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新型冠状病毒序列变异时空分析系统的设计与实现
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摘　 要：新型冠状病毒肺炎目前已进入全球大流行状态，多个国家出现疫情爆发。 美国疾病管制局期刊《新兴传染病》发表的

关于新型冠状病毒的最新研究结论显示，新型冠状病毒基本传染数 Ｒ０ 的中位数高达 ５．７，这意味着在未来较长时间内新型冠

状病毒可能会在人群中持续传播并发生变异。 在这一背景下，如何监视病毒的变异，对于冠状病毒的研究和药物研发具有重

要意义。 本文基于来自 ＧＩＳＡＩＤ 的病毒基因组序列数据，设计和实现了新型冠状病毒变异时空分析系统。 该系统可对来自不

同国家和地区的新型冠状病毒序列数进行统计，对病毒序列在不同时间、不同空间内的变异情况进行分析和可视化，同时还

支持不同序列之间的差异比对。 该系统可为新型冠状病毒肺炎的研究和政府的疾病控制机构的决策提供支持。
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　 　 ２０１９ 年 １２ 月出现以干咳、发热、浑身乏力等为

典型症状的新型肺炎疫情，中国国家卫生健康委员

会暂时将其命名为新型冠状病毒肺炎。 ２０２０ 年 １
月 ３１ 日，世界卫生组织（ＷＨＯ）宣布将新型冠状病

毒肺炎列入“国际经济公共卫生事件”，并于 ２ 月 １１

日将之命名为ＣＯＶＩＤ⁃１９［ １ ］。同日，国际病毒分类委

员会声明，将引发疾病的新型冠状病毒命名为

ＳＡＲＳ⁃ＣｏＶ⁃２［ ２ ］。
１ 月份，新型冠状病毒肺炎扩散到国内多个省

份和地区，后续世界各国也爆发了疫情［１］。 截止到



４ 月 １６ 日，中国累计确诊ＣＯＶＩＤ⁃１９共８３ ７９９ 例，但
疫情已得到基本的控制，现存确诊１ ８９１ 例，其中境

外输入１ ５３４ 例，占绝大部分①。 然而，与此同时，新
型冠状病毒已在世界多国相继爆发，全球累计确诊

达２ ０４７ １０４ 例，现存确诊１４０ ６７５ 例，世界整体形势

不容乐观。 另外，国内外有多位相关领域的医学专

家表示，新型冠状病毒短期内不会消失，可能与人类

长期共存。
冠状病毒是一种包膜的单链 ＲＮＡ 病毒，它的受

体结合域能快速突变和重组，以适应并感染大量物

种［３］。 自病毒疫情爆发以来，学术界对于新型冠状

病毒的基本传染数 Ｒ０（Ｂａｓｉｃ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ）
有许多研究和讨论，在多篇论文中给出的取值呈越

来越大的趋势。 ４ 月 ７ 日，美国疾病管制局期刊《新
兴传染病》发表了关于新型冠状病毒的最新研究结

论［４］，研究人员通过两种建模方法（到达模型和病

例计数模型），最终计算得出新型冠状病毒肺炎 Ｒ０
中位数为 ５．７（９５％ＣＩ ３．８－８．９），也就是说，一名新型

冠状病毒肺炎患者可以传染 ５．７ 人，是之前认为的

２～３ 倍。
在这种背景下，对新型冠状病毒序列的变异情

况进行监控、分析及可视化，就显得尤为重要［５ － ６］。
国内外已有一些相关的软件系统向用户开放，但是

这些已有系统没有从时空角度进行分析的功能或相

关功能仍有进一步完善的空间，例如北京志诺维思

公司的“战新冠”系统（ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｆｉｇｈｔ⁃ｓａｒｓ２． ｇｅｎｏｗｉｓ．
ｃｏｍ ／ ），提供了对病毒序列的变异分析及可视化，但
没有从时空角度进行分析的功能；国家生物信息中

