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摘要 目的：研究生物信息学起源、发展趋势，与其他学科相互交叉渗透关系的发展及强度。方法：利用美国《科学引文索引》（SCI）
数据库 web of science，运用文献计量学方法对 8 种权威生物信息学期刊 2001 年至 2010 年于 2011 年 1 月 15 日之前上传至 web
of science 的全部文献进行统计及分析。通过研究生物信息学相关论文的主题分类，被引情况及施引文献的分类，寻找其跨学科的

趋势及相关研究领域的进展情况、主要内容。结果：生物信息学的相关文献数在 2001-2010 间逐年增加，在 2009-2010 年达到高

峰。跨学科领域广泛，并以生物化学、分子生物学、计算生物学、微生物学、数学、统计学等学科为主要交叉学科。各交叉学科与生

物信息学之间跨学科研究的文献数也呈逐年递增趋势。结论：生物信息学的跨学科范围广泛，发展迅速。
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引言

生物信息学（Bioinformatics）是基于分子生物学与多种学

科交叉，以计算机为工具对生物相关信息进行储存、检索和分

析的科学，是当今生命科学和自然科学的重大前沿领域之一。
其发展依赖于生物学，计算科学等相关学科不断突破的同时，

又为这些学科提供信息、材料及研究方法。随着科学研究逐步

细化，开拓出更多新的领域并形成更多新兴学科，生物信息学

在越来越多的学科中得到应用，因此衍生的跨学科研究也更加

广泛。研究相关跨学科的学科性质以及与生物信息学间的交叉

强度，能追溯生物信息学发展的路线，并为其发展趋势做出预

测。同时，在了解已有跨学科领域的基础上，挖掘新兴跨学科领

域的发展动向，有利于启发相关研究，并能促进生物信息学与

这些学科的发展。

1 材料和方法

本文利用国际权威的科技引文索引数据库 web of science，

统计分析了 2001-2010 年生物信息领域 8 种重要期刊 Bioin-
formatics，BMC Bioinformatics，Briefings IN Bioinformatics，Cur-
rent Bioinformatics，International Journal of Data Mining and
Bioinformatics，IEEE-ACM Transactions on Computational Biolo-
gy and Bioinformatics，Journal OF Computational Biology，PLoS
Computational Biology 于 2011 年 1 月 15 日之前上传至 web of
science 的全部文献，共 13253 篇。从来源文献及被引文献的学

科分类角度，揭示生物信息学跨学科的分布规律。

2 结果及分析

2.1 生物信息学研究的趋势分析
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将 13253 篇文献按其发表的年代进行分析，其结果见图

1。

从图 1 中可看出，2001 至 2010 年生物信息学的研究论文

在数量上不断增加，尤其在 2004 及 2005 两年增长速度最快，

并于 2010 年达到高峰。09 及 10 年发展速度逐渐趋于平稳，预

示着生物信息学发展平台期即将到来。因此，寻找新突破对于

生物信息学及相关跨学科的发展是至关重要的。

2.2 来源文献的跨学科分布

将 13253 篇文献按主题分类进行分析，结果见图 2。
由图 2 可看出 13253 篇文献的主题分类为生物化学、计算

生物学、生物技术及应用微生物、数据及概率学、计算科学、数
学及相关学科等 6 个主要学科。在这十年里，各跨学科的研究

均有快速的发展。这一同步性表示生物信息学与这些交叉学科

的发展关系密切。其中，计算科学、数据及概率学的文献数在

2005 年达到高峰，之后一直保持持平。数学及其相关交叉学科

与生物信息学的跨学科文献数较其它学科少，但其跨学科的发

展从年文献增加数据上看并不亚于其他学科（读者可查看图表

源数据）。
2.3 被引文献跨学科分析

利用 web of science 对 13253 篇文献的施引文献进行分

析。通过这个角度的分析，可以了解生物信息学在其他学科中

所具有的影响力。
由于 web of science 的引文分析不能对超过 10000 篇的文

献同时进行分析，故本研究中将 2001-2010 年间共 13253 篇文

献分为 2001-2005 及 2006-2010 两部分进行分析。
2001-2005 年论文数共 3714 篇，被引频次共 151703 次，每

篇论文平均被引 40.86 次。H 因子为 137. 去除自引的引文共

91485 篇（以上数据均来源于 web of science）。对施引文献按跨

学科强度排列依次为生物化学与分子生物学、基因及遗传学、
生物技术及应用为微生物、生物化学及研究方法、计算生物学、
进化生物学、微生物学、计算科学、植物科学、数据及概率学等

