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1 登录平台

主账号

1. 登录EIHealth管理控制台。

2. 选择华为账号登录。

图 1-1 主账号登录

子账号

1. 登录EIHealth管理控制台。

2. 选择IAM用户登录。
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图 1-2 子账号登录
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2 购买计算资源（主账号操作）

2.1 计算资源说明
每个作业的运行依托的是后面的计算资源，所以需要管理员账号（主账号）提前购买
计算资源。

说明

若平台无计算资源，则投递的作业会出现等待情况，直至购买了计算资源或者任务超时才会停
止。

单击平台右上角的账号名称，会出现账号的相关操作，包括系统资源，系统配置等。
注意这里只有管理员账号有系统资源，系统配置等操作，具体说明请参见用户管理。

图 2-1 系统资源

2.2 资源看板
在“资源看板”中，您可以实时监控计算资源、存储资源、性能加速、数据库的使用
情况。

医疗智能体
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图 2-2 资源看板

2.3 计算资源
单击计算资源页面，列表中会显示已购买的计算资源，以及是否可用等信息，若新购
买的账号则列表为空。

图 2-3 计算资源

单击“购买计算资源”按钮购买计算资源。可以根据业务需要选择不同的资源类型，
其中可用区可以选择任意可用区即可。并支持包年包月购买，或者按需购买。

图 2-4 购买计算资源

医疗智能体
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2.4 存储资源
存储资源的计费模式是按需或者购买套餐包的形式，

● 按需计费可根据数据量的大小收费，故不需要提前进行购买

● 套餐包需提前购买，当存储用量超过套餐包规格时，超出部分将自动按量按需计
费

图 2-5 存储资源

图 2-6 存储套餐包

图 2-7 购买存储套餐包

2.5 性能加速（可选）
当普通的计算资源不满足业务场景时，可以选择购买性能加速资源，加快算法的数据
分析速度。

单击“购买性能加速”。选择包年包月或者按需，同时选择购买的性能盘大小。

医疗智能体
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图 2-8 购买性能加速

2.6 数据库（可选）
数据库对应的是“项目管理>数据库”功能，可按使用需要购买。

图 2-9 购买数据库
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3 创建项目

新用户进入平台后需要自己创建项目，单击“创建项目”按钮，填写项目名称以及选
择对应的数据保护策略，数据保护策略参考下面配置。

图 3-1 创建项目

单击项目名称可进入到对应的项目中。

图 3-2 进入项目

医疗智能体
快速入门 3 创建项目

文档版本 01 (2024-06-07) 版权所有 © 华为云计算技术有限公司 7



4 上传小于 1GB 数据

上传数据

上传数据是最常用的添加数据功能，但由于网页传输大文件时存在一定的限制，所以
上传数据的大小不能超过1GB。

图 4-1 上传数据

复制数据

复制数据会从别的项目中复制一份数据到当前项目中，这里可选择的源项目需是当前
账号为管理员的对应项目。如需设置项目成员，请参考用户指南中的项目成员和权
限。

医疗智能体
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图 4-2 复制数据

引用数据

引用数据可以引用其他项目中或对应的obs桶的数据。引用的数据不能在该项目中进行
更改。只能用来运行作业，导入数据到数据库等操作。

图 4-3 引用数据

医疗智能体
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URL 导入数据

以URL导入的方式添加数据类似于linux中的wget操作。单击“添加URL”按钮可以添
加具体的链接，最多可添加10条链接。

图 4-4 URL 导入数据

医疗智能体
快速入门 4 上传小于 1GB 数据

文档版本 01 (2024-06-07) 版权所有 © 华为云计算技术有限公司 10



5 上传大于 1GB 数据

当数据过大，或者数据处于服务器上时，页面传输并不是很方便，所以可以利用
EIHealth平台的命令行工具进行数据文件、文件夹传输。命令行配置方法请参见配置
命令行工具。

上传数据

使用命令行工具upload命令，将本地数据上传到EIHealth平台中。该命令不支持将数
据上传到引用目录。

最小可以上传0Byte的空文件或文件夹，最大可以上传48.8TB的单个文件。

数据在上传的过程中，受网络影响可能出现损坏，上传命令默认会在上传完成后，验
证项目中数据的MD5值与本地数据的MD5值的一致性，以及验证项目中数据的大小与
本地数据大小一致性。

