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一、 概述

SliverWorkspace是新一代生物信息学低代码开发平台。用于各种规模的生

物信息学分析流程的图形化设计、自动运行。

常用功能与特性：

1. 基于 Shell的图形化流程设计器，快速完成分析流程搭建

2. 图形显示的实时流程运行控制与时间统计

3. 支持单台服务器到 Torque/PBS、Slurm集群平滑升级与扩展

4. 分析结果数据库存储，海量数据储存备份

5. 可灵活编辑的基于 Office Word语法格式的报告模板

6. 全自动完成:Illumina测序仪数据拆分>数据分析>分析结果/报告

7. 多账户、多角色灵活配置、业务数据灵活授权，便捷的团队协作

8. 分析服务器节点性能监控（CPU、内存、IO、网络）及报警功能

SliverWorkspace软件为 B/S架构，分为三个部分运行，前端、后端以及数

据库，前端运行于网络浏览器，兼容主流浏览器、各种基于 webkit内核浏览器，

不支持 IE12及以前版本。后端部分及数据库运行于服务器，提供数据交互接口

及数据存储。

SliverWorkspace操作部分：首次使用需要获取软件授权，获取授权后才可

以登录系统，社区版无需授权文件，对于非商业用户可以自由使用，商业用户需

要 购 买 licence ， 详 见 软 件 安 装 目 录 LICENCE.txt 。 默 认 用 户 名

sliverworkspace，密码为 20191124。为保证系统安全，首次登录后请更改密

码。
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二、 名词说明

1. 授权页面

社区版无需授权文件，对于非商业用户可以自由使用，商业用户需要购买 licence，详见软件安装目录 LICENCE.txt
如果软件未经授权，请联系作者购买或者申请试用 licence，获取 licence文件后，点击黄色按钮，上传 licence文件。授权成功后会

弹出提示，授权成功并跳转至：登录页面；使用账户密码登录，登录成功之后，跳转至主页面。
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2. 登录页面
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3. 主页面
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功能说明见下图：
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整体布局：

