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家畜单细胞转录组学数据库的研究现状与展望
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摘 要： 本文旨在阐述单细胞组学技术如何推动畜牧学研究，并系统综述家畜单细胞转录组学数据库的构建流程、

应用现状及主要挑战，以期为研究者提供数据参考与分析思路，促进该技术在家畜研究中的深入应用。通过全面

梳理与整合分析现有家畜单细胞转录组数据库资源，总结其构建方法与应用路径，并探讨当前面临的技术瓶颈。

单细胞转录组技术为解析家畜疾病机制、分子育种及健康管理提供了新的研究视角和丰富的数据资源，同时也揭

示了在数据整合、注释标准化等技术环节仍存在显著挑战。未来应加强高质量数据库构建、开发适用于家畜的分

析算法，并推动多组学整合，以充分发挥单细胞技术在畜牧业发展中的潜力。
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Abstract： This article aims to elucidate how single-cell omics technologies advance livestock research 
and provides a systematic review of the construction process， current applications， and major 
challenges of single-cell transcriptomic databases in domestic animals.  It seeks to offer data references 
and analytical frameworks for researchers， thereby promoting deeper application of this technology in 
livestock studies.  This review conducted a comprehensive review and integrated analysis of existing 
single-cell transcriptomic database resources for livestock， summarizing their construction 
methodologies and application pathways， while also discussing current technical bottlenecks.  The 
review demonstrates that single-cell transcriptomics offers novel perspectives and abundant data 
resources for elucidating mechanisms of livestock diseases， molecular breeding， and health 
management， while also revealing significant challenges in areas such as data integration and 
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annotation standardization.  Future efforts should focus on constructing high-quality databases， 
developing analysis algorithms tailored to livestock species， and promoting multi-omics integration to 
fully leverage the potential of single-cell technologies in the development of animal husbandry.
Keywords： livestock； single-cell transcriptomics； database
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单细胞转录组学测序技术（scRNA-seq）通过解