10 门学科（图 3）。

2006-2010 年论文数共 9539 篇，被引频次共 7013 次，每篇

论文平均被引 7.35 次。H 因子为 74。去除自引的引文共 35816
篇（以上数据均来源于 web of science）。对施引文献按跨学科强

度排列依次为生物化学与分子生物学、基因及遗传学、生物技

术及应用为微生物、交叉学科、生物学、生物化学及研究方法、
细胞生物学、进化生物学、生物物理学、微生物学、计算生物学

等 10 门学科（图 4）。
对比 2001-2005 年间的论文被引用的情况，2006-2010 年

间论文的被引频次较少，影响因子较小。一方面，2005 年后的

论文发表时间较短。另一方面，2005 年后论文被引频率与其论

文数的增加不成比例，表示 2005 年后论文数增加较快的同时，

质量却相较 2005 前有所下降。这提示在学科之间跨学科研究

的中应注重研究的实际意义以及论文质量。

3 讨论

3.1 生物信息学科的发展

研究发现生物信息学正处发展阶段，相关的论文数不断增

加，并在 2009-2010 年趋于平台期。其发展与生物化学等学科

的发展息息相关。因此，加强学科间研究对于生物信息学的快

速发展至关重要。

图 1 2001 年至 2010 年共 13253 篇文献的年限分布

Fig.1 The chronological distribution of the total 13253 literature between

2001 and 2010

图 2 2001 年至 2010 年共 13253 篇文献的主题分布

Fig.2 The subjective distribution of the total 13253 literature between

2001 and 2010

图 3 2001 年至检索时对 2001-2005 年间发表的生物信息学文献引文

的学科类别分布

Fig.3 Subject category distribution of citation about the literature

published between 2001 and 2005 from the year 2001 to the searching

point
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3.2 生物信息学科交叉与融合

从来源文献的学科分类来看，生物化学、计算生物学、生物

技术及应用微生物、数据及概率学、计算科学、数学及相关学科

等 6 个与生物信息学直接的跨学科研究较多。从引文的学科分

类来看，2001-2005 年间的文献跨学科类别主要是生物化学与

分子生物学、基因及遗传学、生物技术及应用为微生物、生物化

学及研究方法、计算生物学、进化生物学、微生物学、计算科学、
植物科学、数据及概率学等 10 门学科。2006-2011 年间的文献

跨学科类别主要是生物化学与分子生物学、基因及遗传学、生
物技术及应用为微生物、交叉学科、生物学、生物化学及研究方

法、细胞生物学、进化生物学、生物物理学、微生物学、计算生物

学等 10 门学科。其大致分类与主题的学科分类相吻合。因此下

文主要针对主题的学科分类中 6 个学科进行跨学科内容的分

析。
3.3 生物信息跨学科特征

3.3.1 生物信息学与生化、分子生物学研究 本研究中的 13253
篇文献可归类为生化及分子生物学的文献共 12466 篇。其中被

引频次最高的可达 7351 次，被引频次超过 500 的文献共有 25
篇。主要内容主要包括核酸及蛋白质相关研究，如利用 DNA 及

蛋白质序列信息对分子遗传的进化过程进行的研究 [1-3]、DNA
多态性数据分析软件包[6]、消除高密度寡核苷酸阵列中非生物

起源阵列变异的标准化软件[8]、增强计算效率的 DNA 树[9]、同
源蛋白质簇的数据库[10,11]、核酸与蛋白质的多序列对比[15]、蛋白

质排序简化方法[16]、基因显著性[19]，蛋白质模型的最优化处理[20]，

同源蛋白基因组分类[21]等研究。以及基因相关研究，如分子进

化遗传分析软件包[1,4]、疾病基因的连锁不平衡[5]、多序列对比程

序[7]、利用上千个混合模型进行的基于最大似然比的物种分析

方式[12]、基因谱及变异的研究[13,14]、微阵列基因表达式数据集[17]