A、左侧为功能功能菜单

B、右侧为操作区域，默认标签为首页（dashboard），默认显示系统几个

统计数据：分析节点、分析流程、样本数量、分析结果。图表区显示的

是接入服务器的性能指标：CPU 负载、内存占用、网络速度、硬盘空

间。

C、顶部左侧按钮为折叠左侧功能菜单按钮和导航菜单显示，

D、顶部右侧一次为全屏按钮、皮肤设置按钮、语言切换按钮、账户编辑按

钮、和注销账户按钮。

因为首次登录没有服务器接入，所以图表区域没有数据显示。

三、 配置要求：

1. 用户/Client端使用需求

支持的操作系统 Window7，Windows10，MacOS，Linux

支持的浏览器 360、搜狗、猎豹等以WebKit为内核的浏览器

Chrome，Firefox，Edge 不支持 IE浏览器

桌面分辨率 不低于 1920*1080

2. 服务/Server端安装需求

• 硬件要求 推荐配置：

CPU ：不低于至强 E3 4核心 8线程

内存： 不低于 10G可用内存（内存过低可能造成后端应用启动失败）

硬盘： 至少 5G可用空间（用于保存分析结果）

• 网络要求：

要求 SliverWorkspace部署在稳定网络环境，硬件包括网络连接状态的变

化会导致软件授权失效

• 防火墙：

为保证正常使用，防火墙须开放以下端口：
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端口 描述

80 提供 web服务

443 提供加密的 web服务

8443 java后端服务

10443 WebSocket长连接，用于实时状态显示

5433 数据库服务 （须屏蔽外网访问）2.7版本改为 5433

• 测试过的操作系统：

CentOS 7.x / 8.x

Ubuntu16.04 / 18.04 / 20.04 LTS

四、 安装教程

SliverWorkspace部署基于 docker虚拟化实现，能够实现快速安装部署和迁移。

- 推荐系统 Linux Ubuntu16.04 / 18.04 / 20.04；CentOS 7.x/8.x。

注：在 CentOS下因需要安装 docker，所以须在 root账户下运行安装脚本。

- 不兼容 CentOS 6.x，该版本适配 docker版本过低

- 不兼容Windows10，MacOS 该系统下 docker基于虚拟机运行与 Linux下存

在较大差异。

- 一键安装，解压后运行：

sh setup.bin

- 查看安装脚本内容：

head -n 56 setup.bin

- 安装完成应该可以看到以下内容：说明安装并启动成功

Creating sliverworkspace-dababase ... done

Creating sliverworkspace-backend ... done

Creating sliverworkspace-frontend ... done

- 安装完成后，非 root账户运行：

${install_dir}/bin目录下运行：

docker-compose up -d
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- 软件卸载：

${install_dir}/bin 目录下运行：

docker-compose down

五、 使用教程

- 默认情况下 SliverWorkspace使用了自签名证书对通信过程加密，如果有需

要可以购买域名并申请正式证书（火狐须手动添加 8443，10443端口例外）

- 浏览器地址栏输入 https://ip打开首页，ip为部署服务器 ip地址

首次访问如果提示：您的连接不是私密连接，请点击按钮高级，继续访问。

首次使用需要获取软件授权，获取授权后才可以登录系统，商业授权版本

默认用户名 admin，密码为 20191124。为保证系统安全，首次登录后请更改

密码。

1. 分析节点（服务器）接入

SliverWorkspace使用 ssh服务连接远程服务器，发布运行指令，获取运行

结果、统计运行时间。软件安装完毕之后，首先要做的就是连接 Linux分

析服务器，可以是物理机、运行 Linux的虚拟机、也可以是运行了 ssh服
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务的 Linux docker容器。在主页面点击左侧功能菜单 服务节点配置》服务

节点管理，可以看到如下页面：
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此时打开“服务器节点管理标签”，点击左上方“添加分析服务节点”按钮，右侧弹出表单：
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在右侧表单依次填写：ssh账户，密码，密码确认，以及连接端口号（默认 22），也可以使用证书加密方式连接 ssh，此时密码

为加密证书密码，在服务器私钥里粘贴私钥字符串。
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注意，此时需要提供，运行生物信息学分析时两个目录，一个是原始数据存放目录，一个是运行过程产生中间文件和最后结果的

目录。请确保原始数据目录具有读的权限，中间文件和结果文件目录具有读写权限。

表单最下方，选择服务器并行任务数，表示该服务器可以同时最大运行的分析流程数，默认为 1。并行任务延迟，为连并行运行

分析流程时，下一个任务与上一个任务之间的时间间隔，短于这个时间，下一个任务将保持等待状态。该字段单位为秒。

添加完账户，可以看到：此时状态栏图标为黄色，点击右侧绿色的状态按钮，会确按照填写信息远程连接，并更新图标。
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如果填写信息正确，则图标更新为绿色√，如果信息错误，更新为红色的×。
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如果填写信息有误，会出现类似下面信息：

此时，点击右侧蓝色“编辑”按钮，重新填写字段，保存后重新验证状态，直至验证通过。否则后续分析不能进行。
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当服务器信息填写正确，我们切换到“首页”标签，会看到首页信息更新：注意，分析节点数字更新为 1，性能监控区域也可以看到

有图形显示了。如下图。
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服务器变量：我们添加了服务节点，每个服务几点对应的可以添加一组变量，用于后续的分析流程设计。变量分为变量名称（key）和

变量值（value），变量类型可以是五种类型：字符、数值、文件、目录、程序。添加之后，对于不同类型的变量验证规则不一样，字

符比较宽松，只要不出现违规字符就验证通过。数值需要符合数学中数字的格式，可以是正负小数。文件和目录的验证，会根据已经

输入的服务器节点数据，连接服务器判断该值是否存在，程序则除了验证是否存在之外，还需要验证该文件是否具有可执行权限。
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2. 分析流程设计

如果要添加分析流程，点击主页面左侧功能菜单“项目分析流程” > “分析流程设计”
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分析流程设计部分，说明如下:

顶部为工具栏，鼠标移动到工具按钮上，会在下方弹出提示（图中黑色方框部分）
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下面我们创建一个简单的分析流程：从工具栏按钮依次拖动一个 “运行”单元， “输出”单元到画布区域。(输入单元创建的时候

已经有了)
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双击“Start”图形单元，右侧弹出表单，填写字段，${sn}表示样本编号，实际运行时会用实际样本编号替代，内置变量还有几个，稍

候介绍。输入文件可以填写${sn}_fastq.gz，点击输入框边上的加号，下面会出现绿色标签，鼠标移动上去之后，会显示匹配的绝对路

径。点击“提交”，完成编辑。
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选择流程设计器工具栏按钮“连接”，鼠标移动到刚才编辑好的“输入文件”单元上，当图形中间出现一个绿色的小圆圈时候，拖动

鼠标到 “task”运行单元上，当“task”运行单元出现绿色边框，松开鼠标，就完成了连接过程。
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下面，我们编辑“task”运行单元。双击“task”运行单元，屏幕右侧弹出，表单，我们需要选择输入文件，输入输出文件，以及 task

运行单元里运行的命令，部分字段可以使用内置变量，服务器变量，以及分析流程变量。



SliverWorkspace 新一代生物信息学低代码开发平台

26 / 105

如上，选择输入文件，从连接先上一端获取，然后输入预期的输出文件。在运行命令里输入要运行的命令，样本编号使用${sn}替代。

输入完成后，点击提交。同样，我们选中流程设计器工具栏“连接”按钮，将 task和 end连接起来。
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双击 end图形，屏幕右侧弹出表单，选择要获取的输出文件，点击提交按钮，完成流程的编辑。
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我们给分析流程重新修改个名称，点击工具栏上部蓝色按钮，屏幕右侧弹出表单，输入名称、简称（代号）点击提交按钮。
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可以看到工具栏左上按钮，名称已经更新为我们输入的名称了：
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这时候分析流程并没有保存，点击“保存”按钮，保存流程。待保存按钮由黄色变为原来的灰黑色，保存成功。
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点击左侧功能菜单 “项目分析流程” > “分析流程列表”可以看到我们保存的分析流程。
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设计流程中使用的变量，可以在分析流程中使用格式为${变量名}：

变量优先级为：分析流程变量 》 内置变量 》分析节点（服务器）变量。

添加变量时注意，不能分析节点（服务器）变量和分析流程变量不能与内置变量重名。

A、 内置变量

名称 意义 类型

sn 样本编号，对应样本管理里内容 字符

pn 项目编号，对应我们的分析流程简称/编号 字符

data 分析节点 data目录，存放原始数据的目录 目录

result 分析节点 result目录，存放结果和中间文件的目录 目录

id 运行分析时的 runid，内部字段，不经常使用 数值
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B、 分析流程变量

分析流程变量可以在分析流程设计器，点击“流程环境变量”进行增删改查。
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也可以在功能菜单 > 分析流程列表里分析流程右侧按钮“环境变量”点击编辑。

C、 分析节点（服务器）变量，见分析节点部分。
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3. 样本信息