心开发的 ２０１９ 新型冠状病毒信息库线上系统

（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｂｉｇｄ．ｂｉｇ．ａｃ．ｃｎ ／ ｎｃｏｖ ／ ），提供了包含时空角

度的病毒序列变异分析功能，但是其时空变异分析

功能是使用热力图来实现，完全是静态图的形式，也
不支持用户对基准序列、时间区间和地域范围进行

选择，功能上仍然需要扩展和进一步完善。 本文所

设计和实现的新型冠状病毒变异时空分析系统用于

解决这一问题，能够动态显示不同时间和地域病毒

序列的变异境况 （系统现已上线， 网址 ｈｔｔｐ： ／ ／
ｂｉｏｎｅｔ．ｏｒｇ．ｃｎ ／ ＮＣＰ⁃ｗｅｂ ／ ）。

１　 系统的总体功能

　 　 新型冠状病毒变异时空分析系统的主要功能有

三个：病毒序列来源统计、病毒序列变异统计及病毒

序列比对。
１．１　 系统首页

　 　 系统首页主要包括系统导航栏、系统信息简介、
系统三个主要功能模块的简介。 系统首页的部分截

图如图 １ 所示。

图 １　 系统首页截图展示
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１．２　 病毒序列来源统计

　 　 自新型冠状病毒爆发以来，各国研究人员在

ＳＡＲＳ⁃ＣｏＶ⁃２ 测序方面做了大量的工作［７－１２］。 全球

共享流感数据倡议组织（ＧＩＳＡＩＤ）将各国研究人员

提交的病毒序列数据进行了整理和汇总，并在其官

方网站（ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ． ｇｉｓａｉｄ． ｏｒｇ ／ ）进行公开。 本文

使用的源数据来自 ＧＩＳＡＩＤ 官网［１３］。
新型冠状病毒序列来源统计功能旨在对来自不

同国家和地区的新型冠状病毒序列的数量进行统

计、以地图和饼状图的形式进行可视化。
对新型冠状病毒序列来源的统计和可视化有两

种形式———地图和饼状图（见图 ２）。

图 ２　 地图形式的序列来源可视化

Ｆｉｇ．２　 Ｖｉｓｕａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｓｏｕｒｃｅｓ ｉｎ ｍａｐ ｆｏｒｍ

　 　 图 ２ 展示了中国地图和世界地图上的新型冠状

病毒序列来源统计，当用户将鼠标悬浮在目标国家

或者地区上时，会以弹框的形式展示该国家或地区

已提交的序列总数。

图 ３ 展示了饼状图形式下世界各国提交序列数

量统计和中国各省提交序列数量统计。 此外，系统还

提供将以上二者结合的饼状图可视化。 同时，当用户

将鼠标悬浮在图中的扇形上时，系统会以弹框的形式
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展示该国家或省份提交的序列数占总数的百分比。
根据系统给出的结果（截止到 ３ 月 １９ 日的数

据），可以发现世界范围内共提交 ＳＡＲＳ⁃ＣｏＶ⁃２ 序列

９３４ 条，中国提交的病毒序列最多，共 ２６７ 条，占

２８．５９％；国内广东省提交的序列最多，共 ９０ 条，占
３３．７１％，湖北省次之，共 ４２ 条，占１５．７３％。希望世界

各国 及 时 共 享 更 多 的 ＳＡＲＳ⁃ＣｏＶ⁃２ 序 列， 促 进

ＣＯＶＩＤ⁃１９ 的研究。

图 ３　 饼状图形式的序列来源可视化

Ｆｉｇ．３　 Ｖｉｓｕａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｓｏｕｒｃｅｓ ｉｎ ｐｉｅ ｆｏｒｍ

１．３　 病毒序列变异统计

　 　 系统将来自 ＧＩＳＡＩＤ 的序列数据进行筛选和预

处理之后，将所有序列转换成等长的形式存入数据

库（具体的筛选与预处理过程及方法见 ３．１ 节病毒

序列数据的处理）。 在此基础上，系统在第一次启

动时，会比对数据库中所有序列，将每一个位点上频
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次最高的核苷酸作为该位点的标准核苷酸，从而得

