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摘要：“遗传资源”是一个国家的战略资源。作为一种特殊的非实物性质的信息资源，遗传资源数字序列信息渗透生

命科学和环境科学等领域，为生物遗传资源的保护和利用提供支持。加强对遗传资源数字序列信息的研究具有重要的

现实意义。本文介绍遗传资源数字序列信息提出的背景，阐述遗传资源数字序列信息发展现状，探讨遗传资源数字序

列信息与公约及其议定书的关系，并对国内外遗传资源数字序列信息数据库建设情况进行研究，对遗传资源数字序列

信息的发展提出建议。
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Abstract: Genetic resources are strategic resources of a country. As a special kind of non-physical information 
resources, digital sequence information on genetic resources penetrates into the fields of life science and 
environmental science, supporting the conservation and utilization of biological genetic resources. It is of great 
practical significance to strengthen the study on digital sequence information on genetic resources. This paper 
introduces the introduction background of digital sequence information on genetic resources, describes the 
current situation of the development of digital sequence information on genetic resources, investigates the 
relationship between digital sequence information on genetic resources and the Convention and its Protocols, 
studies the construction of digital sequence information database on genetic resources at home and abroad, and 
makes suggestions for the development of digital sequence information on genetic resources.
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0 引言

“遗传资源”是指具有现实或者潜在价值的、

来自人类和其他动物以及植物和微生物或其他来

源的任何含有遗传信息的材料，是一个国家的战

略资源，是经济社会可持续发展的基石，也是一

科技资源建设与利用



·科技资源建设与利用·吴林寰等：浅析遗传资源数字序列信息的发展现状与建议

─ 37 ─

个国家生态安全和生态文明的重要保障。遗传资

源数字序列信息是近年来DNA测序技术的产物。

随着高通量测序技术的飞速发展和生物遗传资源

的利用日益受到重视，遗传资源数字序列信息正

在爆发性增长，并已渗透到生命科学和环境科学

等领域。遗传资源数字序列信息的应用有助于

解释生命的分子基础和进化理论，为生物多样性

的保护和可持续利用提供了新的技术手段。随着

《名古屋议定书》的生效和履行，各缔约方对遗

传资源惠益分享的认识逐步提高，并采取有效的

立法、行政等措施对本国的生物遗传资源进行管

制。近年来，遗传资源数字序列信息已成为《生

物多样性公约》缔约方大会讨论的焦点议题。遗

传资源数字序列信息作为一种特殊的非实物性质

的信息资源，为获取与惠益分享制度带来新的挑

战。然而，对于其惠益分享的范围和内容，目前

国际上尚未达成一致。我国是生物多样性大国，

作为《生物多样性公约》和《名古屋议定书》的

缔约方，理应积极参与遗传资源数字序列信息相

关的研究，应对由此带来的各种挑战。为了深入

了解遗传资源数字序列信息的相关情况，为我国

生物遗传资源的保护和利用提供支持，本文将研

究遗传资源数字序列信息，对遗传资源数字序列

信息的发展提出建议。

1 遗传资源数字序列信息的提出

2010 年 10 月 18—29 日，在《生物多样性公

约》（CBD）第 10 次缔约方大会上通过了《生物

多样性公约关于获取遗传资源和公正公平地分享

其利用所产生惠益的名古屋议定书》（简称“《名

古屋议定书》”），其目的是阻止遗传资源滥用。

2016 年，《生物多样性公约》科学咨询机构的

科学、技术和工艺咨询附属机构（SBSTTA）第

二十次会议在合成生物学议题上提出了“遗传资

源数字序列信息”（Digital Sequence Information 
on Genetic Resources，DSI）。2016 年 12 月，《生

a　 Digital sequence information on genetic resources。 https://www.cbd.int/dsi-gr/。
b　 2019-2020 inter-sessional period。 https://www.cbd.int/dsi-gr/2019-2020/。