析复杂组织中单个细胞的转录组信息，揭示了组织

中的细胞异质性和细胞间的相互作用，为生命科学

研究提供了前所未有的深度和精度［1］。在家畜研究

领域，scRNA-seq 的应用日益广泛，尤其在生长发

育、繁殖和免疫等关键性状的研究中取得了显著进

展［2］。例如，Cai 等［3］利用几个胚胎阶段（E16、E18、
E21 和 E28）的藏猪和杜洛克×藏猪的体节组织和

肌节组织进行了 scRNA-seq，通过这些数据识别了

肌源性细胞类型和其他细胞类型，构建了猪骨骼肌

肌节的分化轨迹，并确定了 EGR1 和 RHOB 是猪胚

胎生肌的关键调节因子。Li等［4］利用大恒肉鸡和藏

鸡胚胎阶段（E10、E14 和 E18）的腿肌组织进行了

scRNA-seq，通过这些数据构建了一个鸡胚胎骨骼

肌的综合细胞图谱，并揭示了大恒肉鸡和藏鸡之间

骨骼肌发育的分子机制差异，这些数据为家畜、家

禽骨骼肌发育研究提供了宝贵的信息。Yang 等［5］

对成年绵羊睾丸组织进行了 scRNA-seq，确定了绵

羊生殖细胞的几个特定阶段的标记基因，如 EZH2
和 SOX18 等基因，该研究探索了绵羊精子生成过程

中各种细胞类型的转录水平的变化，为绵羊精子生

成和精子生成细胞发育提供了新的见解。此外，

Zhang 等［6］利用两种具有不同抗病性的肉鸡品种，即

北京油鸡和科布肉鸡，通过 scRNA-seq 表征了两种

鸡脾组织的 CD45+免疫细胞，并比较了北京油鸡和

科布肉鸡在细菌感染后的免疫反应，这些发现提供

了对不同肉鸡品种的炎症调节机制的见解。由此

可见，scRNA-seq 的广泛应用不仅推动了畜禽相关

的基础生物学研究，还为分子育种和疾病预防的实

际应用奠定了坚实基础。

目前，关于家畜单细胞转录组公开的数据已经

越来越多，涵盖了猪［7］、鸡［8］、牛［9］、羊［10］和兔［11］等重

要畜禽业动物。随着单细胞测序数据的快速增长，

如何高效存储、整合和挖掘这些海量信息成为新的

挑战，而单细胞组学数据库的建立为此提供了有效

的解决方案。单细胞组学数据库通过整合已发表

的单细胞测序数据，为科研人员提供了强大的数据

共享和分析平台。例如，CellMarker 2. 0［12］、CDCP［13］

和 PanglaoDB［14］等数据库，它们不仅包含基因表达

谱和细胞类型注释，还涉及许多标记基因等信息。

然而，这些数据库主要收集的是人和小鼠物种的单

细胞转录组数据，针对畜禽的单细胞转录组学的数

据库目前仍相对匮乏。随着畜禽单细胞转录组数

据量的快速增长，如何高效管理、整合和利用这些

数据，已成为当前亟待解决的问题。因此，本文通

过分析关于畜禽单细胞转录组学数据库的研究进

展，探讨其应用价值与未来发展方向，旨在为推动

畜禽单细胞转录组学数据库的创新发展提供理论

支撑，为家畜和家禽的遗传改良和精准育种实践提

供高效的数据资源平台。

1　单细胞转录组数据库的构建

单细胞转录组数据库的构建通常包括 3 个主要

步骤：数据收集，数据分析和数据展示（图 1）。

1. 1　数据收集

单细胞转录组数据的收集主要通过以下几个

公共数据库。

PubMed 数据库［15］：PubMed（https：//pubmed.
ncbi. nlm. nih. gov）是由美国国家生物技术信息中

心（NCBI）维护的免费生物医学文献数据库，该数

据库主要收录已发表的文章。近年来，PubMed 收

录的关于 scRNA-seq 研究的文章大幅度增长，用户

可通过搜索相关领域的关键词和“scRNA-seq”共同

检索相关的文章，并通过文章中的提供的数据储存

链接获取相应的数据。PubMed 作为文献存储平台

中心，研究学者通过 PubMed 能高效获取 scRNA-
seq 从技术细节到应用创新的全链条信息，促进试

验设计和数据分析的优化。

GEO（Gene Expression Omnibus）数据库［16］：由

国家生物技术信息中心（NCBI）开发的 GEO 数据库

（https：//www. ncbi. nlm. nih. gov/gds）主要储存高

通量基因表达和其他功能基因组学的数据集。该
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数据库主要收录经过处理后的基因表达数据，如矩

阵结果等，这些数据可以直接用于下游分析。此

外，也有部分 FASTQ 格式的原始数据储存于该数

据库中，这些数据需要先进行序列比对，再进行定

量分析。该数据库不仅收录了大量的 scRNA-seq
公开的数据，还提供了各种数据分析的工具，使用

户能够快捷的找到感兴趣的数据集，并进行个性化

的数据分析及数据可视化。

GSA（Genome Sequence Archive）数 据 库［17］：

GSA 数据库（https：//ngdc. cncb. ac. cn/gsa/）是由

中国国家基因组科学数据中心（National Genomics 
Data Center）开发的。GSA 主要储存原始序列数据

的数据集，其中大部分为 FASTQ、BAM 和 VCF 格

式的原始数据，数据库也收录了大量 scRNA-seq 数

据集。用户可以通过指定的 BioProject、BioSample、
Experiment 或 Run ID 来搜索感兴趣的数据。此外，

GSA 还允许用户通过输入物种名称、疾病类型、表

型特征、组织或细胞类型等进行高级搜索，允许用

户浏览所有公开可用的生物项目、生物样本和试验

等，为广大研究学者提供一个高效且易于使用的

平台。

ArrayExpress 数据库［18］：欧洲生物信息学研究

所（EBI）开 发 的 ArrayExpress 数 据 库（https：//
www. ebi. ac. uk/biostudies/arrayexpress）是一个重