到 一 条 统 计 意 义 上 的 标 准 序 列 （ Ｓｔａｎｄａｒｄ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ），后续可以此标准序列为基准进行变异分

析（也支持由用户指定某一序列作为标准序列的变

异分析）。
该模块下又分为序列变异统计分析和序列变异

时空分析两个子功能模块。

１．３．１　 序列变异统计分析

图 ４ 展示了系统为用户提供的选择入口，用户

可在该入口下指定标准序列、选择待分析的目标序

列集合、指定要分析的起始位点和终止位点。 通过

图 ４ 的设置面板完成分析基本参数选定并点击分析

按钮，系统会给出病毒变异统计分析的两个结果，如
图 ５ 和图 ６ 所示。

图 ４　 选择基准序列与待分析序列

Ｆｉｇ．４　 Ｃｈｏｉｃｅ ｆｏｒ ｂａｓｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｔｏ ｂｅ ａｎａｌｙｚｅｄ

图 ５　 在选择位点之间的变异病毒株数分布

Ｆｉｇ．５　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｖａｒｉａｎｔ ｖｉｒｕｓ ｓｔｒａｉｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｓｉｔｅｓ

图 ６　 在选择位点之间不同地区不同时间病毒的变异率

Ｆｉｇ．６　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ ｏｆ ｖｉｒｕｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｍｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｓｉｔｅｓ

　 　 图 ５ 展示了用户选定的目标序列集合与基准序

列相比，具有不同变异位点数的病毒株数分布。 除

具有不同变异频数的病毒株数分布统计（见图 ５）之
外，系统还会对病毒序列在不同时间和地区的平均

变异率做统计（见图 ６）。 该功能模块会将所有序列

按照国家进行分组，每一组用不同的颜色加以区分，
组内序列按照采样时间进行排序，给出所在地区在

每一个采样日的平均变异率（每一个采样日内，对
所在地区当天采样的所有病毒序列的变异率求取平

均值）。 该柱状图可以直观地展示某一地区内病毒

序列的变异率随着时间递增的变化情况。
根据系统给出的分析结果（截止到 ３ 月 １３ 日的

病毒序列数据），由图 ５ 可以发现，大部分序列的变

异位点数少于 １０ 个，单条序列的最多变异数为 ３１，
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有 １ 条；由图 ６ 可以发现，中国在 ２０２０ 年 １ 月 ２９ 日

采样的病毒序列的平均变异率最高，为 ０．０９％，其余

大部分序列变异率波动不大，绝大部分序列的变异

率在 ０．０４％以下。
１．３．２　 序列变异时空分析

随着疫情的扩散，病毒在不同地区的变异率差

异、在不同时间点的变异率变化这两个信息尤为重

要，可以帮助科研人员对病毒进行更加精准的分析

和研究，从而为疾病的研究和防治提供指导。 该功

能模块可以实现这一目标。
与病毒序列变异统计模块的参数面板相比，图

７ 所示的参数面板具有更丰富的选项，包括标准序

列、要分析的时间区间（以采样时间为准）、要分析

的地域（以采样地域为准，可选择全世界的不同国

家，也可以选择全国的不同省份）。 在提交参数选

项之后，系统会给出两个分析结果图，如图 ８ 和图 ９
所示。

图 ７　 变异时空分析的基本参数选项

Ｆｉｇ．７　 Ｂａｓｉｃ ｐａｒａｍｅｔｅｒ ｏｐｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｓｐａｔｉｏｔｅｍｐｏｒａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