样本数据在 SliverWorkspace生信分析系统中有以下几个个作用：

样本编号：用于替换分析流程中的变量${sn}，用于在服务器端原始数据目

录${data}下匹配原始数据的文件名，如样本编号为 B1701，分析流程的输入文

件为${sn}.fastq.gz，则运行分析的时候，会匹配${data}目录下 B1701.fastq.gz，

如果匹配到该文件，会暂停 10秒后进行第二次匹配，如果两次文件大小一致没

有变化，就触发启动分析流程。

项目：样本数据中的分析流程信息，即该样本运行哪一套分流程，与前面

的分析流程相对应。

优先级别：即样本在系统中，分析的顺序，默认是按照录入的先后顺序进

行，如果优先级更高，即时是后录入的数据，也会优先分析，数值越大，优先

级越高。相同优先级，则会按照数据录入顺序排序。

上机编号${runid}、测序平台、I7_Index_ID及 index值，I5_Index_ID及

index值：这几个值用于软件系统对接 Illumina测序仪的获得的下机数据，根

据样本信息里的这几个字段生成分拆数据的 SampleSheet文件，并调用

bcl2fastq程序将下机数据拆分为单个样本的 fastq文件。

样本来源、样本类型、取样位置、取样方法、取样日期、送检日期、患者

编号、姓名、性别、年龄、诊断信息、临床信息：这些字段用于对接本软件系

统的报告功能，这些字段在渲染报告时提供。

来自分析流程的变量：部分分析流程变量，需要根据样本的具体数据来决

定其值，在编辑分析流程变量时，又一个选项，“由样本提供”，如果这个选

项为选中状态，则该变量会出现在这里，这时由样本数据来提供该变量值。

样本数据在系统中分为三个部分展示，对应于功能菜单中的：“数据拆分

信息”、“样本信息管理”、“患者信息管理”，每个部分展示、管理样本数

据的不同部分。
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点击左侧功能菜单 “样本患者信息” > “样本信息管理”，显示如下：
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点击左上按钮，添加样本信息，显示如下：
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我们添加一个样本数据，填写信息如下，只有带红色星号的字段为必填字段：
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点击右下角保存按钮，如数据无误，就看到数据添加成功。
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同时，工具栏提供了批量导入功能，如要使用批量导入功能，首先点击浅蓝色按钮，下载 Excel文件模板，按照模板内容填写数据后。

点击绿色按钮上传编辑后的 excel文件。
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选中要上传的文件，点击打开开始上传，如果文件格式正确，可以看到：
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确认信息无误，并且没有错误提示，点击保存，将上传的数据保存进系统。

这时我们看到，我们批量导入的数据也显示出来了。点击右侧按钮可以编辑、删除数据，点击用户可以将该数据授权给系统其他用户。
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点击左侧功能菜单：“样本患者信息” > “数据拆分信息”也可以看到我们录入的数据：

因为手动录入的那条数据并未提供 RunID以及数据拆分的信息，所以这里没有显示。
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点击左侧功能菜单：“样本患者信息” > “患者信息管理”也可以看到我们录入的患者数据：

因为我们手动录入的数据，只提供了患者编号，未提供的数据表格中未显示
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4. 项目分析并获取结果

文件准备，因为我们又一个样本编号为 B1701的样本，按照我们设计的分析流程，匹配得到的输入文件为 B1701.fastq.gz，所以

我们要将名为 B1701.fastq.gz的文件，上传至我们注册的服务器（分析节点）的${data}（值为/opt/data）目录下。点击左侧功能菜单，

点击“项目分析结果”：
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点击左上蓝色按钮“添加分析过程”，屏幕右侧弹出菜单，我们选择要分析的样本，会自动计算要分析的项目，在服务器端匹配的文

件，还有要分析的流程的变量是否都符合要求，如果全部没有问题，点击提交成功添加一个分析过程。
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我们可以看到添加的分析过程，样本编号、分析的项目（分析流程）、要分析的文件大小等等。

我们可以点击该条记录右侧按钮，运行开始分析，停止可以终止正在运行的分析，编辑删除等操作。下面我们点击运行，开始分析：
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这时可以看到，运行按钮不可用，处于加载状态，开始时间也有数据显示了。如果点击右侧绿色“状态”按钮，我们可以看到分析流

程详细运行情况：
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可以看到顶部工具栏按钮，为黄色，表示正在运行。如果是绿色表示分析完成。如果是红色表示分析过程中出现错误。工具栏顶部也

可以对分析流程进行控制，如：停止，开始。



SliverWorkspace 新一代生物信息学低代码开发平台

50 / 105

鼠标移动到“运行”图形单元上，会弹出提示，输入文件、输出文件，和正在运行的命令：
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分析完成后，我们会看到状态如下：

可以看到，工具栏颜色为绿色，运行的任务也都是绿色，表示运行成功，没有错误。如果有错误，则出错的单元会显示为红色。
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我们点击标签“项目分析结果”，返回列表。可以看到：

