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1、核⼼⽬标 
建⽴⾸个⾯向单细胞测序的全流程 AI 驱动注释系统，推动⽣物信息学与⼈⼯智能交叉领

域发展。期望能够缩短单细胞数据分析周期，将传统流程需 2-3 天的分析流程缩短⾄系统实
现分钟级处理；通过多模型集成降低⼈为误标率，提升注释准确性。 
2、待解决问题 

在整个单细胞分析的⼯作流程中，细胞注释整个单细胞分析的基础，也是重中之重。后
续的所有分析，都要基于正确的细胞类型进⾏；如果细胞类型注释错误，这对我们下游的分
析结果⽽⾔，会导致全部出错。⽽细胞注释也是整个流程中难度最⼤，过程最繁琐的⼀环，
同时极具主观性，对操作者的经验要求⾮常⾼。 

近年来，agent 智能体的出现为⽣信分析领域带来了⼀定的便利。智能体在使⽤⼤语⾔模
型 LLM 进⾏推理的基础上，还能够整合各种⼯具，并且智能体之间可以相互协作，极⼤增加
了 AI 的适⽤范围，并且减少了⼈⼯介⼊的可能性。 
因此我们希望借⽤智能体这样⼀个新兴的技术尝试解决单细胞测序细胞注释的流程，减轻⽣
信⼯作者的⼯作负担同时能够为⼩⽩科研⼈员提供⼀个良好的⼯具。 
3、应⽤场景和⽬标⽤户画像 

⽣信⼯作者：减轻其⼯作负担，可以有很⾼的参考价值 
⼩⽩科研⼯作者：可以利⽤该程序完成⾃⼰个性化的基本细胞注释，满⾜科研上的需求 
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本课题创新性地将 AI Agent技术深度整合到单细胞测序细胞注释领域，构建了⾸个全流
程⾃动化注释系统。设计上突破传统分析流程的静态局限性，通过动态代理型⼯作流实现“⾃
动注释-⼿动引导-未识别聚类分析”三阶段协作：⾃动注释代理调⽤ Seurat、SingleR 等算法
⽣成初步标签；⼿动注释代理基于⽤户输⼊的物种、组织类型和⽬标细胞类型等信息，动态
检索CellMarker、UniProt等知识库⽣成针对性标记基因列表，并通过评分系统验证结果；反
思代理则在标签冲突时触发 FindAllMarker 重新聚类分析。这种多代理协作机制结合了 LLM
的推理能⼒（如 GPT-4/BioMedLM 的任务分解与知识引导）与⽣物信息学⼯具链，将传统需
2-3 天的分析缩短⾄分钟级，且通过⽹⻚端⾃然语⾔交互界⾯降低使⽤⻔槛。 



系统核⼼优势体现在动态决策能⼒、知识融合机制（整合肿瘤微环境特征库提升注释特
异性）和结果可解释性（同步输出标签表格与 UMAP可视化图谱）。技术实现上依托 FastAPI
后端协调代理⼯作流，前端构建交互界⾯，本地化部署轻量化 LLM（如 LLaMA-3-8B）处理敏
感数据，并通过 ReAct框架实现 LLM 与⼯具链的动态交互（如触发 SingleR算法或调⽤知识
库修正模糊标签）。该系统为单细胞注释提供了⾼效、可扩展的⾃动化解决⽅案，推动精准医
学研究向更⾼通量、更低⼈⼯依赖的⽅向发展。 
 
 
 
 
 
 

 