要的公共生物数据库，包含了大量的高通量功能基

因组学试验的数据，数据主要以 FASTQ 格式储存。

近年来，数据库中的 RNA-seq 数据集显著增加，值

得关注的是，单细胞层面的试验研究呈现爆发式增

长，scRNA-seq 正逐步取代传统群体样本的分析模

式 。 针 对 目 前 单 细 胞 转 录 组 数 据 的 增 加 ，

ArrayExpress 还开发了 Annotare 工具，该工具不仅

支持原始数据和预处理数据的提交，更能系统整合

并解读试验所需的全套元数据。平台精选数据集

经 标 准 化 处 理 后 ，将 整 合 至 姊 妹 数 据 库 ——

Expression Atlas 分析平台（包含单细胞表达谱的数

据库）。这一改进不仅提升数据可解释性，同时构

建了严格的质量控制体系。随着 ArrayExpress 数据

库的不断更新，未来将被纳入到一个新的、更通用

的储存资源 BioStudies 数据库，并将保留原有的数

据编号和应用程序编程接口，确保科研工作的延

续性。

ENA（European Nucleotide Archive）数据库［19］：

由 欧 洲 生 物 信 息 学 研 究 所（EMBL-EBI）开 发 的

ENA 数据库（https：//www. ebi. ac. uk/ena/browser/
home）主要用于高通量数据的管理、储存、出版和传

播，目前也存储了大量的 scRNA-seq 原始数据。在

2024 年 期 间 ，ENA 收 到 了 超 过 12 400 项 研 究 、

150 万个样本、120 万个原始读取数据集和 50 万个

基因组集合，ENA 已发展成为协调核苷酸数据的全

球关键数据平台，并被世界上 90% 以上的国家使

用。总体而言，ENA 为生物信息来源的数据提供了

一个全面和综合的资源平台。

总的来说，以上这些数据库共同构成了单细胞

研究领域的重要数据资源，为研究学者提供了丰富

的可重复利用的数据支持，从而高效地推动相关研

究领域的发展。

1. 2　数据分析

单细胞转录组数据的处理过程主要包括以下

3 个关键步骤。

数据的预处理：该步骤将测序读数转换为表达

矩阵，该矩阵用作所有下游分析的输入。与 bulk 
RNA-seq 相比，预处理 scRNA-seq 数据的主要区别

在于必须处理各种 DNA 条形码，这些条形码有助

于将序列读数分配给其原来的细胞，大多数方法都

设计用于使用基于唯一分子标识符（UMI）的数

据［20］。常规的 scRNA-seq 预处理工作流程涉及去

多路复用、序列对比、转录本定量、质量控制和数据

整合等步骤，目前这些步骤主要使用 Cell Ranger 工
具进行［21］，该工具的分析流程不仅适用于人类或小

鼠等模式生物，同样适用于家畜和家禽物种，只需

提供相应的物种参考基因组即可实现数据处理。

例如，Herrera-Uribe 等［22］利用 Cell Ranger 软件处理

猪外周血免疫细胞的单细胞转录组测序数据，并采

用 其 默 认 参 数 生 成 基 因 表 达 矩 阵 。 不 过 ，Cell 
Ranger 是专门为分析 10x Genomics 平台数据而开

发的，不能用于处理其他单细胞技术平台产生的

数据。

细胞类型鉴定和差异分析：细胞类型鉴定主要

通过无监督聚类（如 K-means［23］、Louvain［24］算法）将

细胞分群。以 Seurat 工具包中的 FindClusters 函数

为例，其核心即采用 Louvain 算法进行细胞聚类。

Li 等［25］正是通过该函数及其默认参数对猪及其他

多种哺乳动物的回肠上皮细胞数据进行聚类分析，

成功揭示了细胞类型的保守性与物种特异性。此

外，细胞类型注释通常通过结合已知标记基因或使

用 SingleR 等工具调用参考数据集（如人类细胞图
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谱 HPCA 或 CellMarker 等）来完成。然而，这些参