可以看到分析结果一栏，已经有标签显示了。我们可以点击该绿色标签，下载分析结果（文件大小为 226.60K）到本地。
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重新分析：有时候我们会修改分析流程的参数，然后重新分析数据。这时候只需要在“项目分析结果”标签里，重新点击“运行”按

钮，会弹出提示：是否以覆盖模式重新运行，点击确定及开始重新分析。
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或者在“分析运行状态”标签：工具栏点击 “运行”按钮：会弹出提示：是否以覆盖模式重新运行，点击确定及开始重新分析。
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开始分析之后，我们可以随时停止正在运行的分析：如果是在“项目分析结果”标签，点击“停止”按钮，会给出提示：
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点击确定之后，分析过程停止，会给出错误提示：

表示该分析过程已经被停止。
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如果是在“项目分析结果”标签，点击“停止”按钮，会给出提示：

点击“确定”按钮，即停止正在运行的分析。
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运行停止后，会看到正在运行的单元/任务是红色的，屏幕右侧弹出提示信息。



SliverWorkspace 新一代生物信息学低代码开发平台

59 / 105

恢复分析：如果我们运行过程中途出错停止，我们修改完成之后，可以不用重新开始分析，可以从错误的那一步开始。又或者我们手

动停止了分析任务，然后想从停止的步骤恢复分析。也可以实现：在“项目分析结果”标签，点击运行，会出现选项：

选择恢复运行，就可以在出现错误停止/手动停止的步骤恢复分析。
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或者在“分析运行状态”标签：工具栏点击 “运行”按钮：会弹出提示选项：

选择恢复运行就从出错的步骤/手动停止的步骤开始运行。



SliverWorkspace 新一代生物信息学低代码开发平台

61 / 105

或者在“分析运行状态”标签里，在出错的步骤上鼠标右键单击，弹出菜单：

点击“从此处开始运行”，也可以从这一部开始运行分析过程。此操作对于运行完成没有出错的分析过程同样有效。
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5. 自动分析任务：

前面讲述了手动分析任务的操作，下面我们看看自动分析任务。点击左侧功能菜单，点击“自动分析任务”：
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点击左上方蓝色按钮“创建自动任务”：在弹出表单里选择“分析服务器”，“分析流程”，给我们的自动任务命名，选择任务执行

的间隔以及触发时间。注意状态选项，ON为激活状态，OFF为未激活状态。未激活则默认不执行。
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确认信息之后，点击提交保存。我们看到任务已经保存。可以点击右侧的状态按钮，直接切换任务状态为激活/关闭。点击编辑重新修

改信息，删除按钮删除该任务。如果任务为激活状态，则会按照设置的运行间隔和触发时间，默认根据没有分析过的样本去服务器目

录匹配数据，如果状态正确，直接创建分析过程并运行。
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6. 节点性能监测：

这个功能用来监测注册服务器性能，如果超过设置阈值，能够及时通知用户处理避免事故发生。

点击左侧功能菜单“节点性能监测”，看到：
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点击左上角蓝色按钮“创建监控任务”：弹出表单，在表单中选择要监测的服务器，运行间隔，状态按钮为运行状态，如果为 OFF则

为禁用状态，不会运行。右侧我们滑动选择服务器节点报警的阈值：CPU：95%、内存：95%、硬盘空间：30%。
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确认信息无误后，点击提交保存。

我们可以点击状态开关切换状态，激活和禁用。点击编辑按钮重新编辑信息，删除按钮删除该监控任务。
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等到运行间隔时间到，如果我们的服务器节点性能阈值超过设置值，就会在右上角弹出报警信息：

可以看到，硬盘使用空间 50%超过我们的设置值 30%。
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7. 文件存储管理：

SliverWorkspace提供了基于 web的远程服务器文件管理功能，我们点击左侧功能菜单，点击“文件存储管理”
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可以看到，工具栏选择框用于选择我们要管理文件的服务器节点，选中之后列出了我们注册节点时候的两个目录。我们可以在这两个