● 命令结构
health upload <srcdir> <destdir> [flags]

表 5-1 参数说明

参数 简写 是否必选 说明

srcdir 无 是 源路径。

destdir 无 是 目的路径。

--rename -e 否 重命名，上传文件时可选。

--recursive -r 否 递归上传文件夹中所有的文件和子文件夹，
上传文件夹时必选。

--force -f 否 强制操作，不进行询问提示，上传文件夹时
可选。

--flat -l 否 上传文件夹时，只上传该文件夹下的所有内
容，上传文件夹时可选。

医疗智能体
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参数 简写 是否必选 说明

--update -u 否 增量上传操作，设置该参数后上传每个文件
时会比对平台数据路径中的文件，仅在以下
情况时上传数据：

● 文件不存在。

● 待上传文件大小与平台文件大小不一
致。

● 文件的最后修改时间不一致。

 
● 命令示例

本节以Windows为例介绍eihealth-toolkit的使用过程，Linux和macOS环境使用
方法基本相同，可参考。

a. 上传数据前需要使用switch命令进入待操作的项目。例如，使用health
switch project test命令进入到名为test的项目中。

b. 将本地数据上传到test项目中的src文件夹中。

详细的数据操作命令，如下载、删除、拷贝、切换路径等请参见“命令行工
具 > 数据管理命令”章节“命令行工具 > 数据管理命令”章节。

▪ 将本地D:\local\data\test.txt路径下的txt文件上传至src文件夹中。

上传完成后，会在EIHealthG42 Health AI平台数据管理页面的src文件
中，生成test.txt文件。
health upload D:\local\data\test.txt /src/

▪ 上传文件并重命名为abc.txt。
health upload D:\local\data\test.txt /src/  --rename abc.txt

▪ 递归上传本地D:\local路径下的所有文件和文件夹至项目src文件夹中（不
上传local文件夹本身）。
health upload D:\local  /src/ -r -f -l

▪ 上传本地D:\local文件夹至项目src文件夹中（上传local文件夹本身）。
health upload D:\local /src/ -r -f

▪ 增量上传文件，同步本地D:\local\test.txr文件至项目src文件夹中。
health upload D:\local\test.txt /src/ --update -r

医疗智能体
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说明

● 列举路径中的对象时，需使用/xxx/格式，如示例中的/src/。

● 列举本地路径中的文件夹对象时，需要使用“路径/文件名”或“路径\文件
名”格式。请依据操作系统的路径规范使用，如示例中的D:\local。

● 如果路径中带有特殊字符比如（）之类的，运行的时候需要将整个路径用""
括起来，或者用\将字符转义，例如：health cp "/src2/abs（1）.txt" /src1/
或者 health cp /src2/abs\(1\).txt /src1/ 。

医疗智能体
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6 下载数据

在 EIHealth 平台下载数据

须知

下载数据操作会产生流量费用，计费方式为按需计费，计费详情请参考OBS数据下载
费用。

以下操作步骤是在“数据”页面下载数据至本地。您也可以使用命令行工具实现数据
的下载。

1. 在EIHealth平台“项目 > 数据”页面，展开数据文件夹，选择待下载的数据。

2. 单击“操作”列“下载”。

3. 单击鼠标右键，选择“链接另存为”，下载数据。

图 6-1 下载数据

医疗智能体
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使用命令行工具下载数据

使用download命令将EIHealth平台的数据下载到本地，此命令不支持下载引用项目中
的数据。

数据在下载的过程中，受网络影响可能出现损坏，下载命令默认会在下载完成后，验
证项目中数据的MD5值与本地数据的MD5值的一致性，以及验证项目中数据的大小与
本地数据大小一致性。

● 命令结构
health download <srcdir> <destdir> [flags]