物多样性公约》缔约方会议第十三次会议（COP 
13）和《名古屋议定书》缔约方第二次会议

（COP-MOP 2）首次把遗传资源数字序列信息作

为独立议题提出，并决定在各自的下一次会议上

研究审议利用遗传资源数字序列信息对《生物多

样性公约》3 个目标和《名古屋议定书》目标可

能产生的影响a。2018 年 11 月，《生物多样性公

约》缔约方会议第十四次会议（COP 14）和《名

古屋议定书》缔约方第三次会议（COP-MOP 3）
审议了遗传资源数字序列信息问题，分别通过

了缔约方会议第 14/20 号决定和第NP-3/12 号决

定。在第 14/20 号决定中，缔约方认为遗传资源

数字序列信息对于《生物多样性公约》3 个目标

具有相互支持的重要作用，认为获得和使用遗传

资源数字序列信息有助于生物多样性保护和生物

遗传资源的可持续利用，对保护人类、动物和植

物的健康和粮食安全等具有重要的作用b。

在COP 14 会议上，发达国家集团和发展中

国家集团没有就“DSI”与公约及其议定书的关

系、获取条件达成一致。同意设立技术专家组，

对“DSI”概念、范围、可追溯性、获取条件问

题进行研究，并将其研究成果提交 2020 年后全

球生物多样性框架临时工作组（WG 2020），由

工作组就如何在 2020 年后生物多样性战略框架

内处理“DSI”获取与惠益分享问题向COP 15 提

出建议，确定 2030 年全球生物多样性新的目标。

2 遗传资源数字序列信息发展的现状

2.1 “DSI”的界定及其分类

2.1.1 界定与特征

鉴于遗传资源数字序列信息是当前国际公

约讨论中面临的新问题，国内外尚未有明确的界

定，对于遗传资源数字序列信息的定义也仍然比

较模糊。有的将遗传资源数字序列信息界定为有

关基因序列的数据 [1]。还有将遗传资源数字序列

信息定义为一种描述DNA或RNA分子的序列信
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息，是具有实际或潜在应用价值的信息 [2]。从上