目录下创建文件夹，上传文件。也可以删除文件，重命名文件等一系列操作。（注：在上传较大文件时会有时间延迟，请使用 sftp）
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8. 数据拆分过程：

准备工作：我们准备一组 Illumina测序仪的下机数据，位置存放在之前配置的分析服务器节点的${data}目录下（/opt/data）。RUNID

为：170728_C70108，该目录全部名称为：170728_C70108_0018_000000000-AP2P7

通过样本批量导入功能导入如下样本信息，对应的样本编号、样本的 RUNID，样本双端 Index编号及序列，测序仪型号选择为：

NextSeq&MiniSeq

样本编号 RUNID I7_INDEX_ID INDEX I5_INDEX_ID INDEX2

B190650FF 170728_C70108 ID7G11 TGTCCGTC ID5G11 TAAGGTGG

B190649FF 170728_C70108 ID7F11 CGAGTCGG ID5F11 GTCACCGC

B190648FF 170728_C70108 ID7E11 ACGGCCAG ID5E11 GCTGGTTG

B190647FF 170728_C70108 ID7D11 CGATAATA ID5D11 CTAGTCAC

B190646FF 170728_C70108 ID7C11 GAGGCAAG ID5C11 CACGGCGG

B190645FF 170728_C70108 ID7B11 AGGTTCGG ID5B11 ACAATAAT

B190644FF 170728_C70108 ID7A11 CGGTAAGC ID5A11 CTCTAACT

B190643FF 170728_C70108 ID7H10 ATCGATGA ID5H10 TAGGTTCA

B190642FF 170728_C70108 ID7G10 ATGTACAG ID5G10 GGAAGGTA

B190641FF 170728_C70108 ID7F10 AATGGATA ID5F10 TTGCCAAC

B190640FF 170728_C70108 ID7E10 ACGTACCA ID5E10 TGGTGGTC
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B190639FF 170728_C70108 ID7D10 ATGGTCGC ID5D10 CACCTCAA

B190635FF 170728_C70108 ID7H09 GGCTTAGA ID5H09 TCCTCAAC

B190634FF 170728_C70108 ID7G09 TTGGTCTG ID5G09 GTGAGTGG

B190633FF 170728_C70108 ID7F09 CGTGTACC ID5F09 ATCTCATC

B190632FF 170728_C70108 ID7E09 TCGCCACA ID5E09 GGCTGAAC

B190631FF 170728_C70108 ID7D09 ACCTGACA ID5D09 GTCGCTTA

B190630FF 170728_C70108 ID7C09 GTGTCAGG ID5C09 AAGACGTT

B190629FF 170728_C70108 ID7B09 TACAGGAT ID5B09 CATAACTC

B190628FF 170728_C70108 ID7A09 ATCAGGTC ID5A09 TGTCATTG

B190627FF 170728_C70108 ID7H08 CACTTAGC ID5H08 AGACTTGT

B190626FF 170728_C70108 ID7G08 CACTGCAA ID5G08 AACCGTCG

B190625FF 170728_C70108 ID7F08 CAGTACTG ID5F08 ACCACTTA

B190624FF 170728_C70108 ID7E08 GTATAGCG ID5E08 GATGACGA

B190623FF 170728_C70108 ID7D08 TGCGTTGA ID5D08 TTCCTTCG

B190622FF 170728_C70108 ID7C08 CTCCAAGT ID5C08 TATTCAGG

B190621FF 170728_C70108 ID7B08 GTTACATC ID5B08 GAGCGTAG

B190620FF 170728_C70108 ID7A08 ATAGAATG ID5A08 CATGGTTA
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B190619FF 170728_C70108 ID7H07 ACGGTTGA ID5H07 CGTGTGGT