及用于分析的 Bayesian 体系[18]等。
从文章的被引频次可看出，这些技术被广泛应用并衍生出

更多新技术。这类研究大多是遗传调控网络、数学建模、仿真

学、生物信息学、数学、生物学等学科交叉研究的产物[23]。例如，

在同类技术的不断革新中，对复杂生理过程的计算方法得到不

断简化,使得人们更容易获得细胞信号通路、物质代谢通路、基
因调节等方面的信息[21,23]。这类研究的共同特征是在分子生物

学基础上，建立复杂的系统模型。在此基础上，Hucka M et al.[21]

统一了分子生物学各模型间的语言，从而解决了各生物模型间

相互交融因语言不同而产生的障碍。这些资源都有由研究者创

建的网站或数据库，便于提供免费应用。如 Clamp M 用于核酸

及蛋白质多序列对比的网页 [15]，Tusnady GE et al. [22] 创立的

HMMTOP 跨膜拓扑结构预测服务器。这不但推动了同类技术

的进步，同时也使得文献得到更高的引用频次。这些研究成果

一方面可以转化为生物信息学资料，同时也可以生物信息学领

域的研究者根据已有信息进行更深更广的研究。
3.3.2 生物信息学与计算生物学 本研究中的 13253 篇文献可

归类为计算生物学的文献共 11951 篇。其中被引频次最高的可

达 6479 次，被引频次超过 500 的文献共有 24 篇。跨学科部分

的文献具有明显的数学及计算学科特征，如单纯用于生物信息

学分析的算法[7]，基于方差及偏倚对高密度核苷酸序列进行标

准化的数学方法[8],利用最大似然比对或置信度进化树进行分

析[9,24],基因直接相关联系的计算[13，25],对 cDNA 微阵列表达的数

据进行显著性分析[19]等。这些研究结果有助于提高同类研究中

预测精度及实验结果的准确性，如 Troyanskaya O et al.[17]提出

的可正确评估 DNA 微正列实验中丢失值的方法，Hudson RR [14]