述遗传资源数字序列信息有限的界定中可以看

出，遗传资源数字序列信息首先是作为一种信息

而存在，但由于信息是对生物体特征的描述，也

可被视作广义的“生物信息”。遗传资源数字序

列信息的形成是以生物科学、信息科学和计算机

科学发展为背景，体现了在现代技术环境下对生

物信息运用的数字化特征。

2.1.2 信息类型

在遗传资源数字序列信息特设技术专家组

会议上，与会专家提出可能与利用遗传资源相关

的各类信息，主要包括：（1）核酸序列读数和相

关数据。（2）关于序列组装、注释和遗传作图的

信息。此信息可描述全基因组、单个基因或其片

段、条形码、细胞器基因组或单核苷酸多态性。

（3）关于基因表达的信息。（4）关于大分子和细

胞代谢物的数据。（5）关于生态关系、环境的非

生物因素的信息。（6）功能，如行为数据。（7）
结构，包括形态数据和表现型。（8）关于分类的

信息。（9）使用方式。这些信息可以分为两类：

一是表示遗传资源的遗传和（或）生物化学组成

的信息，包括上文清单中的（1）至（4）项；二

是提供背景信息的观测数据，包括上文清单中

的（5）至（9）项，这些数据可能是也可能不是

从利用遗传资源中产生的 [3-4]。背景信息提供样

本来源等信息，可以在获取特定遗传材料时收集

到，也可以从其他渠道收集到。这类信息有助于

解释一种遗传资源的遗传学和生理学特征，可以

进一步了解该遗传资源的性质。

还有专家认为，这些类型的信息可以部分

或全部统称为“自然信息”或“遗传资源信息”。

“遗传序列信息”在科学界广泛使用，词义清晰。

随着新技术的应用，可能产生其他类型的信息。

2.2 遗传资源数字序列信息的访问、存储和管理

遗传资源数字序列信息最常见的访问方式是

访问数据库，还可利用涉及自然环境生物多样性

样本和迁地采集的野外采集数据进行研究并建立

数据库。基因组信息可以通过期刊文章链接到已

发表论文的补充文件，专利、专利申请和补充文

件，科研机构、公司或政府数据库等数百万个基

因序列来获取，也可以在电子邮件和网上找到 [5]。

（1）访问。目前，全球共有 1 700 多个可公

开访问的生物数据库。这些数据库是根据异质

性、数据类型、范围和馆藏情况组织起来的。它

们可能包括核酸的序列数据（如含有RNA表达

信息的数据库）、模式生物体的基因组数据库、

各种RNA类型的RNA数据库（mRNA、rRNA、

microRNAs、snoRNAs、tRNAs、piRNAs等）和

含有已知蛋白质信息的氨基酸数据库。根据策展

水平，它们被分类为“主要”数据（如序列读取

档 案SRA，https://www.ncbi.nlm.nih.gov/SRA） 和

“次要”数据（如Refseq ，https://www.ncbi.nlm. 
nih.gov/Refseq/）。数据库进一步分类为综合数据

库和专项数据库（如肺炎链球菌基因组数据库

SPGDB，http://pranag.physics.iisc.ernet.in/SPGDB/）。
综合数据库包含来自许多物种的不同数据类型，

包括国际核苷酸序列数据库协作组织（Interna-
tional Nucleote Sequence Database Collaboration，
INSDC）内最大的公共数据库。

（2）存储。美国、欧洲和日本于 20 世纪

八九十年代分别建立世界三大生物数据中心

（NCBI、EBI、DDBJ），管理全世界生物数据资

源，有效地支撑了全球遗传资源数字序列信息的

保存和共享。然而，需要注意的是，目前对这些

数据库中包含的所有数据记录的访问不受限制，

是自由的。

（3）管理。使用数字序列信息的关键是遗

传数据库的术语标准化和统一。通过标准化电子

数据，“可以跨独立开发的系统和服务导出、翻

译、查询和统一”。根据遵守商定的数据标准，

允许 INSDC的合作伙伴可以每天进行数据交换，

能够利用独立开发的系统，来根据用户需求以

不同方式呈现相同的内容。分类数据库工作组

（TDWG）也同样为生物或生物多样性数据的交

换制定了生物多样性信息标准，允许生物数据库

项目之间的国际合作（www.TDWG.org）。
2.3 遗传资源数字序列信息相关法律文件

生物多样性是维持人类社会环境、经济可持
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续发展的基石。世界各国合作，推动建立《生物

多样性公约》，旨在保护全球生物多样性，体现

生物多样性直接、间接以及潜在的使用价值。相

关的国际公约历史沿革主要包括以下几点：《生物

多样性公约》是一项保护地球生物资源的国际性

公约，主要目标是保护生物多样性；生物多样性

组成成分的可持续利用；以公平合理的方式共享

遗传资源的商业利益和其他形式的利用 [6]。《卡塔

赫纳生物安全议定书》目标是确定和评价改性活

生物体在可能的潜在接收环境中对生物多样性的

保护和可持续使用产生的不利影响，并建立适宜

的事先知情同意程序 [7]。《波恩准则》旨在协助各

国政府和缔约方关于遗传资源获取和惠益分享的

法律、行政和政策措施的制定，并向发展中国家

提供能力建设，以确保其有能力实施获取和惠益

分享的规定 [8]。《吉隆坡部长宣言》呼吁各国政府

把生物资源的保护和利用，同各国的社会、经济

发展有机合起来，增加对发展中国家和经济转型

中国家在环保方面的援助 [9]。《名古屋议定书》对

利用遗传资源和传统知识所产生的惠益进行公平

公正的惠益分享达成了里程碑式的统一，建立了

相关的国际制度 [10]。

基于国内生物多样性的特征，我国出台了

一系列法律法规，为遗传资源管理保护提供了保

障。相关法律法规文件如表 1 所示。

3 遗传资源数字序列信息与两项公约的关系

3.1 对“DSI”的不同观点

对于“DSI”，在国际上普遍存在两种观点：

一是认为，遗传资源数字序列信息应被定性为遗

传资源，进而可以通过《生物多样性公约》和

《名古屋议定书》来加以保护。二是认为，遗传

资源数字序列信息并非《生物多样性公约》和

《名古屋议定书》中的遗传资源，不适用这两项

公约。遗传资源数字序列信息特设技术专家组会

议专家就“DSI”与《生物多样性公约》和《名

表 1 我国生物多样性相关法律管理条例

法律法规文件名称 相关条例

中华人民共和国宪法
国家保障自然资源的合理利用，保护珍稀动植物。禁止任何组织或者个人以任何方式侵占或者破坏自

然资源 [11]

