
植物遗传资源学报 2011, 12( 1): 154�157
Journa l o f P lant Genetic Resources

基于属性分离存储的种质数据组织方法

唐 � 鹏,方 � 沩,司海平,曹永生
(中国农业科学院作物科学研究所,北京 � 100081)

� � 摘要: 传统的作物种质数据组织方法, 针对不同作物种类建立不同数据表, 这种方法已不能有效适应种质数据综合分析

的需要。本文提出了一种基于属性分离存储的种质数据组织方法,根据种质的每个属性分别建立数据表, 各属性间没有从属

关系。该方法可统一数据查询操作,优化查询过程, 提高分析效率, 具有灵活、可扩展的特点, 可以方便地集成与种质分析相

关的数据, 适用于种质资源分布式数据库和相关信息系统的建立。
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� � Abstract: T raditional germplasm data organ izat ionmethods, in wh ich d ifferent tables concerned d ifferent crops,

can not meet the need for germplasm syn thetic data analysis. Th is paper ra ises a new organ izat ionmethod based on

property�separation storage, in w hich a ll property dataw ere put in the same levelw ithout affiliat ion. W ith th ism eth�
od, the data query procedures can be unified w ith high e ff ic iency. Th ismethod is flex ib le and extendable, wh ich can

be applied in germplasm�related informat ion system.
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� � 有效的种质数据组织是建立种质数据管理系

统、高效地进行数据分析的前提
[ 1]
。始建于 1986年

的国家农作物种质资源数据库,应用了基于作物种

类的种质数据组织方法, 按作物种类建立了不同的

数据表。这种数据组织方法简便、直观,但仅适用于

单作物 (例如水稻 )数据的研究, 不适合多作物数据

的综合分析。对于多作物数据的分析需要进行大量

的数据有效性验证、统一性验证、数据表联合等操

作,其中许多操作必须通过数据库管理系统外部编

程实现
[ 2]
。例如从不同数据表中选择高蛋白质含

量的种质,需要执行很多跨数据表操作。随着作物

种类、数量以及对各种数据综合分析需求的增加,原

有的数据组织方法已不能适应分析的需要。为此,

本文结合传统种质数据组织方法的优点,提出了基

于属性分离存储的种质数据组织方法。

1� 数据组织方法

基于属性分离存储的种质数据组织方法, 根据

种质的每个属性
[ 3�4]
分别建立数据表

[ 5]
, 各属性间

没有从属关系,每种作物的不同属性存储于不同的

数据表,不同作物的相同属性存储于同一数据表中。

例如,水稻的原产地、蛋白质含量、稻瘟病等属性
[ 6]

分别存储在不同的数据表中;小麦的原产地、蛋白质

含量、条锈病等属性也分别存储在不同的数据表中。

小麦的原产地、氨基酸含量等属性与水稻的相同属

性保存在同一表中。
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每个属性表中的属性数据都需要有一个主键。

主键的不同值表示不同的种质,种质数据的不同属

性通过主键关联
[ 7�9]
。

这种方法的实现需要两个步骤: 数据表建立和

数据存储。

1. 1� 数据表建立
该方法中的数据表分为 3类:属性表、种类表、辅

助表。每类数据表包含的具体数据表如表 1所示。

表 1� 每类数据表包含的具体数据表

Table 1� Deta ils of each type of tab le

类型

T able typ e

表名

Tab le nam e

作用

E ffect

属性表 统一编号表

( tb_accnum )

� 保存每份种质的编号

作物名称表

( tb _croptyp e)

� 保存每份种质所属的作物名称

属性表

( tb _p ropertyX)

