3) M a th :: 

R ound; 4) M a th :: Cephes; 5 ) P o s tS c rip t:: F on t (1. 10. 02 以上 

版本）；6)Read〇n ly ;7)B i〇P erl (1. 6. 922版本或者更新的版 

本，用于读取系统树和热图，可选择安装）；8) A lg o r ith m :: 

C lu s te r(l . 52版本或者更新的版本）。

目前该软件已经在G ith u b上开源，读者可以从 h ttp s :// 

g ith u b. com/d m ir-genedenovo/S B V 下载 SB V 的安装包。安 

装以上环境后，下载 sbv. ta r. g z并解压。在 D O S窗口中输入 

命令 “ p e rl sbv. p l- ve rs ion”后成功获取 S B V 的相关信息，说 

明软件安装成功。

4 . 2 运行实例

S B V 作为一个综合型的生物信息作图平台，已经将多种 

生物信息用图封装了起来，用户只需通过输入数据及配置文 

件即可进行快速绘图。为了对 S B V 的功能进行验证，选取 

S B V 中最重要的染色体图的绘制作为运行实例。

在 S B V 中已经包含了染色体图绘制的示例文件。若要 

快速绘制示例图形，在命令行中输入 “ p e rl sbv. p i ka ryo”即 

可，快速绘制的染色体图为水平模式的染色体图。若要绘制 

环形染色体图示例，则将命令行中的配置文件修改为示例文 

件中的 c ircu la r_ ka ryo. co n f， 即在命令行中输入“ p e rl sbv. p i 

ka ryo -co n f c ircu la r_ka ryo. con f”。 以上两个示例绘制得到的 

水平模式染色体图以及环形模式染色体图如图5所示。

AY5嶋  ii V 4 ^ ^  ^  ̂ \ i ^  M - ,： r ^   ̂  ̂  ̂  ̂  ̂̂  H ' i

KP412538 !55§ ^  玥
GQ153938 !fi!iSiS ! lUlSSSSi!!iii«5i fill! IIH W  !i! IfifiKS Wii i !MHri \m\ !! m ii! %

(a)水平模式

图 5 SBV体图的运行示例图

染色体图示例文件的输入数据默认保存在 sbv/data/ 

k a ry o 目录下。输入数据包括以下6个信息，可以将需要绘制 

的染色体图的其他数据按以下格式保存，作为新的输入数据。

< ch r id ) < la b e l) < s ta rt pos) < end pos) < co lo r) [a ttrib u te s] 

在上述格式中，每一项之间使用〈ta b〉作为分隔符，第六 

个为可选项，可以留空使用默认值。

染色体图能够同时从多个角度展示数据包含的信息，因 

此在染色体图的配置文件中，需要对染色体图构成的几个模 

块的参数进行设置，具体如表3所列。

表 3 染色体图构成表

模块名称 作用

ideogram 定义染色体，是染色体图的基础

ticks 定制染色体的坐标，起辅助作用

highlights 实现各类元件分布图的模块，定义染色体上元件的分布， 
可以用各类图形来展示

links 定义染色体中各个区域之间的连接，是共线性图不可缺少 

的部分

plots 在图上添加各类统计图形及标签，是染色体图的核心

S B V 中其他类型图片的绘制方法与染色体图的类似，在 

此不逐一列举。运行方式为：按 “ perl sbv. p i 〈 figure type〉 

[ — c o n f ' conf] [options] [input data file]’’的形式输入命令 

行。命令行中 〈 figure type〉为所需要绘制的图形类型，比如 

“pie”，“ggplot2”，“freq”等;[—conf'  conf]为配置文件，配置 

文件使用Config:: General模块进行解析，包括对输出 SVG 

图片的各种定义;[options]用于选择 S B V 运行的模式，或者 

查看其他相关信息；[input data file]用于输入需要绘制的图 

形的数据文件名，或者留空使用默认值并在配置文件中修改 

数据文件位置。

结束语本 文利用P e r l和 S V G 设计并实现了一款综合 

型生物信息可视化工具S B V，它能绘制十余种生物信息用 

图，以 S V G 矢量图作为输出结果，通过 C S S和 D O M 实现可 

视化效果的统一定制。多种生物信息用图的综合使用满足了 

多角度展示生物信息数据的要求。用 S V G 矢量图作为输出 

结果能够对海量数据进行精确的、可伸缩的展示。图片样式 

的修改简单灵活，便于研究人员使用，对生物信息学的分析有 

很大的辅助作用。另外，软件在设计时就考虑了扩展性，在未 

来的工作中，将在该平台上更新更多类型的生物信息用图。
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