图 ８　 不同时间下各地区的变异率

Ｆｉｇ．８　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｍｅｓ

　 　 图 ８ 展示了在 ２０２０ 年 １ 月 ２１ 日到 ２０２０ 年 ２
月 ３ 日之间十五个不同国家的病毒序列平均变异率

（对所在国家或地区的截止到观测日期所采样的所

有病毒序列的变异率求取平均值）的变化情况。 在

系统中实际操作时，该条形图是时间为变量进行动

态播放的，在播放到最后一个时间节点时就会停止

轮播。 根据图 ８ 我们可以发现，在 １ 月 ２１ 日到 ２ 月

３ 日之间，中国的平均变异率为 ０．０１３％，大致在平

均水平左右；平均变异率最高的国家是越南，为

０．０３０％；平均变异率最低的国家是柬埔寨， 为

０．００３％。

图 ９ 展示的是序列变异时空分析模块给出的第

二个分析结果。 与图 ８ 相同，该折线图在实际操作

时也是随时间变化动态播放。 该图展示的是 １ 月

２１ 日到 ２ 月 ３ 日之间，十五个不同国家整体的病毒

序列变异情况。 其中黄色折线为最大变异率、绿色

折线为最小变异率、蓝色折线为平均变异率（对全

球所有国家或者国内所有省份的截止到观测日期所

采样的所有病毒序列的变异率求取平均值），鼠标

在图上悬浮时会给出详细信息。 根据图 ９ 可以发

现，１ 月２１ 日到 ２ 月 ３ 日之间，病毒序列的最大变

异率为０．０９％，结合 １．３．１ 节的图 ６，可知该序列在
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１ 月２９ 日采样于中国广东；最小变异率为 ０％，该
序列在 １ 月 ２３ 日被采样；平均变异率在 ０．０１％左

右波动。
１．４　 病毒序列比对

　 　 除病毒序列的来源统计和病毒序列变异统计两

个模块外，系统还设有病毒序列比对模块。 该模块

下又细分为病毒序列基本信息展示和病毒序列差异

比对两个子模块。
１．４．１　 病毒序列基本信息展示

ＧＩＳＡＩＤ 官网除了提供病毒序列之外，还给出了

一些病毒序列相关的信息，其中包括病毒序列号、病
毒名称、采样地点、采样实验室、提交实验室、作者信

息、采样时间，系统以表格的形式对这些信息做了展

示（见图 １０）。 表格的每一行对应一个病毒序列，所
有病毒序列按照国家分组并按照采样时间升序排

序。 同时，在实际操作系统时，表中每一行前面都

有一个单选框，用户在感兴趣的单选框内打钩，即
可选中该行所对应的序列，进行病毒序列差异

比对。

图 ９　 不同时间下所有地区的累计变异率

Ｆｉｇ．９　 Ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ａｌｌ ｒｅｇｉｏｎｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｍｅｓ

图 １０　 序列的基本信息表

Ｆｉｇ．１０　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｔａｂｌｅ

１．４．２　 病毒序列差异比对

图 １１ 展示的是系统对 ＥＰＩ＿ＩＳＬ＿４０３９３２、ＥＰＩ＿
ＩＳＬ＿４０８４８４、ＥＰＩ＿ＩＳＬ＿４１０９８４、 ＥＰＩ＿ＩＳＬ＿４１５４６２ 和

ＥＰＩ＿ＩＳＬ＿４１５６５２ 共五条序列在 １ 到 ３０１４５ 这一位点
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区间上进行差异比对的结果，最终以表格的形式将

所有存在差异的位点一一列出。 根据表格可以发

现，上述五条序列在 ２９８、１ ２４７、３ ０９４、８ ８３９、９ ４９５、
１１ １４３、１３ １１１、１４ ４６８、１５ ３８４、１９ ２５１、２３ ４６７、２４

