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乳腺癌组学数据分析与可视化平台BCIP

建立了以基因为中心的乳腺癌数据

分析平台。

分析处理了来自TCGA、metabric、

GEO三大数据库中的30个数据集的数

据，包含9000多个组织样本。样本的

临床数据包括癌症分型、分期、是否绝

经、预后、ER＋／－、PR＋／－、

Her2+／－、P53突变、年龄等。

方便生物医学工作者，对关注的基

因进行检索，从差异表达分析、生存分

析、共表达分析、KEGG代谢通路等多

个层次进行分析并可视化展示。

辅助识别乳腺癌的调控和驱动基因，

找到乳腺癌研究和治疗的潜在的生物标

志物。

平台简介

网址： http://omics.bmi.ac.cn/bcancer/

文章： BCIP: a gene-centered platform for identifying 
potential regulatory genes in breast cancer[J]. 
Scientific Reports, 2017, 7.

DOI: doi:10.1038/srep45235 影响因子：4.259

PMID: 28327601

案例成果

文章发表于2017年Scientific Reports

乳腺癌数据库平台网站



• 15个临床特征
• 三阴/非三阴型
• PAM50型
• 组织学分级
• 病理分期
• 转移状态
• 淋巴结转移
• ER＋／－
• PR＋／－
• Her2+／－
• TP53突变
• 是否绝绝经
• 年龄
• 肿瘤大小
• 疗效
• 预后

临床特征抽提



生存分析

• MELK的过量表达与较差预后相关

• 表明MELK与基底样乳腺癌相关



拷贝数变化

• 在 METABRIC 数 据 集
PAM50亚型中拷贝数减少
和增加的百分比情况



差异表达分析

• 肿瘤组织相比于周围正常组织，
MELK的表达量要高出许多

• PAM50型乳腺癌中的基底样乳腺癌，
MELK的表达量最高。



共表达分析

• 分析MELK影响基底样乳腺癌的机理

• 在基底样乳腺癌的METABRIC数据集中，
MELK与包括CDCA5,TPX2和CEP55在内的
78个基因共表达。

• 一些研究已经阐述了TPX2和CEP55是参与
乳腺癌转移、侵袭、增殖和扩散的关键分
子。CDCA5也被报道在肺癌中起关键作用，
并可作为口腔鳞细胞癌的治疗靶点。

• 这些结果都可以作为挖掘MELK在乳腺癌中
的潜在功能和机制的有用线索。

• 肿瘤组织相比于周围正常组织，MELK的表
达量要高出许多



miRNA靶相互作用分析

• 发现hsa-miR-193b-
3p and hsa-miR-
372-5p与miRNA靶
相互作用有关



KEGG通路分析
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Integration of Exoseq and RNAseq data for tumor antigen profiling



pipeline pVAC-Seq (personalized Variant Antigens by Cancer Sequencing)

输入数据的准备
（全基因组与全外显子组测序）

BWA;SAMtools;VarScan
somatic;Strelka;Tophat;Ovation;Trus

eq;Cufflinks
Variant Effect Predictor VEP

抗原表位预测
FASTA文件生成

运行抗原预测软件NetMHC
结果解析

整合测序信息
Coverage & Variant Allele Frequency

(VAF)

候选抗原的过滤
深度过滤
基因表达

Hundal J, Carreno B M, Petti A A, et al. pVAC-Seq: A genome-
guided in silico, approach to identifying tumor neoantigens[J]. 
Genome Medicine, 2016, 8(1):11.
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人体自免疫的抗原数据库平台 AAgAtlas1.0

第一个系统搜集描绘人体自免疫

抗原的数据库。

文本挖掘与人工校验相结合的方法

构建了相关的数据库旨在为基础与转

化研究提供一个全面的自免疫抗原数

据集。

最终确定了1126自身抗原基因，

涵盖了肿瘤、心血管疾病和自身免疫

病等1071种人类相关疾病，构建了第

一个全面的人类自身抗原数据库

（AAgAtlas1.0）。对肝癌相关自身

抗原开展初步生物信息学分析发现这

些抗原基因参与了细胞周期、细胞凋

亡、基因表达和免疫系统等多个重要

的生物学过程，表明了这些蛋白在肝

癌发生发展中可能具有重要的作用。

平台简介

网址：http://biokb.ncpsb.org/aagatlas/

文章： AAgAtlas 1.0: a human autoantigen database

Nucl. Acids Res. first published online October 23, 2016

DOI: 10.1093/nar/gkw946 影响因子：10.162

案例成果

文章发表于2016年Nucleic Acids Research

人体自免疫抗原的数据库平台网站



文本挖掘

机器学习

人工校验
……

自抗原知识库

……

人类自抗原分类

知识库建设过程

与自抗原有关的疾病

人体自免疫的抗原数据库平台 AAgAtlas1.0
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