表 6-1 参数说明

参数 简写 是否必选 描述

srcdir 无 是 源路径。

destdir 无 是 目的路径。

--rename -e 否 重命名。

--recursive -r 否 按指定的对象名前缀批量下载，批量下载时
必选。

--force -f 否 强制操作，不进行询问提示，批量下载时可
选。

--flat -l 否 批量下载时，不包含上一级父对象名前缀，
批量下载时可选。

--update -u 否 增量下载操作，设置该参数后，下载每个文
件时会比对本地的文件，仅在以下情况时下
载数据：

● 文件不存在。

● 下待载文件大小与本地文件大小不一
致。

● 文件的最后修改时间不一致。

 
● 命令示例

本节以Windows为例介绍eihealth-toolkit的使用过程，Linux和macOS环境使用
方法基本相同，可参考。

a. 下载数据前需要使用switch命令进入待操作的项目。例如，使用health
switch project test命令进入到名为test的项目中。

b. 下载项目中的数据至本地。

▪ 下载项目中src/abc.txt文件到本地的data路径中。
health download /src/abc.txt D:\local\data

▪ 下载项目中的abc.txt文件到本地，重命名为abc1.txt。
health download /src/abc.txt D:\local\data --rename abc1.txt

▪ 递归下载项目中src文件夹中的所有文件和文件夹（包含src文件夹本身）
至本地data路径，且下载过程中不进行询问提示。
health download /src/  D:\local\data -r -f

医疗智能体
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▪ 递归下载项目中src文件夹中的所有文件和文件夹（不包含src文件夹本
身）至本地data路径，且下载过程中不进行询问提示。
health download /src/  D:\local\data -r -f --flat

▪ 增量下载文件。同步项目中src文件夹下所有的文件和文件夹至本地data
路径中。
health download /src/  D:\local\data --update -r

说明

列举路径中的对象时，需使用/xxx/格式，如示例中的/src/。
如果路径中带有特殊字符比如（）之类的，运行的时候需要将整个路径用""括起
来，或者用\将字符转义，例如：health cp "/src2/abs（1）.txt" /src1/ 或者
health cp /src2/abs\(1\).txt" /src1/ 。

医疗智能体
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7 运行作业

7.1 方式 1：使用预置的 NGS 流程
使用EIHealth平台预置的流程进行运行作业。

步骤 1：订阅流程

进入资产市场订阅已有的流程，以二代基因测序数据的变异检测流程为例。

图 7-1 订阅流程

可以在“工具 > 流程”列表可以看到刚刚订阅的流程。

医疗智能体
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图 7-2 查看订阅的流程

步骤 2：订阅数据

若您本地有需要分析的二代基因组数据，则您可以用本地的数据。数据上传方法请参
见上传数据。

若没有，可以先订阅资产市场里的示例数据进行分析，这里先用资产市场中的“人类
基因组数据”和“NGS小数据集”进行分析。

图 7-3 订阅数据

可以在“数据”列表可以看到刚刚订阅的流程。

图 7-4 查看订阅的数据

医疗智能体
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步骤 3：启动作业

1. 在流程页面，单击“启动作业”按钮，根据实际情况填写作业名称等信息。

图 7-5 启动作业

图 7-6 设置作业名称

2. 作业设置完成后，会显示流程中的各个应用信息，再此可以指定实际的运行参
数。

图 7-7 NGS 流程

3. 单击 图标，可设置数据来源，可以指定File或者
Directory类型参数。这里我们将NA12878目录下的两个fastq文件分别指定成
fastp-file1和fastp-file2。

医疗智能体
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图 7-8 设置 fastp 输入数据

4. 将GRCh38目录指定成bwa-mem与picard-insertsize的输入。

图 7-9 设置 bwa-mem 输入数据

图 7-10 设置 picard-insertsize 输入数据

若是想查看已经设置好的参数，可以按照下图步骤进行查看，同时若发现指定的
参数有问题，也可再此处进行删除参数。
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图 7-11 删除参数

5. 配置好参数后变可以单击右上角“启动作业”按钮进行启动作业，同时会跳转回
作业列表。

图 7-12 作业列表

步骤 4：查看作业运行状态、获取作业结果

在作业列表中，单击对应的作业名称，可查看作业运行状态，运行时间等信息。

图 7-13 作业运行状态

单击具体的每个应用，可以查看每个应用的运行信息：输入输出，节点参数，应用以
及日志等信息。

单击具体的输出参数便可跳转到具体的文件位置。
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图 7-14 查看应用信息

图 7-15 查看输入、输出数据位置

单击输出参数路径，可以跳转至输出文件位置。

图 7-16 获取输出数据

7.2 方式 2：使用预置应用搭建 NGS 流程
将EIHealth平台预置的应用构建成流程，并运行作业。以二代基因组分析流程：
fastp，bwa-mem，bamqc，picard-insertsize两个算法为例。

