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背景介绍

单细胞RNA测序的不同研究采用差异显

著的细胞类型命名体系，导致数据整合

与跨研究比较困难。例如，“NEUT”、

“dM”或“Mac1”等名称可能指向相同或

重叠的细胞群体，这一问题在跨物种研

究中尤为突出。我们基于自然语言处理

开 发 了 一 个 自 动 化 注 释 框 架

CellOntologyMapper，能够将用户自定

义的细胞名称映射至标准化的本体标识，

可有效处理缩写、同义词及组织来源等

语境信息，并提供Python软件包和在线

平台，便于集成至现有分析流程。



结果： CellOntologyMapper 设计概述

为了解决单细胞研究中细胞类型命名不一致的问题，CellOntologyMapper通过两个相互关联且互补的模块来标准化细胞类型命名：第一个模块构建

了广泛的细胞本体查询数据库，作为准确细胞类型映射的基础资源（1A）；第二个模块实现了智能、具备语境感知能力的映射流程，可将用户提供

的细胞类型术语转换为标准化的本体术语（1B）。



我们基于CT和CL构建的综合查询数据库包含 19,381 个精心整理的细胞类型条目（图 1C）。为研究该数据库的语义
组织，我们使用 UMAP对术语嵌入向量进行降维，并应用无监督 Leiden 聚类，揭示出 24 个将语义相关细胞类型分
组的独立簇（图 1D-E），其聚类模式验证了我们嵌入方法的生物学意义，并展示了该系统捕捉细胞分类学中细微关
系的能力。

结果： CellOntologyMapper 设计概述

我们通过  Python 中的 

OmicVerse 包提供了一个

简洁、用户友好的应用程序

接口（API），使研究人员

能够用极少的代码完成细胞

类型标准化（图 1F）。此

外，我们还提供了一个在线

网 站

(https://omicverse.com/cell

mapper/）来帮助研究人员

获得准确的细胞名称。



结果： CellOntologyMapper展现出稳健的跨尺度性能
为严格评估 CellOntologyMapper 的泛化性、准确性和稳定性，我们使用6个独立的单细胞数据集进行了全面验证，
这些数据集覆盖了不同规模、生物学背景和注释复杂性。图2A为一个肺组织数据集的测试，图2B为一个肠道上皮数
据集。CellOntologyMapper可准确注释过渡及多样化群体，并正确识别了如过渡扩增细胞和杯状细胞亚型等稀有群
体，展现出其处理细胞身份跨越连续发育与分化谱系的复杂生物学环境的能力。



结果： CellOntologyMapper展现出稳健的跨尺度性能
胎盘滋养层细胞数据集更具挑战性，其包含多种胚胎细胞群体，且通常用缩写或简称表示。尽管存在这些重大挑战，CellOntologyMapper 仍成功解
析了模糊缩写，并将每个注释群体准确映射到验证过的细胞分类学术语（图2C）。更为关键的是，该系统在不同发育轨迹间保持了生物学一致性，
有效地区分了密切相关的祖细胞和分化滋养层状态，展示了其高级语义理解和语境注释的准确性。为进一步证实 CellOntologyMapper 的多样性和可
扩展性，我们在5个不同规模的数据集上系统地评估了其准确率、F1 值、精确率、召回率和特异性（图2D）。



总结

 利用先进的自然语言处理技术将模糊不清或简略的标签映射至共识性的分类学框架（细胞分类学和细

胞分类）中，实现了细胞类型名称的标准化。

 在不同规模和复杂度的数据集中均表现出高映射准确度（CL为0.835，CT为0.911），并能有效处理

包含大量缩写和复杂发育谱系的挑战性案例。

 提供 Python 包（独立仓库），模块（集成于 OmicVerse 生态系统）和用户友好的网页界面三两种形

式，可无缝集成到现有单细胞分析流程，助力实现可重复的大规模元分析。

 网址：https://omicverse.com/cellmapper/ 和 https://github.com/Starlitnightly/CellOntologyMapper
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