环境保护法 合理开发利用自然资源，保护生物多样性，保障生态安全。依法制定和实施生态保护和恢复规划 [12]

野生动物保护法

野生动物资源的所有权属于国家

国家主管部门应当制定野生动物遗传资源保护利用规划，建立国家基因库，对原产于中国的珍稀濒危

野生动物遗传资源实施重点保护

禁止猎杀、买卖、收购和使用国家重点保护野生动物。猎杀、贩卖、收购、使用许可证，是科研、法

规、防疫等工作的需要 [13]

种子法
国家对种质资源拥有主权。出口种质资源或者与境外单位、个人合作利用，需要国家许可和利益分享

计划 [14]

中华人民共和国畜牧法 畜禽遗传资源出口或者与境外单位和个人合作利用，需要与国家实行许可证和利益分享计划 [15]

中医药法
中医药知识拥有者有权继承和使用自己的知识，有权事先知情同意他人获取和使用知识，有权分享利

益 [16]

专利法 申请人应当在专利申请文件中披露遗传资源的直接来源和原始来源 [17]

野生植物保护条例 国家重点保护野生植物科研需要取得采伐、销售、收购、出口许可证 [18]

科学数据管理办法 科学研究的开放获取；在双方同意的商业化条件下的利益分享 [19]

人类遗传资源管理条例

人类遗传资源信息是指利用人类遗传资源材料产生的数据等信息资料

将人类遗传资源信息向外国组织、个人及其设立或者实际控制的机构提供或者开放使用，不得危害我

国公众健康、国家安全和社会公共利益；可能影响我国公众健康、国家安全和社会公共利益的，应当

通过国务院科学技术行政部门组织的安全审查

将人类遗传资源信息向外国组织、个人及其设立或者实际控制的机构提供或者开放使用的，应当向国

务院科学技术行政部门备案并提交信息备份 [20]

生物安全法
国家加强对我国人类遗传资源和生物资源采集、保藏、利用、对外提供等活动的管理和监督，保障人

类遗传资源和生物资源安全 [21]
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古屋议定书》所定义的关系提出了不同的观点。