考数据集主要基于人类或小鼠数据构建，若要准确

鉴定家畜和家禽的细胞类型，仍需开发相应物种特

异的参考数据集。差异表达分析通常通过统计模

型（如 MAST［26］和 Wilcoxon 检验［27］）筛选不同细胞

亚群或试验条件之间的差异表达基因。Seurat 工具

包中的 FindAllMarkers 函数默认采用 Wilcoxon 检

验，该方式已被广泛应用。例如，Li等［4］即利用该函

数鉴定出大恒肉鸡与藏鸡腿肌中与骨骼肌发育相

关的差异基因。

基因功能富集分析：基因功能分析是在完成单

细胞转录组数据的预处理和细胞鉴定及差异分析

后的重要环节。基于差异表达基因或特定的基因

集，可展开基因功能富集（如 GO、KEGG）分析［28-29］，

可用于分析感兴趣的基因集的生物学功能。此外，

还可进行细胞通讯分析和轨迹推断分析（拟时序分

析）等［30］，用于推断细胞的分化路径和发育动态。

不过，这些分析通常需要经过前期对数据的筛选和

处理，部分复杂的分析不适合在数据库中展示。

综上所述，家畜单细胞转录组数据的处理与分

析是一个系统而复杂的过程，需综合运用多种生物

信息学工具与统计方法，并充分考虑物种特殊性，

才能有效保障数据质量与结果可靠性。

1. 3　数据展示

1. 3. 1　后端架构　　数据存储：采用关系型数据

库（如 MySQL［31］）管理结构化元数据，确保数据的

规范化和高效查询，表结构设计遵循单细胞数据相

关元数据标准（如细胞类型、样本来源、基因 ID 等）。

对于非结构化数据，如单细胞测序产生的矩阵信

息，使用 MongoDB［32］进行存储。同时，结合云存储

服务，将大型文件存储在云端，通过分布式存储和

缓存机制，确保数据的高效存储和快速访问。

计算引擎：集成主流单细胞数据分析工具（如

Scanpy、Seurat［33］）的 API 接口，实现无缝调用和高

效处理。通过分布式计算框架（如 Apache Spark［34］）

优化计算性能，支持大规模数据的并行处理，显著

提升数据处理和分析的效率。目前，已有多个分析

工具基于 Apache Spark 分布式框架开发，以显著提

升大规模单细胞转录组数据的处理能力。例如，

scSPARKL［35］充分利用 Apache Spark 在并行计算、

弹性扩展与容错机制方面的优势，实现了对海量

scRNA-seq 数据的高效分析。

数据安全与备份：采用多层安全策略保护数据

隐私和完整性。数据传输采用加密协议（如 TLS），确

保数据在传输过程中的安全［36］。定期对数据进行备

份，使用异地备份和快照技术，防止数据丢失和损坏。

可扩展性与维护性：后端架构设计注重可扩展

性和维护性。采用微服务架构将不同功能模块解

耦，便于独立开发和更新。通过自动化部署工具

（如 Ansible）集成到 CI/CD 流程中［37］，实现快速迭

代和高效维护，确保数据库的长期稳定运行。

1. 3. 2　前端展示　　交互式查询：常规单细胞转

录组学数据库支持按基因、细胞类型、组织器官类

型等多维度检索，为用户提供便捷精准的数据查询

功能。

可视化模块：目前大部分数据库的数据可视化

是利用 R/Shiny 工具进行展示的，截止 2022 年，

R/Shiny 已经开发了 470 多个生物网络应用程序［38］。

Shiny 允许用户通过 R 代码创建动态可视化界面，特

别适合单细胞数据库数据可视化页面的构建。利

用 Shiny 开发的数据可视化界面一般包含以下几个

核心模块：a）降维可视化模块；b）细胞类型鉴定模

块；c）基因表达分析模块；d）差异分析模块。

数据下载：大多单细胞转录组数据库提供原始

数据、预处理矩阵和分析结果的多种格式导出，满

足用户在不同研究阶段对数据的需求。

2　家畜和家禽单细胞转录组数据库构建现状

目前，关于畜禽相关的单细胞数据库数量还是

相对匮乏，已有的数据库的物种包括猪、鸡、牛、兔

等，大部分数据库的数据是以猪和鸡为主，具体的

数据库信息列在表 1 中。

2. 1　猪相关单细胞转录组数据库

2021 年，Zhu 等［33］构建了首个家猪脑组织单细

胞数据库平台 PBatlas，该数据库包括了 3 月龄家猪

五个脑区 32 250 个细胞的单核 RNA 测序（snRNA-
seq）数据，探究了家猪脑组织的细胞组成和基因表

达 。 该 数 据 库 平 台 分 为 4 个 功 能 模 块 ，其 中

PBcluster 用于显示猪大脑五个区域内的细胞群；

PBtalk 用于展示由配体和受体介导的假定相互作

用；PBhunter 用于分析用户自定义提交的细胞和数

据库中的细胞类型之间的相关性；PBdisease 用于显

示每种细胞类型中神经系统疾病基因的富集水平。

该平台为使用家猪进行人类神经系统疾病研究以

及动物模型的构建提供了重要的参考信息。
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2. 2　鸡相关单细胞转录组数据库