应用是对每个软件的镜像封装，将应用封装好后可以反复利用并也可以让其他人很容
易的使用，不用担心复杂的开发环境问题。

流程是由1各或者N个应用串联构建而成，平台页面以简单拖拽、连接的方式将不同的
应用连接起来构建成一个分析流程，避免了写繁杂的bash脚本。

步骤 1：订阅应用

进入资产市场，分别订阅fasp，bwa-mem，bamqc，picard-insertsize应用。
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图 7-17 订阅应用

可以在“工具 > 应用”列表可以看到刚刚订阅的应用。

图 7-18 查看订阅的应用

步骤 2：新建流程

1. 在“工具 > 流程”页面，单击“新建流程”按钮，填写流程名称，版本等信息。

图 7-19 新建流程

2. 利用拖拽的方式将左侧边栏应用列表中的需要执行的应用拖拽到中间画布上，这
里我们将fastp，bwa-mam，bamqc，picard-insertsize算法拖拽到中间画布上。
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图 7-20 拖拽应用

3. 设置输入、输出关系。

fastp的两个输出参数fq-file1和fq-file2是bwa-mem算法的输入参数，bwa-mem
的sorted-bam参数是bamqc与picard-insertsize输入参数，参考图进行连接。

图 7-21 设置输入、输出关系

4. 若想修改应用的一些参数或删除某些应用，则可以点击每个应用会出现对应的操

作图标。例如单击 会出现 ，下
方图标分别对应的是修改，删除和复制操作。

5. 构建好流程后单击右上角 图标保存，然后关闭当前页面。

步骤 3：新建作业

1. 单击作业页面的“新建作业”按钮，并选择需要运行的流程。这里作业名称可以
用默认的名称，也可自己更改一个名称。同时，若想比较好的方式管理输出文
件，也可以自行指定输出路径。
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图 7-22 新建作业

2. 在作业页面添加好运行参数，添加方式与方式1相同。

3. 配置好参数后，单击右上角“启动作业”按钮启动作业，同时会跳转回作业列
表。

图 7-23 作业列表

步骤 4：查看作业运行状态、获取作业结果

查看方法与方式1相同。

7.3 方式 3：自定义镜像运行 FastQC 流程
应用是运行作业的最小单位，每个应用依托于一个镜像进行创建。

方式2使用直接制作好的应用。用户也可以自己制作镜像，并基于镜像创建应用。

本示例中制作FastQC镜像，并基于镜像创建应用，运行分析作业。

镜像简介

由于生物信息学软件，往往由于不同的操作系统（Windows、Linux、Mac等）原因，
无法实现统一的运维管理。同时，这些软件具有不同的版本和软件包，安装、使用过
程复杂。

将生物信息学软件封装成Docker镜像，可以使程序在不同的环境中运行，并通过
EIHealth平台的镜像管理，实现高效的调用，极大方便了软件的安装和运行。

Docker镜像是一个模板，是容器应用打包的标准格式，在部署容器化应用时可以指定
镜像。例如一个Docker镜像可以包含一个完整的Ubuntu操作系统环境，里面仅安装了
用户需要的应用程序及其依赖文件。

步骤 1：新建 fastqc 镜像

1. 在linux环境上配置docker环境。
curl -fsSL get.docker.com -o get-docker.sh
sh get-docker.sh
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2. 配置完成后，运行docker命令，可查看docker的信息。

图 7-24 docker 信息

3. 构建fastqc镜像。

– 可以在dockerhub官网上进行搜索，选择出对应的名称与版本。

– 可以使用docker search fastqc命令进行搜索镜像。

– 若dockerhub上没有想要的镜像，可以利用基础的操作系统镜像进行构造，
构造方式请参见用户指南。

4. 选择和获取镜像。

搜索到的镜像列表中选择一个fastqc镜像进行pull，这里我们选择pegi3s/fastqc。

5. pull镜像。

若该镜像没有lastest版本则需进入dockerhub官网进行查询。

6. 查看镜像是否pull成功。

用docker images命令查看镜像是否pull成功。如果您本地已经有很多镜像，防止
查询出全部镜像，可在docker images命令后面添加 | grep pegi3s使查询更精
准。
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7. 查询fastqc软件命令。非常熟悉fastqc软件则可跳过此步骤。