０９８、２４ ９２６、２６ ７９３、２８ １４１、２８ ２０８、２９ １５９这些位点

上存在差异，即这些位点都是可能发生了变异的

位点。

图 １１　 病毒序列差异比对

Ｆｉｇ．１１　 Ｖｉｒｕｓ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ

２　 系统的设计与实现

２．１　 数据库

　 　 系统使用了关系型数据库 ＭｙＳＱＬ，以每一条序

列作为一个实体，将所有数据都整合到一张表中。
即表中综合了每个序列的基本信息（序列名、病毒

名、采样地点、采样时间和提交时间等）和核苷酸排

布信息（以字符串形式存储，在数据库中字段的类

型为不限长度的 ｔｅｘｔ 类型）。 表的主要字段如图 １２
所示。

图 １２　 表格主要字段

Ｆｉｇ．１２　 Ｍａｉｎ ｆｉｅｌｄｓ ｏｆ ｔｈｅ ｄａｔａ ｔａｂｌｅ

２．２　 服务端

　 　 系统服务器端使用 Ｓｐｒｉｎｇ、 ＳｐｒｉｎｇＭＶＣ 配合

ＭｙＢａｔｉｓ 框架作为主要的技术进行实现［１４］，并将项

目部署在阿里云 ＥＣＳ 服务器上提供服务。
２．３　 客户端

　 　 系统的客 户 端 主 要 采 用 ｊｑｕｅｒｙ、 ｂｏｏｔｓｔｒａｐ、
ｅｃｈａｒｔｓ 框架［１５］ 进行开发。 ｊｑｕｅｒｙ 框架作为一个快

速简洁的轻量型框架，提供了完备的功能接口，支持

丰富的插件便于扩展，同时能够较好的支持服务端

与客户端得数据交互。 ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 框架具有响应式布

局设计，能让网站兼容不同分辨率设备，给用户较好

的体验。 而 ｅｃｈａｒｔｓ 框架能够将我们的数据以图表

可视化的方式进行呈现，有利于用户对数据进行阅

读和分析。

３　 数据处理与分析

３．１　 病毒序列数据的处理

　 　 为了寻找发生变异的位点，我们首先将新型冠状

病毒序列进行了多重序列比对。 本研究中使用的多序

列对比工具是ＭＵＳＣＬＥ［１６］，软件版本为 ３．８．３１。 比起其

它常用的序列对比工具，如 ＣｌｕｓｔａｌＷ［１７］、Ｔ⁃ｃｏｆｆｅｅ［１８］，
ＭＵＳＣＬＥ 在保证了较高的准确度的同时，具有更快的

多序列比对速度。 在参数选择上，我们设置了参数－
ｄｉａｇｓ 来适用于高度同源的新型冠状病毒序列，同时最

大迭代次数（－ｍａｘｉｔｅｒｓ）选择 １６ 来保证多序列对比的

准确性，而其它参数选择了默认设置。
多重序列比对之后，多个新型冠状病毒序列间

同源序列的相同核苷酸将处在相同的位点上，而如

果原始序列在该位点中不存在核苷酸，将用字符

“－”来表示。 经过多重序列比对的序列都将拥有相

同的序列长度。
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对于对比后的序列，根据编码区异常字符（Ｎ）
的数量以及异常缺失位点数量，我们设置 ３０ 个为病

毒序列的筛选条件，异常位点大于筛选条件值的序

列将被遗弃。
将筛选后的比对结果转化为核苷酸矩阵，每条

序列为行，每个位点为列，寻找每一列是否有超过一

种核苷酸，如果结果为是，则该位点为有变异。
经如上方法对来自 ＧＩＳＡＩＤ 的数据进行预处理

之后，即可将所有病毒序列转换为等长的形式，在此

基础上即可按照 ２．１ 节所述内容进行数据的整合和

数据库表的设计与填充。

３．２　 病毒变异的时空分析

　 　 随着时间线的延长，各国提交的序列也逐渐增

多，相应的各地区病毒序列的平均变异率也在逐渐

增加，如图 ９ 所示。 这也符合包膜的阳性单链 ＲＮＡ
病毒在传播过程中容易变异的特点。 我们也基于图

８ 所对应的功能模块对截止到 ３ 月 １３ 日的不同国

家或地区的平均变异率做了比较分析，找出了平均

变异率较高和较低的部分国家以及国内部分省份，
分别如表 １ 和表 ２ 所示。 可以看出，到目前为止，病
毒序列的平均变异率处于一个较小的波动范围内，
病毒仍然处于较为稳定的状态。