2025 年，由中国农业大学、中国农业科学院等

多家单位联合开展的 ChickenGTEx 项目发布了鸡

的多组织遗传调控图谱［39］。该项目整合了 7 015 个

样 本 的 RNA-seq，127 598 个 单 细 胞 RNA-seq 和

2 869 个全基因组重测序数据，系统识别了数百万个

影响转录及转录后过程的调控变异，揭示了这些变

异在分子机制上的独特性及其对复杂性状解析的

重要作用。

2. 3　牛相关单细胞转录组数据库

由浙江大学构建的牛单细胞图谱数据库 CCL
（Cattle Cell Landscape）［40］，包含了新生和成年奶牛

的 13 种组织类型的单细胞转录组数据，涵盖瘤胃、

肝、肠道等关键组织。该数据库由 30 个单细胞数据

集组成，支持细胞类型注释、比较分析和标记基因

查询等功能。可在多个时间和空间尺度上观察细

胞类型组成、细胞间通讯的变化，并且提供细胞类

型特异性标记基因查询功能，该数据库为奶牛研究

学者提供有效的细胞类型注释信息及宝贵的参考

资源。此外，Han 等［41］通过生成和分析小牛和成年

牛 59 种组织类型的 1 793 854 个细胞的 scRNA-seq
和 snRNA-seq 数据，为畜牧研究界构建了全面的牛

细胞图谱（CattleCA），揭示了基因表达、转录因子调

节和细胞间通信中的组织内和组织间的细胞异质

性，并构建了牛泛组织单细胞基因表达信息知识平

台 CattleCA。

2. 4　驴相关单细胞转录组数据库

Tian 等［42］利用 scRNA-seq 和 snRNA-seq 数据

开发了全球首个驴全身组织器官单细胞图谱 DCA
（Donkey Cell Atlas），其中包括德州驴的 20 个主要

组织和器官，84 种细胞类型以及 275 050 个高质量

的细胞。该数据库允许用户查询特定组织中特定

细胞的特定基因表达情况、细胞与细胞之间的通讯

情况以及转录因子在不同组织中的表达信息等，该

数据库为驴的单细胞转录组分析提供了宝贵的

见解。

2. 5　多物种单细胞转录组数据库

除了针对某一物种的单细胞转录组数据库外，

目前已有多个跨物种单细胞转录组数据库，它们包

含了多个家畜相关物种。例如，Li 等［13］构建了一个

跨物种的 scRNA-seq 数据库 CDCP。CDCP 数据库

包括家猪、家鸡、家牛、家兔和绵羊等物种，该数据

库共享和集成了 641 个数据集，2 万多个样本，9 800
多万个细胞的单细胞数据集。但是目前 CDCP 数

A.  单细胞转录组数据库构建的三大步骤；B.  单细胞转录组数据分析的 4 个模块

A.  The three major steps in constructing a single-cell transcriptomic database； B.  The 4 modules of single-cell transcriptomic 
data analysis
图 1　单细胞转录组数据库的构建流程