（1）对于“遗传资源”的定义a是否包括

“DSI”的争议，专家指出，“遗传资源”指的是

有形或物质材料，而“DSI”是无形的，因此不

在定义范围内。

（2）在“遗传材料”定义b中所含“或其他

来源”一语指的是定义中未列出的其他分类类

别。有的专家则认为该短语可包含“DSI”。
（3）即使“DSI”不在“遗传资源”的定义

范围内，只要它是利用遗传资源或嗣后应用和商

业化的结果并因此应该进行惠益分享，那么它就

属于《名古屋议定书》的范围。

（4）唯一可视为利用遗传资源结果的“DSI”
是核酸序列读数和相关数据。

（5）将“DSI”理解为一种遗传资源的等同

物，在法律上涉及事先知情同意、共同商定条件

和惠益分享的义务。将“DSI”理解为利用一种

遗传资源的产物，在法律上涉及惠益分享的义

务 [3-5]。

3.2 “DSI”对保护和利用生物多样性的重要性

专家一致认为，“DSI”对保护和可持续利用

生物多样性至关重要，同时强调《生物多样性公

约》的 3 个目标是相互关联、相辅相成的。只有

开放获取“DSI”才能发挥其重要的作用，才有

助于生物多样性的保护和可持续利用，促进执行

《生物多样性公约》和《名古屋议定书》的条款。

由于缺乏关于分享使用“DSI”所产生惠益的规

则，很多国家对获取其遗传资源加以限制，对保

护生物多样性和可持续利用其组成部分产生负面

后果。鉴于人们普遍认为“DSI”对保护和可持

续利用具有积极价值，而且基础技术发展迅速，

专家们一致认为，当前不需要对生物多样性保

护、可持续利用和“DSI”之间的关系进行更深

入的审查，不过在某些领域进一步开展工作可能

是有益的。对与实现《生物多样性公约》和《名

古屋议定书》目标相关的未来技术发展进行定期

a　 《生物多样性公约》第 2 条：“遗传资源”是指具有实际或潜在价值的遗传材料。

b　 《生物多样性公约》第 2 条：“遗传材料是指来自植物、动物、微生物或其他来源的任何含有遗传功能单位的材料。

扫描可能是必要的 [22-24]。

3.3 “DSI”对分享惠益的潜在影响

在审议使用遗传资源数字序列信息对公正和

公平分享惠益的潜在影响时，《生物多样性公约》

缔约方会议和《名古屋议定书》缔约方尚未决定

“DSI”的利用是否属于《生物多样性公约》或

《名古屋议定书》的范围。

“DSI”可能会对遗传资源的使用带来转型

性变化，影响惠益类型和惠益分享方式。在这方

面，其他部门，包括音乐、软件、出版和其他行

业信息数字化影响惠益分享的经验教训可作为有

益的借鉴。获取和利用“DSI”可以产生惠益，

并通过技术转让、伙伴关系和协作、信息交流和

能力发展促进分享非货币惠益，推动执行《生物

多样性公约》和《名古屋议定书》的若干条款。

另外，鉴于测序技术的进步，在某些情况下，

“DSI”可能让用户不必获取原始有形遗传资源而

绕过获取和惠益分享程序，对执行遗传资源获取

和惠益分享造成挑战，如在大流行性流感防范框

架下，实验室和制造商越来越依赖遗传序列信息

而不用物质材料。

实际上，对“DSI”而言，商业和非商业用

途研究之间的界限可能特别模糊，《名古屋议定

书》执行方面的一些问题尚未得到解决，一些利

益攸关方仍对此表示关切，担心讨论可能会制造

更多障碍，影响获取和科研，特别是生物多样性

基础研究 [25-27]。

4 遗传资源数字序列信息数据库的建设

遗传资源数字序列信息数据库是DSI得以实

施的重要基础设施。随着遗传资源数字序列信息

的快速发展，各国陆续建立了遗传资源数字序列

信息数据库，加大了对生物多样性保护和生物遗

传资源的利用。下面对国内外遗传资源数字序列

信息数据库的建设情况进行阐释。
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4.1 国际遗传资源数字序列信息数据库的建设