表 １　 病毒变异率较高和较低的部分国家

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｕｎｔｒｉｅｓ ｗｉｔｈ ｈｉｇｈｅｒ ａｎｄ ｌｏｗｅｒ ｖｉｒｕｓ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ

变异率较高的国家

（由高到低）
病毒平均变异率（１０－３）

变异率较低的国家

（由低到高）
病毒平均变异率（１０－３）

Ｍｅｘｉｃｏ ０．２６８ ６ Ｔｈａｉｌａｎｄ ０．０００ ０

Ｖｉｅｔｎａｍ ０．２９８ ６ Ｎｅｐａｌ ０．０３３ ２

Ｂｅｌｇｉｕｍ ０．２７３ ７ Ｃａｍｂｏｄｉａ ０．０３３ ２

Ｃｈｉｌｅ ０．２７０ ９ Ｓｉｎｇａｐｏｒｅ ０．０５７ ３

Ｉｔａｌｙ ０．２７０ １ Ｉｒｅｌａｎｄ ０．０９９ ５

表 ２　 病毒变异率较高和较低的中国部分省份

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｒｏｖｉｎｃｅｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ ｗｉｔｈ ｈｉｇｈｅｒ ａｎｄ ｌｏｗｅｒ ｖｉｒｕｓ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ

变异率较高的中国

省份（由高到低）
病毒平均变异率（１０－３）

变异率较低的中国

省份（由低到高）
病毒平均变异率（１０－３）

山东 ０．２４０ ５ 浙江 ０．０１６ ６

四川 ０．１９９ ０ 江西 ０．０３３ ２
广东 ０．１９４ ６ 上海 ０．０６６ ３
北京 ０．１４１ ０ 重庆 ０．０６６ ３
香港 ０．１３６ ４ 福建 ０．０８２ ９

　 　 结合在选择位点之间的变异病毒株数分析结果

（图 ５ 所对应的功能模块），大部分有变异发生的病

毒序列的变异位点数量小于 １２ 个，这也印证了目前

病毒变异率较小这一结果。
进一步比较不同地区不同时间的病毒变异率，

发现随着地区与时间的不同，病毒平均变异率也有

差异，但总体仍处于在较小范围内波动的状态。
对于病毒序列变异分析，用户可以选择感兴趣

的起始位点和终止位点对序列进行分析，比如针对

病毒的 Ｓ 蛋白编码区，在本次多重序列对比中对应

起始与终止位置分别为２１ ６２７和２５ ４４８，在系统中选

择后，可以看到变异数量的信息，其中变异位点数量

（ＳＮＰ）为 ０ 和 １ 的病毒数量最多，对应病毒株数分

别为 ３０２ 和 １９４，其余 ＳＮＰ 数分别为 ２、３ 和 ７，对应

病毒株数分别为 ２８、６ 和 １，大部分病毒序列均未发

生明显改变。

４　 总结

　 　 本系统对来源于全球共享流感数据倡议组织

（ＧＩＳＡＩＤ）的新型冠状病毒数据进行整合与分析，主
要实现了以下功能：

１）对数据的来源进行可视化分析。
２）对序列的基本信息进行展示，并支持选定序

列之间核苷酸比较。
３）以动态图的形式呈现不同时间下各地区的病

毒变异率，以及所有地区的累计变异率，使用户能够

直观感受病毒的时空变异情况。
４）对选择位点之间的变异病毒株数进行统计，

并以柱状图的形式对病毒的变异率进行时间空间上

的展示，方便用户对病毒的变异情况进行分析。
该系统以一种更为直观的方式呈现病毒的具体
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信息，同时以图表的方式，对病毒的变异情况进行

了展示，方便用户对新型冠状病毒的序列进行分

析，对新型冠状病毒防治的研究具有重要的参考

意义。
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