复制上一步查找到的fastqc的id。利用docker run imagesId fastqc --help命令
进行查询。fastqc --help可以替换成任何fastqc的命令，与linux类似。

步骤 2：上传镜像至 EIHealth 平台

1. 配置命令行工具。

若已完成配置，可跳过此步骤。

2. 在命令行工具所在的目录，使用switch命令进入EIHelath平台的项目中。
# 命令结构
health switch project <project-name>
# 命令示例，例如进入到名为user-tutorials的项目中
health switch project user-tutorials

3. 使用docker tag命令给要上传的镜像打标签
# user-tutorial是项目名称
health docker tag  pegi3s/fastqc:latest user-tutorials/fastqc:latest

4. 使用docker push命令将镜像上传至EIHealth平台。
# –t APP 可不加，在平台上也可以对其进行设置
health docker push user-tutorials/fastqc:latest –t APP

上传成功后，可以转至平台查看已经上传的镜像。
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步骤 3：创建 fastqc 应用

上一步骤中，已经将fastqc镜像上传至平台，本步骤使用fastqc镜像创建应用。

1. 进入“工具 > 应用”界面。

图 7-25 进入应用界面

2. 单击“新建应用”，创建fastqc应用。

图 7-26 设置镜像名称、版本等信息

镜像启动命令如下所示。镜像启动命令需要引用输入、输出参数中的变量，并以
大括号{}扩起，以$符号进行引用。
fastqc -f fastq -o ${output-dir} ${input-file} 

图 7-27 设置 CPU、内存、输入输出参数

3. 单击“立即创建”，完成fastqc应用的创建。
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创建完成后的应用，将显示在应用列表中，您可以使用该应用创建分析作业。

图 7-28 查看应用

步骤 4：搭建流程、运行作业

1. 进入“工具 > 流程”页面，点击“新建流程”进行新建流程，填写好流程名称，
流程版本等信息。

图 7-29 新建流程

2. 将fastqc应用拖拽至画布中，并添加输入参数，操作方法请参见方式2。
3. 参数填写完成后，单击“保存”。并单击“新建作业”创建fastqc作业。

图 7-30 新建作业

4. 启动作业。

步骤 5：获取分析结果

在“作业”列表中，可单击作业名称查看作业信息和输入输出数据。
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图 7-31 查看作业信息

单击输出路径，可跳转至输出文件位置。html文件支持在线预览，zip文件可下载至本
地查看。

图 7-32 输出数据

图 7-33 预览 html 文件
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图 7-34 获取 zip 文件
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8 运行大规模虚拟药筛任务

8.1 药物数据输入格式说明
药物虚拟筛选平台的输入数据，需要输入蛋白质和配体小分子数据。参考以下数据要
求，将数据上传至项目中。

● 输入蛋白质，pdb格式，将要进行对接的所有靶标蛋白放在一个文件夹内。

● 输入配体小分子，配体小分子为如下格式的txt文件。

第一列为smiles字符串，第二列为smiles名称，中间用tab键分割。

8.2 订阅 Docking Summary 流程
进入资产市场订阅Docking Summary流程。

图 8-1 订阅流程
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可以在“工具 > 流程”列表可以看到刚刚订阅的流程。

图 8-2 查看订阅的流程

8.3 新建研究
1. 进入“专题”页面，单击“新建研究”。

图 8-3 新建研究

2. 参考表8-1，设置运行信息。

表 8-1 参数说明

参数 说明

选择项目 选择创建好，并带有数据的项目。

研究名称 可自定义研究名称。

流程 选择资产市场中订阅的Docking Summary流程。

配体分子 选择上传的配体小分子文件。
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参数 说明

受体蛋白 选择上传的受体蛋白文件夹。这里会默认用文件夹里面
所有的蛋白质和配体小分子文件里面的小分子进行一一
对接。

超时时间 根据受体配体对个数进行调整，一个受体配体对对接大
约需要25s。

 

图 8-4 运行信息

3. 单击“提交”，运行作业。

8.4 查看药筛结果
药筛运行状态可在“专题”页面查看。
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图 8-5 查看运行状态