Fig. 1　The construction process of the single-cell transcriptome database

5
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据库中关于家畜的数据集相对较少，大部分研究集

中于人和小鼠物种上。此外，该数据库还提供了单

细胞分析工具和可视化分析等模块，并允许用户查

询特定细胞类型或集群中不同基因的表达情况。

总体而言，该数据库功能丰富，为研究人员从已有

数据中挖掘有价值信息提供了重要支持。然而，

CDCP 的标志基因查询功能目前仅覆盖人类和小鼠

两个物种，缺乏家畜和家禽动物相关物种的标志基

因数据。由于标志基因是单细胞数据精准注释的

基础，这一缺陷严重限制了该数据库在家畜和家禽

单细胞研究中的应用价值。

目 前 ，收 录 品 种 最 多 的 数 据 库 之 一 SCEA
（Single Cell Expression Atlas）［43］，一共收录了 21 个

物种的 scRNA-seq 研究，包括家鸡、家兔和绵羊。

该数据库提供了用于 scRNA-seq 分析的代码，集成

了许多用于过滤、读数映射、量化表达、聚类以及发

现标记基因等现有的分析工具，并提供了用于绘制

t-SNE 图的网页插件。此外，该数据库可以根据特

定疾病、组织进行数据集搜索，该数据库十分适合

免疫学、生物发育学等相关领域研究学者使用。然

而，SCEA 中家畜动物的数据总量仍相对有限，目前

仅收录鸡物种数据集 4 个、家兔数据集 2 个和绵羊

数据集 1 个。数据覆盖范围的不足显著降低了其在

畜禽研究中的参考价值。

SPEED［44］是一个整合 scRNA-seq 和单细胞全

基因组测序（scWGS）数据的平台，SPEED 数据库

提供了 127 个物种的单细胞多组学数据，包括多种

畜禽相关数据，如家猪、家鸡、家兔、绵羊和家牛等

物种，并支持跨物种比较分析。SPEED 数据库还提

供了细胞通讯分析（C2C）、基因互作分析（G2G）和

跨物种进化分析（S2S）等功能模块，为生物发育与

疾病发病的分子机制研究提供了重要的资源。值

得注意的是，SPEED 同时整合了家兔的 scRNA-seq
和 scWGS 数据，为该物种的研究提供了宝贵的多组

学基础。然而，与上述数据库类似，当前数据库中

畜禽相关数据的规模仍显不足，在一定程度上限制

了其在畜禽领域的广泛应用。

此外，SCP（Single Cell Portal）［45］数据库是由

Broad 研究所建立，SCP 数据库的宗旨是加速单细

胞研究，这个数据库提供了 18 个物种，831 个数据

集，5 754 万多个细胞的分析，包含了家猪、家鸡、家

牛和绵羊这几种畜禽动物。SCP 数据库可通过检

索相关的研究深入探索数据集所包含的细胞类型。

此外，用户可手动输入基因集查看其在不同细胞类

群中的表达情况，并提供详细的细胞聚类情况、基

因表达矩阵分析数据和 marker 基因数据信息，且可

供用户下载。该数据库比较创新的是，它提供了一

个自助服务平台，研究人员可以将自己的数据存入

私人 SCP 研究中，并与他们的合作者共享该项研

究，与合作者在平台上可一起完善数据分析，且在

该数据发表时支持同行评审过程，从而增加研究学

者工作的影响力。

总体而言，上述数据库通过整合多种家畜、家

禽物种的单细胞数据，为该领域研究提供了重要的

数据资源与分析基础。然而，现有平台仍普遍存在

家畜、家禽数据类型覆盖有限、标志基因注释不够

完善等局限，尚未形成以畜禽为核心、育种应用为

导向的综合性数据库。因此，构建一个集成多物

种、多组织并具备精准注释功能的畜禽专属单细胞

数据库，已成为推动该领域从基础研究向育种实践

转化的关键需求。

3　单细胞转录组数据库的应用

单细胞转录组数据库的快速发展为家畜、家禽

领域研究提供了前所未有的高分辨率数据资源［46］。

通过整合多物种、多组织的单细胞转录组数据，研

究者能够深入解析家畜、家禽器官发育动态、揭示

疾病机制，还可进行跨物种进化分析并评估家畜、

家禽在医学转化领域的应用价值等［47］。以下将从

四个方面阐述单细胞数据库的重要应用。

3. 1　器官发育动态研究

通过整合分析单细胞转录组数据库中的特定

组织器官的数据，可以深入了解特定器官在不同发

育阶段的细胞分化和功能变化，有助于鉴定新的细

胞类型，并揭示关键调控机制。目前，研究学者测

定的家畜、家禽的单细胞转录组数据可通过与公开

的人类或小鼠的数据进行整合分析，从而揭示器官

的发育动态变化。例如，Wang 等［48］利用猪睾丸的

scRNA-seq 数据与公开的人类、小鼠 scRNA-seq 数

据进行对比，分析了从幼年期到成年期猪、人类和

小鼠的生殖细胞组成。研究发现与小鼠相比，猪的

生殖细胞的减数分裂开始的更早。另外，在猪睾丸

中发现了一种与人类早期状态精原干细胞（SSCs）
高度相似的生精细胞亚型，表明它们可能代表着最

原始的生精干细胞。此外，Zhao 等［49］通过分析公开

的猪和人类的睾丸 scRNA-seq 数据，揭示了人与猪
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各阶段精子细胞的特异性分子标记，并鉴定到人类

与猪的精子形成过程中涉及物种特异的关键基因

（猪的 SNRPD2. 1 和人的 CATSPERZ 基因），为精

子细胞成熟机制和雄性生殖发育研究提供了新的

见解。轨迹分析表明，人与猪在精子发生早期阶段

具有较高的保守性，但在精子拉长阶段出现显著分

化。通过差异表达分析发现了猪物种中参与圆形

精子与拉长精子形成的关键 PPAR 信号通路，为解

析猪物种生殖细胞成熟机制提供了新依据。上述

结果表明，利用单细胞转录组数据库开展跨物种整

合分析，不仅能够揭示家畜器官发育中的进化保守

性与物种特异性，还可为家畜生殖生物学研究提供

新的见解和思路。

3. 2　疾病机制研究

单细胞转录组数据库有助于揭示疾病发生发

展过程中的细胞异质性及其分子机制，为疾病诊

断、治疗和预防提供新的靶点和策略。例如，Qian
等［50］通过整合、共识注释和分析 302 个公开可用的

scRNA-seq 数据集，创建了健康和疾病状态下人类

大脑的单细胞转录组数据集，根据这些数据确定了

八种星形细胞亚型，并探索了它们在大脑区域的分

布特异性，并进一步确定了不同疾病状态下的细胞

之间的相互作用，为中枢神经系统疾病机制研究提

供了新的见解。这种分析策略在家畜研究中同样

适用，Xu 等［51］利用 3 种猪品种和公开的人类、小鼠

肌肉组织的 scRNA-seq 数据集，并对骨骼肌的单细

胞转录组特征进行了跨物种比较，确定了不同物种

间总共 76 个共享的细胞标记基因和 618 个物种特

异性细胞标记基因，为肌肉细胞群的剖析和肌肉发

育提供了新的见解。此外，该项研究通过检测 6 种

人类肌肉疾病的易感性基因的表达情况，发现猪与

人 类 肌 病 杜 氏 肌 萎 缩（DMD）和 脊 髓 肌 肉 萎 缩

（SMA）疾病在单细胞转录表达特征方面具有高度

的相似性，揭示猪物种在治疗这类人类肌肉疾病中

的潜在应用价值。

3. 3　进化生物学分析

此外，基于单细胞转录组数据库的跨物种分析

也为进化生物学研究提供了宝贵的数据资源。例

表 1　家畜、家禽相关单细胞转录组数据库及其功能特点

Table 1　Single-cell omics databases and their functions for livestock and poultry