作为遗传资源数字序列信息存储的关键性基

础设施，各种相关数据库的发展对于遗传资源数

字序列信息的保存、共享和利用，以及各种相关

法律法规的落实具有重要意义。随着DNA测序

技术的飞速发展和测序成本的降低，以核酸序列

为核心的生物遗传资源数字序列信息数据规模正

在爆发性增长，全球每年积累海量遗传信息数据

已达EB量级。为了应对高速增长的海量遗传资

源数字序列信息，主要发达国家从 20 世纪 90 年

代起，就陆续建立了相关的数据库，其中最为

重要的是国际核苷酸序列数据库协作（INSDC）

（www.INSDC.org）的 3 个全球合作伙伴组成的

数据联盟。欧洲核苷酸档案馆位于英国剑桥的

EMBL欧洲生物信息学研究所（EMBL-EBI）。
EMBL-EBI由 23 个成员国和两个准成员国资助，

包含世界上最全面的免费分子数据资源。美国

国家生物技术信息中心（NCBI）包括 50 多个与

基因、基因组、蛋白质和化学物质有关的数据

库，以及MEDLINE和其他来源的书目记录，由

美国政府资助。日本DNA数据库（DDBJ）主要

从日本研究人员以及其他国家收集序列数据，并

与EMBL-EBI和NCBI共享数据。目前，这三大

生物数据中心已经建立了 200 余种生物数据库及

工具系统，在生物遗传资源数字序列信息的管理

和共享方面处于全球垄断地位。其中，GenBank、
RefSeq、SRA、NSD等一系列重要数据库已经成

为生命科学发展不可或缺的基础性资源 [5,28]。

在遗传资源信息管理方面，发达国家还建

立了一系列面向生物数据管理与应用的国家级基

础研究机构，旨在长期发展生物数据技术，保持

技术领先性。如美国NIH通过Roadmap计划建

立 8 个国家级生物数据技术研究中心，主要进行

生物数据管理和利用的相关技术与信息系统的研

发 [29]。近年来，欧洲在生物数据管理技术研究方

面也加大投入力度，目前其正通过地平线 2020
（Horizon 2020）计划，建立生物医学数据管理平

台BioMedBridges，旨在统一管理欧盟范围内的

生物医学数据，提高数据使用效率。

4.2 我国遗传资源数字序列信息数据库的建设

我国是生物遗传资源最为丰富的国家之一，

制定健全的管理措施并建立相应的数据库的基础

设施进行生物遗传资源及其数据的管理是十分必

要的。2010 年，联合国大会把 2011—2020 年确

定为“联合国生物多样性十年”，国务院成立了

中国生物多样性保护国家委员会，负责从国家水

平上组织协调保护管理生物多样性相关工作。中

国生物多样性保护战略与行动计划（2011—2030
年）中针对生物遗传资源领域，重点要促进生物

遗传资源及相关传统知识的合理利用与惠益共

享。一是加强生物遗传资源的开发利用与创新研

究，二是建立生物遗传资源及相关传统知识保

护、获取和惠益共享的制度和机制，三是建立生

物遗传资源出入境查验和检验体系 [30]。

我国生物遗传资源研究飞速发展，促使遗

传资源数字序列信息形成。近年来，随着我国加

大对生物多样性保护和生物遗传资源的利用，建

立起多个国家生物种质资源库馆，并建立了与之

相对应的数字信息平台。高通量测序技术的发展

和成本的降低，不仅产生了大量的生物资源进行

组学测序的数据，而且促进了各种组学数据的积

累，是遗传资源数字序列信息形成的主要原因。

我国统一建设科学数据中心，为生物遗传

资源利用与共享提供平台。为适应科技发展新趋

势、新要求，在系统梳理总结原有平台存在问题

的基础上，借鉴国际经验，根据数据规模、运行

管理和服务成效等情况，将原有数据类国家科技

资源共享服务平台优化调整为 20 个国家科学数

据中心，包括国家基因组、微生物和人口与健康

大数据等中心的建立，为我国生物遗传资源数据

的利用提供了支撑保障。

依托于中国科学院微生物所和国家微生物科

学数据中心的世界微生物数据中心（World Data 
Centre for Microorganisms, WDCM）是我国生命

科学领域的第一个世界数据中心。WDCM整合了

全球 78 个国家的 792 个保藏中心所提供的超过

200 万个微生物菌种资源数据，是全球微生物领

域最重要的实物资源数据平台。通过牵头全球微
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生物模式基因组测序计划并建立数据共享平台，

WDCM对所有目前已经发表的模式微生物基因

组进行基因组测序，是“DSI”在微生物领域得

以实施的重要基础。以WDCM的数据资源为核

心，有效地支撑了生物多样性公约及名古屋议定

书在全球的实施，也为我国参与生物多样性公约

的相关工作发挥了重要的作用。

5 结语

遗传数字序列信息作为一种特殊的非实物

性质的信息资源，对于生物多样性的保护和可

持续利用具有重要的作用。本文从遗传资源数

字序列信息的提出、遗传资源数字序列信息发展

现状、遗传资源数字序列信息与《生物多样性公

约》《名古屋议定书》两项公约的关系以及遗传

资源数字序列信息数据库的建设等方面，对遗传

资源数字序列信息进行了初步的研究和探讨。我

国是全球生物多样性最丰富的国家之一，1993 年

加入《生物多样性公约》，2016 年成为《名古屋

议定书》的缔约方，目的是保护和可持续利用生

物多样性，以及公平公正地分享生物遗传资源产

生的惠益。考虑到我国正在建立健全生物遗传资

源和“DSI”获取与惠益分享制度，相关法律法

规还在制定当中，建议COP 15 会议对生物遗传

资源和“DSI”获取与惠益分享制度宜以专家层

面交流经验为主，避免涉及我国未来制度措施以

及国家立场和观点等具体内容；对中欧立法与数

据库合作、“DSI”技术认知等则持开放交流的态

度，尽可能探讨欧方对相关领域合作的设想，交

流如何在 2020 年后全球生物多样性框架中回应

发展中国家有关“DSI”诉求。此外，我国应当

加强具有国际影响力的国家科学数据平台的建

设，在《人类遗传资源管理条例》《生物安全法》

《科学数据管理办法》等法律法规及相关要求的

指导下，加强遗传资源数字序列信息的有序管理

及共享。
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