B190618FF 170728_C70108 ID7G07 CTTGGCGG ID5G07 CCGTCTGC

B190617FF 170728_C70108 ID7F07 CTTCTGTG ID5F07 AGATAGAA

B190616FF 170728_C70108 ID7E07 TTATCTTC ID5E07 ATGATACA

B190615FF 170728_C70108 ID7D07 CTGTGGTT ID5D07 CCACGCAG

B190614FF 170728_C70108 ID7C07 ACCGAGTG ID5C07 ATAGCAAG

B190613FF 170728_C70108 ID7B07 CTGAGCAG ID5B07 ACTTAACC

B190612FF 170728_C70108 ID7A07 ACCTGTAG ID5A07 CTAGAAGA

工具软件安装：

我们首先要确保我们前面注册的服务器节点上安装有如下软件：

A．Illumina官方的数据分拆软件：bcl2fastq 官网地址为，可按照需要下载安装：

https://support.illumina.com/sequencing/sequencing_software/bcl2fastq-conversion-software.html

B．需要在注册服务器上安装与 SliverWorkspace交互的软件包，复制到指定目录即可直接运行

文件在文件包内：bin/bcl2fq目录下，编辑该目录下 configuration.cfg文件前面两行数据，

username为当前软件用户名，

password为当前账户密码

host为我们注册分析服务器节点的 IP或网络地址，并确保 8443端口开放
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类似如下：

其余部分不需要变动。

C．确保 bcl2fastq和 bcl2fq两个程序在我们注册服务器节点账户的 PATH变量目录中。便于系统调用。

D．点击左侧功能菜单“样本患者信息” > “数据拆分信息”，可以看到我们之前批量导入的信息。只有一条：
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可以看到，RUNID，测序平台，样本数量为 36，拆分状态为未拆分。下面我们开始操作数据拆分。
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点击左侧功能菜单：“数据拆分过程”：
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点击左上角蓝色按钮“添加拆分过程”：右侧弹出表单，选择服务器节点，RUNID，拆分数据目录，输出目录，等等参数如下：

系统会根据之前录入的服务器节点信息自动判断对应的目录是否存在。如果无误，状态按钮为绿色的√号。点击提交保存。
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可以看到，数据已经成功保存。我们可以点击 运行：开始数据拆分过程。停止：停止正在拆分的过程。编辑：修改拆分过程数据。删

除：删除掉该条数据。下面我们点击运行，开始拆分数据：
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可以看到，和分析运行过程类似，运行按钮显示正在运行。我们仍然可以通过停止按钮，强行停止该拆分过程。运行期间不能删除该

拆分过程。
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运行结束后，我们可以看到上图，可以点击“日志”按钮查看运行日志。可以点击“报告”按钮查看拆分数据报告。
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这时，我们点击左侧功能菜单“样本患者信息” > “数据拆分信息”即可以看到，该数据状态为已拆分。
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9. 自动拆分任务：

自动拆分任务类似于自动分析任务。是拆分任务的自动化扫描任务。我们点击左侧功能菜单“自动拆分任务”：
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点击左上角蓝色按钮“添加自动拆分任务”，弹出表单，填写任务名称、选择服务器节点、数据目录、输出目录及其他参数。状态 ON

为激活状态，OFF为禁用状态。
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确认数据无误，点击提交保存。

我们可以点击数据右侧的按钮，编辑：重新修改数据，删除：删除本条数据。如果任务为激活状态则会按照周期自动扫描运行。
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10. 系统数据监控：

该功能为 druid内置功能，提供对 SliverWorkspace 系统数据库监控、统计功能，供系统运维人员使用。
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11. 关联数据管理：

关联数据列表，用来创建数据库，和项目分析结果关联查询。点击左侧功能菜单，点击“关联数据列表”：
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点击“创建关联数据库”，弹出表单：我们以 hg19_refGene数据为例，编辑数据如下：

编辑好数据库列数据结构之后，选择好分隔符，等参数。点击提交保存。
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可以看到，编辑的记录已经成功保存：

我们可以通过编辑数据记录右侧按钮，编辑：修改数据；删除：删除掉该数据库；导入数据：导入数据记录，查看：查看数据内容。
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下面，我们点击导入数据，弹出提示：
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导入数据会清空数据中已有数据，点击确定：

选择我们要导入的数据文件：hg19_refGene.txt，点击“打开”按钮，即可开始数据上传、导入：
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导入完成之后，可以看到：