数据库名称
Database 
name
PBatlas

CCL

DCA

CattleCA

ChickenGTEx

CDCP

SCEA

SPEED

SCP

数据库详情
Database details

1 个物种，1 个样本，5 个大
脑区域，32 250 个细胞

1 个物种，30 多个数据集，
13 种组织

1 个物种，84 种细胞类型，
27 万多个细胞

1 个物种，59 种细胞类型，
170 多万个细胞

1 个物种，127 598 个细胞

641 个数据集，2 万多个样
本，9 800 万多个细胞

21 个物种，355 个数据集，
1 700 万多个细胞

127 个物种，630 多万个细
胞，85 种疾病类型

831 个数据集，5 754 万多
个细胞

物种类型
Species types

家猪

奶牛

驴

牛

鸡

家猪、家鸡、家
牛、家兔和绵羊

家鸡，家兔和绵
羊

家猪、家鸡、家
兔、绵羊和家牛

家猪、家鸡、家
牛、绵羊

功能特点
Functional features

细胞聚类与基因表达分
析、细胞通讯分析、疾病
风险基因分析

细胞类型注释、比较分
析和标记基因查询

基因表达查询、细胞通
讯分析、转录因子查询

基因表达查询和标记基
因查询

基因表达查询

允许查询特定细胞类型
或 集 群 中 不 同 基 因 的
表达

集成化 scRNA-seq 分析
流程、t-SNE 绘图网页
部件

细胞通讯分析、基因间
互作、跨物种进化分析

基因表达查询、细胞聚
类分析、标记基因查询

网址
Website

http：//120. 79. 46. 200：82

http：//cattlecelllandscape.
zju. edu. cn

https：//egrb. qau. edu. cn/

https：//ngdc. cncb. ac. cn/
cattleca/

https：//chicken. farmgtex.
org/

https：//db. cngb. org/cdcp/

https：//www. ebi. ac. uk/
gxa/sc/home

http：//speedatlas. net

https：//singlecell.
broadinstitute. org/single_

cell

文献
Reference

［33］

［40］

［42］

［41］

［39］

［13］

［43］

［44］

［45］
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如，Zhu 等［33］通过构建猪大脑 scRNA-seq 数据，并整

合小鼠下丘脑数据集开展跨物种比较分析，系统揭

示了小鼠与猪在基因表达模式上的保守性和差异

性。研究发现，少突胶质组细胞的经典标志物（如

PDGFRA、CSPG4）在两个物种间表达高度一致，

体现了物种间的保守性。然而，在细胞分化调控机

制方面却存在显著物种差异，小鼠少突胶质细胞分

化过程中关键基因（如 KLF6、FOS 和 MAPK3）呈

现高度动态表达模式，其中 KLF6 作为已知的分化

加速因子，其表达随分化进程逐渐下调；而在猪中，

KLF6 并未表现出类似的动态变化趋势，表明该基

因在猪下丘脑少突胶质细胞成熟过程中可能不具

有核心调控作用。Zhang 等［52］通过构建人、老鼠和

鸡等 6 个物种的 PBMC 的 scRNA-seq 数据集，并利

用公共数据库中的猪、牛和恒河猕猴等 6 个物种，构

建了共 12 个物种的 PBMC 图谱。通过 scRNA-seq
分析和跨物种比较，确定了不同物种之间保守的标

记 基 因 。 例 如 ，在 单 核 细 胞 中 ，FOSL2、FOS、

TCF7L2 和 SPI1 这 4 个转录因子在 12 个物种中均

呈现激活状态，表明这些因子在单核细胞的功能调

控中发挥着核心作用。

3. 4　生物医学模型研究

利用单细胞转录组数据库进行跨物种比较分

析为评估动物模型的医学适用性提供了重要依据。

猪因其与人类在生理和遗传上的高度相似性，已成

为生物医学研究的重要模型。例如，Wang 等［53］通

过比较猪与公开的人类和小鼠的皮肤组织的单细

胞转录组数据，发现猪表皮的细胞亚型组成比小鼠

更接近人类表皮，表明猪模型是了解人类皮肤发育

的宝贵资源。进一步通过对无毛猪和正常猪的比

较研究，发现 OGN+/UCHL1+细胞在增殖与迁移过

程中的异常行为，是导致无毛猪早期毛囊祖细胞形

成缺陷的关键原因。Herrera-Uribe 等［22］的研究对

猪 PBMC 进行了 scRNA-seq 分析，成功鉴定出 13
种常见免疫细胞类型。通过进一步与人类 PBMC
的公共 scRNA-seq 数据集开展跨物种比较，揭示出