� 保存每个属性的数据

种类表 tb_datatype � 保存所有作物的属性表名称

辅助表 tb_dep ict � 保存每个属性表描述

属性表用来保存属性数据。每个属性表的表名

不同, 但表结构均只包含两个字段,其中一个字段为

标识 ( acc _ id ), 另一个字段 ( property )存储属性

数据。

在属性表中,有两个表具有特殊意义。统一编

号表 ( tb_accnum )记录每一份种质的统一编号, 并在

数据插入时自动产生一个唯一的标识 ( acc_ id)。数

据分类表 ( tb _croptype)保存每份种质所属的作物

名称。

种类表 ( tb_datatype)保存所有作物的种类 ( acc

_type)及其属性表名称 ( property_tab le_name)。

辅助表 ( tb _dep ict)保存属性表名称 ( property_

table_name )及其属性表描述内容 ( property_ tab le_

dep ict)。

1. 2� 数据存储

种质数据存储要经过 4个步骤: 新建作物种类、

生成标识、插入作物种类属性、插入其他数据。

1. 2. 1� 新建作物种类 � 在初始状态下, 种类表 ( tb_

datatype)和属性表均为空表。存储数据时,需新建

一个作物种类。新建作物种类时只需在 tb_datatype

表中插入作物名称及其所有属性表名, 每个属性表

名为一条记录。具体内容如表 2所示。

表 2� tb_datatype表示例

Tab le 2� Sample data in tb_data type

acc_ typ e property_tab le_n am e

小麦 tb_protein

小麦 tb_ab c

小麦 tb _dd

� �

水稻 tb _dd

水稻 tb_protein

� �

1. 2. 2� 生成标识 � 在统一编号表 ( tb_accnum )表中

插入一条记录,记录种质的统一编号和自动生成的

标识 ( acc_id)。

1. 2. 3� 插入作物种类属性 � 在种类表 ( tb _ crop�
type)中插入一条记录, 记录该数据的分类和 acc

_ id。

1. 2. 4� 插入其他数据 � 读取 tb_datatype表,获取该

分类的属性表名称。若无该属性表, 则新建此属性

表并将描述信息插入 tb_datatype表。重复获取数

据的每个字段内容,将该数据的 acc_ id与属性数据

插入对应属性表。

数据的修改和删除只需知道数据的标识和待修

改的属性。根据标识对相应的属性表进行 update

或者 delete操作。修改种类种质数据的结构时, 只

需直接在 tb _datatype中修改数据, 无需修改表

结构。

在实际插入、修改、删除数据的过程中, 可应用

现代关系数据库中事务 ( T ransact ions)特性存储数

据以保证数据的完整性。

2� 方法应用

2. 1� 分作物查询

分作物查询时要对种类表 ( tb_datatype)表执行

查询,查询条件为 acc_type=作物种类, 可获得待查

询作物的所有属性表表名, 根据获取的表名和统一

编号表 ( tb_accnum )产生查询。其结果为单作物种

类的所有数据。其中, tb _accnum为主表,查询结果

中包含了 tb_accnum中特定种类的所有数据及所有

属性表中与主表左联 ( left out jo in)的数据。在查询

时, 若不指定其他查询条件, 则显示待查作物的所有

属性数据,也可任意指定某属性不参与查询。若指

定其他作物种类数据的属性参与查询,则查询结果

为 NULL。操作时数据表关联如图 1所示。
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图 1� 单作物类型数据获取

Fig. 1� D ata query for a single crop type

tb_accnum为主表, 其余表为从表。从表通过查询 tb_datatype

获取

程序设计时显示数据的  字段名 !以及查询语

句生成时指定别名 ( as)操作,需要一个单独的查询

获取属性表的描述信息,其数据关联如图 2所示。

图 2� 属性表描述信息获取

Fig. 2� Accqu ire descript ion for property tab les

tb_datatype为主表, tb_dep ict为从表

2. 2� 分属性查询

针对单属性的多作物数据获取,只需按图 3所

示数据关联条件生成查询。

图 3� 单属性数据获取

F ig. 3� Data query for a single proper ty

tb_propertyX表中的 property为待查询属性。 tb_proper�

tyX为主表, tb_accnum和 tb_croptype为两个从表

若要包含多个属性, 可联接 ( jo in)多个表。若

查询中其他属性表与主属性表的关系为内联 ( inner

join),则查询结果为所有属性表均不为空的数据;