运行完成后可单击任务名称，查看对接结合能的热图。

热图的横坐标为蛋白质名称，以及对接结合能的均值和标准差。纵坐标为配体小分子
名称，数值为结合能的大小，结合能越小，颜色越偏紫色。

可以根据结合能的大小进行排序，结合能越小代表配体和受体结合越稳定。

单击结合能数值，可查看详细对接结果。

● 第1部分描述了蛋白质与配体小分子的结合能大小，以及该蛋白质在所有配体小分
子的对接结果的均值和标准差。

● 第2部分描述了配体小分子信息，注释结果如下。

– 分类：该小分子的在DrugBank中分类信息。

– 化学式：小分子的化学式。

– XLOGP3：小分子的脂溶性logP。

– TPSA：小分子的拓扑极性表面积。

– 靶点：小分子的靶点。

– Csp3比例：小分子的碳饱和度。

– 分子量（Da）：小分子的分子量。

– 可旋转键数目：小分子的可选择键数。
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8.5 查看药筛作业和结果下载

查看作业进程

用户可以在“项目 > 作业”中查看药筛作业的后台进程。

图 8-6 查看作业进程

对接完成后的小分子构象下载

单击应用中的“qvina-w”，获取输出结果的路径。

文件的命名方式为：蛋白质名称_vs_配体名称_blinddock.pdbqt。
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图 8-7 下载小分子构想数据
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9 配置命令行工具

9.1 步骤 1：获取认证信息

获取 AK/SK
AK/SK（Access Key ID/Secret Access Key）即访问密钥，包含访问密钥ID（AK）和秘
密访问密钥（SK）两部分，华为云通过AK识别用户的身份，通过SK对请求数据进行签
名验证，用于确保请求的机密性、完整性和请求者身份的正确性。

1. 登录华为云管理控制台，鼠标指向页面右上角的用户名，在下拉列表中单击“我
的凭证”。

图 9-1 我的凭证入口

2. 在“我的凭证”页面中选择“访问密钥”页签。单击“新增访问密钥”，按操作
指引获取认证账号的AK/SK，请妥善保管AK/SK信息。

图 9-2 访问密钥
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说明

● 每个用户仅允许新增两个访问密钥。

● 为保证访问密钥的安全，访问密钥仅在初次生成时自动下载，后续不可再次通过管理控
制台页面获取。请在生成后妥善保管。

获取区域名称

区域是一个地理区域的概念，由于带宽原因，会在多个地区建立数据中心，提供服
务。

医疗智能体服务部署在华北-北京四，区域名称为cn-north-4；部署在华东-上海一，区
域名称为cn-east-3。

获取平台 ID

平台ID与“命令行工具 > 步骤3 初始化配置”中的platform-id对应。

1. 登录医疗智能体平台。

2. 在右上角用户名中选择“个人设置”，获取平台ID。

图 9-3 个人设置

图 9-4 平台 ID

9.2 步骤 2：获取命令行工具

下载命令行工具 eihealth-toolkit

针对不同操作系统，eihealth-toolkit下载地址如下所示。

表 9-1 下载列表

支持平台 下载地址

Windows 64位 health-windows-x86_64.zip、health-windows-
x86_64.zip.sha256

Linux ARM 64位 health-linux-aarch64.tar、health-linux-
aarch64.tar.sha256

医疗智能体
快速入门 9 配置命令行工具

文档版本 01 (2024-06-07) 版权所有 © 华为云计算技术有限公司 39

https://eihealth-cli.obs.cn-north-4.myhuaweicloud.com/current/health-windows-x86_64.zip
https://eihealth-cli.obs.cn-north-4.myhuaweicloud.com/current/health-windows-x86_64.zip.sha256
https://eihealth-cli.obs.cn-north-4.myhuaweicloud.com/current/health-windows-x86_64.zip.sha256
https://eihealth-cli.obs.cn-north-4.myhuaweicloud.com/current/health-linux-aarch64.tar
https://eihealth-cli.obs.cn-north-4.myhuaweicloud.com/current/health-linux-aarch64.tar.sha256
https://eihealth-cli.obs.cn-north-4.myhuaweicloud.com/current/health-linux-aarch64.tar.sha256


支持平台 下载地址

Linux AMD 64位 health-linux-x86_64.tar、health-linux-
x86_64.tar.sha256

macOS health-macOS-x86_64.tar、health-macOS-
x86_64.tar.sha256

 

说明

● 本页面命令行工具下载后，在使用时，需用到您注册华为账号并开通华为云时提供的用户名
等信息，用于登录并操作EIHealth平台的项目、数据等资产。这些信息的处理将遵循您已接
收的《华为云用户协议》及《隐私政策声明》约束。

