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一、生物信息与算力需求



生物信息学

• 生物信息学（bioinformatics）利用应用数学、信息学、统计学和计算机科学的方法研究

生物学的问题。基因测序、结构生物学、表型组学

• 农作物育种、产前诊断、临床医疗、药物设计、公共卫生等领域广泛应用

• 生物学研究的基础工具



多组学测序

• DNA/RNA碱基序列(ATCG)、DNA/RNA化学修饰(表观遗传学)

• WGS、WES、RNA-Seq、WGBS、RRBS、ChiP-Seq、RIP-Seq、ATAC-Seq、

MeRIP-Seq、CUT&Tag、HiC、ChiA-PET …

• bulk sequencing、single cell sequencing、spatial omics



测序技术

一代 二代 三代(pacbio) 三代(ont)

测序长度(bp) 600-1000 100-300 15-20k 10-100k

read 准确率 99.999%(Q50) 99.92%(Q31) 99.95%(Q33) 99.26% (Q28)

单芯片通量 - 6000 Gb 90 Gb 110 Gb

24h通量 < 10K bp 16 Tb 350 Gb 2 Tb

成本(元/Gb) - 10 150 90-120

优点 准确率高 准确率高、通量高、成本低 长读长、准确率高、无系统误差 长度长、无系统误差、直测RNA

缺点 通量低、成本高 短读长、有系统误差 通量低、成本高 错误率高、成本高

代表测序仪 Life Technology 3130xL、
3730xL

novaseq x plus、MGI DNBSEQ-

T20x2
PacBio Revio ONT PromethION P48

个人基因组测序费用

1990-2005年：30亿美元
2014年：1000美元
2019年：500美金
2023年：100美元

测序平台张清华老师提供数据



实验方法、测序技术和软件算法的发展，催生海量的存储和计算需求



生物信息计算特征

• 软件繁杂，bioconda 9000个，galaxyproject 11000个；

• 软件并行度差，异构硬件加速较少，整型为主、少量单精；

• 部分软件CPU利用率低、内存消耗大；

• 资源消耗与物种基因组大小正相关(e.g. 小麦 16G)；

• 数据多、IO带宽需求高，10年间 0.1 PB =>10 PB；

• 作业量较大（2500万/年）；



二、实验室计算平台介绍



作物遗传改良全国重点实验室

• 实验室定位于应用基础研究，开展主要农作物遗传改良关键技术研发，创制作物优异新种

质并培育重大新品种，回答关键技术和种质创新背后的重大科学问题

• 研究对象：水稻、油菜、玉米、棉花、小麦、大豆等主要农作物

• 人才队伍：研究人员124人，两院院士3人，国家级人才43人(33%)

• 实验室荣誉：92年成立以来历年国重评估全优，20个首批重组的标杆国重室之一



计算平台介绍

• 生物信息高性能计算平台为作重室七大公共技术平台之一

• 平台始建于2014(500万)，2018年二期建设(1100万)

• 各类设备200余台，计算能力约375TFlops(约5500 CPU核)，存储约9PB，总值约1800万

• 立足本室，面向全校师生开放使用

• 遍布全校9个学院、180余个课题组、约900个用户，每日在线使用200人以上

• 管理员 1 人



• 联想 DSS-G 解决存储性能瓶颈，加速大规模基因组学分析任务，缓解卡顿现象



平台支撑校内高水平科学研究

• 近2年平台支撑了  Nature、Science 3篇、NG/NBT 等大子刊文章6篇

• 支撑了实验室近年来大部分B刊及以上文章，优青人才项目8个



二、计算平台管理服务实践



便捷放心 高效

平台管理服务理念：为更多用户提供安全便捷高效的算力服务

⚫ 网络安全

⚫ 数据安全

⚫ 培训考核

⚫ 技术交流

⚫ 软件服务

⚫ 文档建设

⚫ 引入新工具

⚫ 优化分析流程

服务更多用户

⚫ 规范数据使用

⚫ 资源整合

⚫ 优化资源调度



1. 让用户会用——培训/课程/考核/技术交流

• 新用户培训；生信分析培训；研究生实验课

• 完整的培训文档、视频及练习文档

• 账号申请考核

• 搭建技术交流平台、公众号技术分享



2. 让用户方便用——软件服务

• 领域快速发展，催生大量的分析软件 

• bioconda 9000个软件

• 安装维护复杂，花费大量时间，重复工作

• 预装1400余款软件，一键调用

• 软件安装兜底

• 编写通用软件安装文档并培训

• 配置Rstudio-server，提升用户体验



• 复杂软件运行测试并编写使用文档
• 软件特殊处理、文档记录
• 软件运行错误处理、文档记录





文档建设

• 在线文档覆盖集群使用技能/FAQ

• 应用软件教程及注意事项
• 超170篇用户技术文档
• 通过培训、考核等方式培养用户遇

到问题首先翻阅搜索文档的习惯

文档成为用户解决集群使用问题的主要方式

hpc.ncpgr.cn



3. 让用户用得好——提高计算效率

• 引导引入新工具，Open-omics-alphafold、parabricks、glnexus、genozip 等

• 存储使用策略，cellranger、SqueezeMeta、paragraph等

• 对软件进行集群化适配，canu、necat、nextdenovo、hic-pro、cactus 等

• 引导流程化分析， lsf、snakemake、nextflow等



4. 让用户放心用——平台安全保障

• 硬件冗余，勤巡查，故障及时处理

• 合理的数据权限控制

• 多种方式保障集群网络安全 /开放直接校外访问

•       为校内其它单位提供安全技术支持



http://hpc.ncpgr.cn/linux/087-linux-security/



5. 让更多人用——规范数据使用

• 生信数据量大、管理复杂

• 0.5PB(14年)->9PB(22年)

• 存储容量成为扩大用户群瓶颈

• 优化分析流程，减少非必要数据
• 推广使用高效压缩软件
• 用户存储配额
• 合理共享数据，减少重复
• 下载公共数据

• 缓解存储瓶颈

• 更多人同时使用

• 大项目可以跑



• 先压缩清理、再增加配额



资源整合优化

• 将2期建设的硬件合并，减少资源浪费

• 存储需求大的课题组单独购买存储 (160万)整合到集群中

• 优化资源调度，保障集群被公平高效使用



6. 在线计算服务

• CRISPR-P 等系列植物sgRNA设计工具，年访问40万次、论文年引用近100次

• http://crispr.hzau.edu.cn/



敬请大家批评指正！