若查询中其他属性表与主属性表的关系为左联 ( left

join),则查询结果包含主表中所有匹配数据, 子表

中的不匹配数据将被 NULL填充。操作时的数据表

关联如图 4所示。

图 4� 多属性数据获取

F ig. 4� Data query for mu ltip le properties

tb_prope rtyX表中的 property为待查询属性。 tb_propertyX

为主表, 其余表为从表

2. 3� 数据综合分析

对数据的各种分析首先是对数据的各种查询操

作。由于采用了属性分离存储的数据存储方式, 种

质数据的属性表都是平等的关系,不存在从属关系,

所以这种存储方法非常适合对不同种类种质数据的

综合分析。表 3列举了一些实际分析时产生的一些

查询操作。

表 3� 具体应用举例

Tab le 3� Exam ples of spec ific data quer ies

应用实例

Exam ple

执行操作

C orrespond ing operat ion

筛选每个省中蛋白质含

量最丰富的一份种质

材料

selectm ax( b. property) as las, a. acc_num,

c. p roperty provin ce from tb _ accnum a left

join tb_protein b on a. acc_ id = b. acc_ id

left jo in tb _p rov ince c on c. acc_ id = a. acc

_id group by a. property

筛选高海拔地区种质材

料 (海拔 3000m 以上 )

以供分析

select a. * , b. property latitude from tb _acc�
num a left jo in tb _hb b on a. acc_ id = b.

acc_ id where b. p roperty > 3000

每个省的种质份数 select count( * ) , tb_provin ce. p roperty prov�
in ce from tb _p rov ince group by p roperty

某一材料采集地点的其

他种质材料

select b. * from tb _accnum a left join tb _lo�
cation b on a. acc_ id = b. acc_ id jo in tb _

accnum c on c. acc_num = ∀ xxx# and d.

p roperty = b. property join tb _ location d on

d. acc_ id = c. acc_ id

通过举例可以发现,查询语句随着不同的查询

需求,长度、查询条件有所变化, 但是其基本格式保

持统一。对于常用的查询操作, 可编写存储过程批

量化的实现。

表 4对比了传统的种质数据库组织方法与本文
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所述方法的特点。

表 4� 传统种质数据库组织方法与基于属性分离存储的种

质数据组织方法比较

Table 4� Analysis be tw een the trad itional and proper ty�sep�

aration�storage�based germ p lasm data organ iza�

tion m ethods

对比项目

Featu res

传统方法

Trad itional

m ethod

基于属性分离存储的方法

Property�separation�storage
�based m ethod

数据表数量 少 多

数据表结构 � 复杂、结构各异 简单、统一

联合分析 需外部编程支持 [ 1] 数据库管理系统内部运

算实现

扩展 每种新作物都需要

新建数据表 [ 2]

属性不存在时新建数据

表,新作物无需新建数

据表

可迁移性 适用于各类简单 /关系

数据库管理系统 [1�2]

适用于关系数据库管理系统

数据查询时

间损耗

单表查询速度快,多

表查询速度慢,外部

程序调用数据库需

大量时间

单表 /多表查询时间基本

一致,没有外部程序调用

损耗

3� 讨论

本文充分利用了现代关系数据库的特性, 提出

了基于属性分离存储的种质数据组织方法。该方法

在保留了传统种质数据组织方法优点
[ 1�2]
的基础

上,可统一数据查询操作,优化查询过程, 提高分析

效率, 具有灵活、可扩展的特点,能将绝大多数对数

据的操作在现在流行的数据库管理系统 (例如 O ra�

cle、SQL Server、MySQL、Postg reSQL等 )中完成,可以

方便地集成与种质分析相关的数据, 适用于种质资

源相关信息系统的建立。

该方法采用了类似数据库纵向分片 ( DB verti�
cal partit ion)技术,可以极大提高数据库的数据容量

和检索效率,并能方便地实现基于数据库分片技术

的分布式数据库 ( D istributed database)
[ 10]
。

该方法已应用于云南及周边地区农业生物资源

调查信息系统 (项目编号: 2006FY110700)、中国沿

海地区抗逆农作物种质资源调查信息系统和中国作

物种质资源信息系统 ( CGRIS) , 其灵活性、可扩展

性、稳定性得到了检验。该方法不仅适用于作物种

质数据的组织,还适用于林木、药用植物、动物和微

生物等种质信息的组织。
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