猪与人类在许多免疫细胞群体间存在高度同源性，

再次证实猪 PBMC 可作为人类生物医学研究的优

良模型。上述成果充分表明，基于单细胞转录组数

据库的跨物种比较分析，不仅能够为转化医学提供

关键数据支持，还有力促进了人类疾病机制研究和

临床前模型的开发。

4　总结与展望

家畜相关的单细胞组学数据库建设已取得显

著进展，为家畜科学研究提供了重要资源。然而，

目前仍面临诸多挑战。首先，现有的数据库数据规

模和覆盖范围有限，主要集中在少数畜禽物种以及

特定组织中，例如猪和鸡等物种［44-45］，难以全面反映

家畜整体的细胞图谱。其次，数据产生过程中因测

序平台（如 10x Genomics、Drop-seq 等［54］）、试验方

案与分析方法的不同，导致数据格式不统一、标准

化流程缺失，为跨研究数据整合与比较带来显著障

碍。例如，单细胞数据本身存在高通量试验引入的

技术噪声和批次效应，这些问题在多模态整合分析

中会进一步加剧。此外，不同的模态数据通常独立

获取，多为非配对数据，且不同模式的测序数据具

有不同特征空间，在模态对齐过程中易造成信息损

失，从而加剧整合分析的难度［55］。此外，相比人类

和小鼠，家畜的细胞标记基因相关的数据库较少，

许多稀有细胞亚群缺乏明确的分子标记。现有的

分子标记基因数据库（如 CellMarker2. 0［12］）主要针

对人类和小鼠，家畜和家禽特异的标记基因资源有

限，影响细胞类型鉴定的准确性。最后，家鸡等非

哺乳动物与哺乳动物（如人和小鼠）的细胞类型进

化差异较大［56］，直接使用人类和小鼠的细胞注释参

考数据集可能导致误判，关于这类非哺乳动物家禽

的细胞类型注释方法及参考数据集仍有待进一步

完善，以提高家畜和家禽细胞类型鉴定的准确性和

可靠性。因此，针对上述这些问题，期望未来数据

库的构建能够有以下新的突破。

构建家畜和家禽专属单细胞组学数据库：开发

专门针对家猪、家鸡、家牛等畜禽动物的综合性单

细胞数据库，并建立不同畜禽细胞类型标记基因数

据库。这将为畜禽研究提供更全面的资源，弥补当

前数据规模和覆盖范围的不足，同时为稀有细胞亚

群的鉴定提供更准确的分子标记，从而促进畜禽分

子育种和疾病研究。

开发多模态数据分析工具：单细胞测量技术的

进步使以细胞分辨率获取多模态数据成为可能，包

括 RNA、DNA 以及蛋白等层面。随着数据量的快

速增长，开发基于深度学习的多模态整合工具变得

尤为迫切，以更精确地解析细胞状态和行为。目前

多模态分析主要面临数据整合与跨模态推算的难

题。Tang 等［57］提出的无监督学习方法 Monae，可同
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时实现多模态数据的整合与缺失信息推算，为异构

数据融合和互补推断提供了方法论参考。畜禽研

究面临高质量配对多模态数据稀缺、成本高昂的瓶

颈，严重限制了相关进展。因此，开发适用于畜禽

跨模态整合与推算的分析方法，对深入解析畜禽复

杂性状和推动分子育种具有重要价值。

开发畜禽单细胞注释工具：目前，单细胞注释

方法主要分为无监督聚类与监督学习两类，但现有

方 法 多 数 基 于 人 类 或 小 鼠 数 据 构 建 。 例 如 ，

scDeepSort［58］以人类和小鼠单细胞转录组图谱为基

础数据，针对不同组织分别训练模型；该工具采用

加权图神经网络（GNN）作为核心深度学习架构，在

免疫细胞亚型注释任务中表现出较高的准确性［59］。

借鉴此类基于深度学习与已知细胞图谱构建监督

式注释模型的方法，开发畜禽特异的细胞类型注释

工具，有望显著提升细胞类型鉴定的准确性与可靠

性，有效减少因物种差异所引起的细胞类型误判，

从而为畜禽单细胞数据的应用提供更坚实的技术

支撑。

多组学整合数据库构建：构建整合 scRNA-
seq、单 细 胞 全 基 因 组（scWGS）、染 色 质 可 及 性

（scATAC-seq）及空间转录组等多模态数据的畜禽

多组学数据库，已成为当前研究的重要挑战［60］。通

过多层次数据的融合与联合分析，能够系统解析细

胞状态调控机制、基因调控网络及微环境异质性，

为重要经济性状的解析、抗逆育种和生殖发育研究

提供深入的数据支持与机制见解［61］。此外，可进一

步融入表型组学思路，借鉴 ChickenGTEx［39］等项目

的策略，整合单细胞基因表达与宏观表型数据，建

立“基因型-细胞特异性表达-表型”的关联网络，增

强对复杂性状遗传机制的多层次解析。

综上所述，畜禽单细胞数据库的开发目前仍处

于发展初期，面临着数据整合、注释标准以及计算

分析等多方面的挑战。未来，需深度融合多组学技

术、人工智能以及跨学科合作，构建高精度的畜禽

单细胞组学数据库，为畜禽领域研究提供坚实支

撑。同时，建立标准化的数据注释与分析流程，开

发更高效的生物信息学工具，将显著提升数据整合

与分析的准确性和效率。随着测序技术的持续优

化与成本降低，人们有望获取更大规模、更全面的

单细胞数据，涵盖更多畜禽物种和组织类型。因

此，畜禽单细胞数据库的不断完善以及相关单细胞

组学分析技术的持续进步，将使其在器官发育、疾

病机制、遗传资源保护与利用等领域的应用更加深

入，为畜禽产业的可持续发展提供有力的数据资源

支持。
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