创新的人群取样方法使研究中产生的偏倚减少了。这类文献的

特征是与生化、分子生物学、生物信息学有着明显的交叉。说明

生物信息学在与计算生物学跨学科领域的研究在较大程度上

依赖于生物化学及分子生物学的发展。
3.3.3 生物信息学与生物技术及应用微生物学 本研究中的

13253 篇文献可归类为生物技术及应用微生物学的文献共

10540 篇。其中被引频次最高的可达 7351 次，被引频次超过

500 的文献共有 25 篇，与以上分析过的生化、分子生物学的 25
篇文献完全相同，因此也包含了计算生物学的 24 篇文献。如

Barrett JC[5]所研发的 HaplpView 软件包。它不仅提供了人口统

计数据中主要基因型的单体模式及连锁不平衡计算，并且让使

用者拥有视觉吸引及互动界面。这类文献同时也包括了专业用

于 DNA 多态性分析的软件包[6]。这表示生物信息学与生物技

术及应用微生物学之间跨学科的研究有与生物化学、分子生物

学，计算生物学的发展是密不可分的。
3.3.4 生物信息学与计算科学及其交叉学科，统计学及概率论

本研究中的 13253 篇文献可归类为计算科学及其交叉学科，统

计学及概率论的文献各 6442 篇。被引频次最高的可达 6479
次，被引频次超过 500 的文献共有 22 篇。这提示着计算科学作

为一种工具被广泛应用于生物相关学科，并且也提示计算科学

是生物信息学发展过程中一门不可或缺的基础学科。生物信息

学正是在计算科学及计算机的普及基础上建立的。这一方面可

验证生物信息学作为一门新兴学科的起源，同时也作为联系不

同跨学科的锁链，使得不同领域的研究得以相连。在这五个学

科中均出现的 22 篇文献有可能正是因为其跨学科性质较强，

故被引频次较高。这也提示五种学科其他的文献引用频次相对

较低，影响力相对较弱。加强学科内及学科间的研究有望加强

相互间跨学科的研究。
3.3.5 生物信息学与数学及相关交叉学科 本研究中的 13253

图 4 2006 年至检索时对 2006-2010 年间发表的生物信息学文献引文

的学科类别分布

Fig.4 Subject category distribution of citation about the literature

published between 2006 and 2010 from the year 2006 to the searching

point
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篇文献可归类为数学及相关交叉学科的文献共 10540 篇。其中

被引频次最高的为 306 次，被引频次超过 10 次的文献共有 20
篇。

这一学科的研究侧重数学方法，包括生物科学中的数学分

析，如微阵列基因的聚类分析[26,34]及显著性分析[27]，基因相似性

的数学分析[28]，不同种物种基因组之间的比较[29]，利用基因对疾

病（如癌症）进行分类[30,31]等。以及相关研究中提出的数学算法，

如快速寻找 motif 的算法[32,33]，用于基因定位、寻找隐性复杂性

状遗传疾病标记链的新算法[42]，解决系统进化树研究中分割不

兼容问题的 SplitsTree4 算法[5]。可为生物网络中结构域的有效

探测减少偏倚的算法[35]，基因组组合计算法则[41]等。这些改进的

算法以提出有意义的研究结果或对陈旧的法则进行改进等为

目的[37,38]减少了计算精度对结果的影响，降低了搜索成本[39]。其

他研究还包括多药治疗 HIV 方案选择的评价法则[40]，哺乳动物

大脑自动映射的表达谱数据库及相关神经信息的基因表达通

路[36]等。
这类研究为生物学、生化、分子生物学等学科提供不断完

善的数学工具，如公开的图、算法、法则、网站等，推动着相关交

叉学科及生物信息学的发展。这一类引用频次较多的文献均侧

重于应用，因此可发挥数学及其相关交叉学科的实际价值。该

学科文献数相较之前的生物相关学科则少，最高引用频次也较

小。同时，因为与生化、计算机、生物技术等学科存在交叉，故可

能包含在以上几类学科的文献中。然而从文献增加的趋势来

看，还处于持续发展的阶段，仍拥有着巨大的发展潜力。若加强

其跨学科的研究则有可能获得更多的研究成果。

4 结论

生物信息学是一门热点前沿学科，它与多种学科交叉渗

透。本研究揭示了生物信息学近十年的发展趋势，以及它与生

物化学、计算生物学、生物技术及应用微生物、数据及概率学、
计算科学、数学及相关学科等自然学科相交叉的情况。生物信

息学的进步依赖于相关学科不断突破的同时，其发展又为这些

学科的进步提供信息、材料及研究方法。
生物信息学及其跨学科的研究仍处于不断发展的阶段。其

在 2010 年里的发展速度相对减缓，意味着过去 10 年的研究思

路仍需进一步突破。加强数学、生物物理学、植物科学等学科与

生物信息学之间的跨学科研究，并扩大跨学科的范围至多学

科，对这些学科的研究能起到推动作用。同时，研究者应扩宽眼

界，不应仅着眼于论文的发表数量，而应注重研究的实际应用。
这样不仅能受益更多的科研工作者，同时也能让自己的论文获

得更多的引用频次。另外，全球的研究者应将自己的研究成果

最大化的共享，正如 2001 至 2005 年间很多的研究者那样把开

发的程序、数据库或改进的算法和分析思路放在开放的网络平

台上，开拓出更多新的领域能更大程度地推动科技发展。
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