一共有 75327条记录导入数据库。
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点击右侧按钮“产看数据”，即切换到“关联数据记录”标签，可以看到我们导入的数据：
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12. 软件授权信息：

为该软件安装授权情况。包括机器编码（唯一码），注册组织、软件版本、授权起始日期、授权状态等。可以点击黄色按钮“更新授权文件”上传

授权文件来更新软件授权状态。
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13. 版本更新日志：

记录了软件更新状态、更新的内容等信息。
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14. 用户权限管理：

为 SliverWorkspace软件系统中用户、权限、角色管理功能。包括以下部分：

A. 用户管理：对系统中用户的增删改查，设置模块权限、设置业务数据权限等。点击左侧功能菜单：“用户权限管理” > “用

户管理”，看到：
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系统默认内置了 3个用户，admin：系统管理员，super_admin：超级管理员，system_reporter：远程报告调用账户。

点击左上角蓝色按钮“添加账户”：
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我们输入数据，为该账户选择角色，确认数据无误后，点击提交保存。
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可以看到，账户添加成功。可以通过数据右侧按钮，设置该账户的业务数据权限：分析节点、分析流程、样本数据、分析结果。

设置结果在该账户使用“我的工作空间”功能时生效。点击编辑按钮修改数据，删除按钮，删除该账户。
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B. 角色管理：角色是一组权限的集合。在系统中用来实现特定功能组合。点击左侧功能菜单“用户权限管理” > “角色管理”：

我们可以看到系统内置的 3个角色，super_admin是角色名字，和内置超级管理员同名，不要混淆。
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点击左上角编辑按钮，弹出窗口，填写并选择数据：

角色权限部分为软件的权限树：选中其中权限，即为该角色包括的权限。确认数据无误后，点击“提交”保存。
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可以看到，我们提交的数据成功保存了。点击通过角色数据右侧的按钮，编辑：重新修改数据。删除，删除掉该角色。
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C. 权限管理：录入了整个系统的权限数据，可以对其进行增、删、改等操作。因为数据敏感，稍有不慎造成系统瘫痪。故需

谨慎操作。可以在权限树上点击编辑按钮，右侧修改，添加：在权限下添加子权限。整个权限树对应于系统的功能菜单。



SliverWorkspace 新一代生物信息学低代码开发平台

103 / 105

D. 用户记录：该功能记录了所有帐户登录和注销系统的记录。包含：账户名、浏览器、浏览器内核、IP地址、操作系统，平

台类型等数据。
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15. 我的工作空间：

内置的功能对应于之前的系统功能，区别是数据的可见范围不一样。对应关系如下：

模块名称 备注 对应模块 备注

我的分析流程 当前用户私有数据 分析流程列表 系统全局模块，系统所有数据

节点变量复制 当前用户私有数据 变量复制迁移 系统全局模块，系统所有数据

我的服务节点 当前用户私有数据 服务节点管理 系统全局模块，系统所有数据

我的样本数据 当前用户私有数据 样本信息管理 系统全局模块，系统所有数据

我的分析结果 当前用户私有数据 项目分析结果 系统全局模块，系统所有数据

我的患者数据 当前用户私有数据 患者信息管理 系统全局模块，系统所有数据

我的远程文件 当前用户私有数据 文件存储管理 系统全局模块，系统所有数据

我的流程设计 当前用户私有数据 分析流程设计 系统全局模块，系统所有数据

功能和操作方式几乎一模一样，这里不做重复。
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六、 常见问题：

1. Q：登录后首页（dashboard）服务器性能监控图表不显示：

A：如果服务器登录信息，用户名密码密钥都正常，系统验证也通过。则可能是图形界面下语言设置问题。ssh终端登录服务器，运行 free -k看
输出结果是否显为英文，系统图形环境（如果安装了）语言须设置为英文，(字符集为 UTF-8，可以是 en_US.UTF-8或者是 zh_CN.UTF_8)。

2. Q：可用内存过低：

A：推荐最低配置内存 10G，尤其是 vmware 虚拟机配置内存推荐最低为 10G，该值过低可能造成后端应用容器启动失败
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