● 下载地址中带有sha256后缀的链接，指的是对应软件包的校验文件。例如：Windows x64版
本的下载链接是health-windows-x86_64 ，它的校验文件下载链接则是health-windows-
x86_64.zip.sha256。

安装 eihealth-toolkit

本示例中以Windows系统为例，介绍安装命令行工具的方法。

1. 获取Windows版本的命令行工具，得到health.exe文件，health文件无需安装，放
置在任一文件夹中即可。例如，放到C盘Users文件夹中。

图 9-5 下载命令行工具

2. 使用键盘win键+R，输入cmd，并单击“确定”打开windows的cmd窗口。

3. 进入cmd窗口，输入health命令，即可使用。

如果命令行工具所在的文件夹和进入cmd的默认路径不一致，可以使用cd命令进
入health文件所在目录。例如，命令行工具放在D盘demo文件夹中，可以使用如
下命令进入。进入后，再执行health命令即可开始使用命令行工具。如果不清楚
获取路径方法，请参考图9-7获取路径。
cd /d d:\demo
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图 9-6 cmd 窗口输入 health 命令

图 9-7 获取路径

说明

使用Linux版本命令行工具时，您需要在本地搭建Linux环境，并将下载的health文件放至所需的
目录下。macOS执行命令和linux一致，

● 如果当前目录为health所在目录，可以使用./health命令使用命令行工具。

● 如果当前目录不是health所在目录，需要使用绝对路径。如当前目录为/opt，假设health
存放在/root/health-toolkit/下，需要指定/root/health-toolkit/health路径进行使用。

● 如果无法运行，提示Permission denied，使用chmod 755 health命令设置执行权限。
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9.3 步骤 3：初始化配置
在使用命令行工具前，需要初始化配置信息，通过config命令对eihealth-toolkit进行
初始化配置。本节以Windows为例介绍配置过程，Linux和macOS环境配置过程相
同。

方法 1：使用账号、密码初始化

执行以下命令，进行初始化，命中的xxx和region信息请参考表9-3进行替换。

● Windows版命令行工具
health.exe config add --domain-name xxx --user-name xxx --password xxx --region cn-north-4 --
platform-id xxx

● Linux、macOS版命令行工具
./health config add --domain-name xxx --user-name xxx --password xxx --region cn-north-4 --
platform-id xxx

表 9-2 参数说明

参数 是否必填 说明

--domain-
name

是 主账号名。

--user-
name

是 子账号名。若是主账号则user-name与domain-name相
同。

--
password

是 密码。

--region 是 服务区域名称。请依据实际购买平台的区域填写。当前支
持华北-北京四（cn-north-4）、华东-上海一（cn-
east-3）。

--
platform-
id

是 平台ID，获取方法请参见步骤1：获取认证信息。

 

方法 2：使用 AK、SK 初始化

执行以下命令，进行初始化，命中的xxx和region信息请参考表9-3进行替换。

● Windows版命令行工具
health config add --ak xxx --sk xxx --region cn-north-4 --platform-id xxx

● Linux、macOS版命令行工具
./health config add --ak xxx --sk xxx --region cn-north-4 --platform-id xxx

表 9-3 参数说明

参数 是否必填 说明

--ak 是 AK(Access Key ID)：访问密钥ID。
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参数 是否必填 说明

--sk 是 SK(Secret Access Key)：与访问密钥ID结合使用的密钥。
AK、SK获取方法请参见步骤1：获取认证信息。

--region 是 服务区域名称。请依据实际购买平台的区域填写。当前支
持华北-北京四（cn-north-4）、华东-上海一（cn-
east-3）。

--
platform-
id

是 平台ID，获取方法请参见步骤1：获取认证信息。

 

图 9-8 命令示例
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10 入门实践

表 10-1 常用最佳实践

实践 描述

基于二代测序的基因组突变检
测

本最佳实践提供了通过命令行工具上传数据、上传
镜像后，在医疗智能体平台搭建NGS流程，执行分
析作业及批量执行NGS分析。

新型冠状病毒（COVID-19）
虚拟药物筛选

本最佳实践介绍如何使用EIhealth平台虚拟药物筛
选功能，通过获取示例数据，创建药物虚拟筛选任
务并查看结果。
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