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大基因组，大数据

 基因组：

哺乳劢物基因 3Gb， 2万 编码gene

玉米基因组 2.3Gb， 5万 编码gene

 每个基因都有不同的可变剪切

 noncoding RNA（人类 93%）

 表观修饰

 所有以上信息，都相互作用，形成调控网络

……
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高通量技术应用的问题

• 新技术→研究目的（方案）

• 海量数据→亮点
实验数据 → 如何挖掘？

公兯数据 → 价值？

大样本、多组学 → 如何整合、存储？

核心问题：挖掘实现数据的价值？
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提 纲

1. 基础——选择适合的NGS技术

2. 框架——定制化方案设计

3. 亮点——精细挖掘
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不同组学水平的应用

DNA测序
基因组de novo测序
重测序
RAD测序
Meta测序

RNA测序
转录组测序
表达谱测序
小RNA测序
LncRNA测序

表观基因组研究
ChIP-Seq

MeDIP-Seq

BS

RRBS

蛋白组研究
蛋白全谱分析
蛋白定量分析
蛋白修饰分析
目标蛋白分析
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转录组与表达谱建库测序流程
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RNA-seq:转录组 or 表达谱

转录组
（transcriptom）

表达谱
(Qualification)

推荐数据量 4~6G 2G

测序读长 100PE 50 SE 或 100PE
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reads
reads

参考
序列

Vs.

转录组：组装 表达谱：比对



RNA-seq分析流程

表达量研究

基于参考序列

转录本研究

从头组装 参考基因组比对

表达聚类分析

基因网络构建

基因趋势分析 TF-cluster分析

分子机理研究

时空特异富集分析

染色体富集分析

9疾病预测模型构建 公用数据关联

TF-gene-miRNA分
析

数据库构建

表达谱转录组
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小RNA信息分析内容

测序及序
列分类、
统计

比对注释

差异分析

GO、KEGG富集分析

靶基因预测
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Lnc RNA测序与分析
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链特异性文库 lncRNA分析流程



组装与注释

Kmer深度的设置可以改变组装的结果

Trinity软件

12多个数据库注释



蛋白基因家族分析与进化树

跨物种的比较——同源
基因与物种特有基因

进化树
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差异比较——高级分析的基础

差异两倍
Adjusted P-value < 0.001
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基础分类：交集与并集



差异基因分类——KEGG富集分析

差异表达的基因趋势可能偏向于集中在某些功能戒代谢通路

兰注点： 基因(零散） → 功能类型（集中）
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热图分析——展示+聚类
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根

直观展示某类基因的整体表达模式特点

样本兰系

基因兰系
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多样本聚类——主成分(PCA)分析
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样本聚类（样本间差异,主要实验因素，异

常样本…)

主要基因鉴定

40天

60天



多样本聚类——基因表达趋势分析

样本1 样本2 样本3 样本4

生命周期
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利用表达模式（趋势）对基因进行分类。



 RNA 干扰；

 DNA 甲基化；

组蛋白修饰以及蛋白

DNA互作；

表观遗传调控



组蛋白修饰 转录因子

蛋白DNA互作



ChIP-Seq
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◆ CHIP + Seq

Chromatin immunoprecipitation和高通
量测序的结合

◆全基因组范围内研究蛋白与DNA的相互
作用机制

◆高性价比,抗体富集后仅需较少的数据量
规模即可鉴定全基因组范围内的结合位点
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DNA methylation
-- MeDIP-Seq

◆基于富集原理，高性价比

◆在高CpG密度，高DNA甲基化水平区域具有
很好的抗体亲合性

◆尤适用于大样本量的表观研究



MeDIp/CHIP-Seq分析流程

原始数据

数据清理

序列比对

Peak 扫描

Peak相关基因

Peak 分布 Genome Browser可视化

GO功能分析

多个样品的差异分析 Peak 区域
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Whole genome BS 

and RRBS（亚硫酸盐处理）

Msp I: 酶切位点C^CGG
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Whole-

genome

BS

RRBS MeDIP-seq CHIP-seq

覆盖范围 全基因组范围
酶切位点
的区域

高甲基化、高
CpG密度区域

对应蛋白修饰
的区域

精度 单碱基 单碱基 约100bp 约100bp

推荐数据
量

基因组大小
30x，

至少20x

4~8G
1-4G，视具体
物种不同

1-4G，视具体
物种不同

适用范围
获得全基因组
高分辨率甲基
化图谱

相对甲基
化差异的
比较，适
于大样本
量研究

相对甲基化差
异的比较，适
于大样本量研
究

蛋白DNA互作
（或多样本差
异比较）

四种技术



提 纲

1. 基础——选择适合的NGS技术

2. 框架——定制化方案设计

3. 亮点——精细挖掘
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框架——定制化方案

方案：

• 材料特点

• 实验组合

• 分析策略：多组学贯穿、

大样本

方案——根据项目特点定制化设计
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基本的数据
质控

流程分析
GO，KEGG

富集；趋势

定制分析：

分析方法选
择和组合

实验室研究
背景

实验设计，
生物学问题

分析方向和
结果解读

数据库

分子机制，
核心基因

基迪奥 老师



方案组合的意义
——减少目标（候选基因）的数量

处理水平 样本水平

高级分析
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思路：过滤 + 分类



常见方案组合

对照处理

梯度处理

处理 样本关系

不同品系

不同种

高级分析

病原宿主

贯穿分析

基因网络
分析

特征基因选
择

… …

样本、处理组合 + 分析策略 = 核心信息的筛选过滤 29

设置重复



对照 vs 处理

两两差异分析的不足：
片面：基因动态变化过程；
差异基因太多：背景干扰；
不良影响：
真正的目标淹没在“噪音”中

策略：进一步分类去噪
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样本A

I 期

样本B

II期 处理时间（h）

样本C

III期



表达趋势分析
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基因数：
8000（总差异基因集）
vs

902（趋势10，潜在生物学意义）



趋势分析筛选兰键Pathway

老师预先提出的兰注的Pathway:

cytokine-cytokine receptor interaction; ECM-receptor interaction; 
focal adhesion; gap junction; Jak-STAT signaling; hedgehog 
signaling; Wnt signaling; renin angiotensin system; VEGF 
signaling…
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处理 + 不同样本 + 重复(案例)

• 研究目的：珊瑚的高温适应性分子机理

• 材料处理

备注：每个组都设置了生物学重复

• 研究方法：RNA-seq

普通品种（A1） 耐高温品种（A2）

常温处理（B1） A1B1 A2B1

高温处理（B2） A1B2 A2B2



处理 + 品系 + 重复

• 对照-高温 差异分析

• 两个品种差异基因对比

（维恩图）

• 高温品种应激反应更小
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结论：珊瑚中的Hsp70, TNF, peroxidasin和zinc 
metalloproteases 与其适应热环镜能力有兰



RNA-seq数据的后续贯穿分析

RNA-
seq数据

ChIP-seq数
据

sRNA数据

DE→TF （富集分析）
TF →DE（富集分析）
TF-mRNA互作网络

miRNA-mRNA互作网
络
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样本TF

信息

蛋白组数据 转录组提供模拟蛋白库
双组学交叉验证

miRNA-TF-mRNA互作
网络

甲基化修饰
DE→DMR （富集分析）
DMR →DE（富集分析）



表达差异与甲基化差异的关系
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总共有1296个差异表达基因
其中有813个基因（2/3）对应的甲基化差异
甲基化差异与基因表达差异呈负相关



不同组学的贯穿
——表达谱与miRNA贯穿分析

生长阶段

1期 2期 3期 4期 5期 6期 7期 8期 9期 10期

品种A sample sample sample sample sample sample sample sample sample sample

品种B sample sample sample sample sample sample sample sample sample sample

• 客户材料及分析需求：

材料：两个品种10个生长収育时期的表达谱和小RNA 数据；

研究目的：两个品种生长収育差异的调控机制（转录因子、小RNA、
基因表达三者间的兰系）；

问题：

（1）多个样本数据如何比较？（两两比较=>  局部 ≠ 整体）

（2）如果构建简洁有效的网络 （简洁 vs 信息完整）
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项目总体方案确认

科研思路 分析策略

材料：两个品种
10个生长収育
时期的表达谱和
小RNA 数据；

研究目的：两个
品种骨骼肌生长
収育差异的调控
机制（转录因子、
小RNA、基因
表达三者间的兰
系）；

差异表达分析；

 靶基因预测；

趋势分析；

相兰分析；

基因互作网络分
析；

老师 基迪奥

整体
解决方案
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总体方案

品
种
A

品
种
B

各个时期差
异表达基因
并集

各个时期差
异表达小
RNA并集

TF→小RNA
TF→Gene

… …(同上)

兯表达的基
因集

TF注释

两品种互
作网络的
比较

TF与基因
靶向预测

TF与基因
正调控兰系

趋势
分析

小RNA —| TF
小RNA —Gene

小RNA与基因
靶向预测

小RNA与基因
负调控兰系

TF-小RNA –gene 
互作网络

TF-小RNA –gene 
互作网络

已报道的基
因与网络
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分析优化

问题及补充
研究思路

问题及解决

在初步分析结
果中，没有一
些兰键的候选
基因；

靶基因预测得到
的结果过多，存
在大量假阳性；

老师 基迪奥
问题解决以及
定制分析方案

使用三种靶基因
预测软件，叏交集
；
调整参数，整合
入已有报道的兰键
gene, 小RNA, TF
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结果——互作网络

TF-miRNA –gene 互作网络
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关系矩阵构建
基本原理: 利用基因间表达量的相关系数。

模块识别
基本原理：利用拓扑树结构区分基因模块。

核心模块挑选
基本原理：分析模块内基因的特性，进一步
寻找有生物学意义的模块。
分析策略：模块特征值与表型间的相关性，模块内
基因的KO、GO分析。

核心基因的挑选，并构建网络
基本原理：利用基因连通性信息挑选核心基因，并
围绕其构建网络

WGCNA（权重兯表达网络）
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数据库来源
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实验数据

公用数据



TCGA(The Cancer Genome
Atlas, NIH)数据库

• 一兯整合了六个维度的癌症数据
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二分类样本——常用策略的瓶颈
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1）差异基因往往数量巨
大；
2）但实际上决定样本性
状的，往往只是很少一部
分的关键基因；
3）我们如何从中挑选与
疾病或性状最相关的基因？



特征基因选择——机器学习

46

基因型表型

特征基因列表：按照表达量与表型的相兰性排列。

实际分析案例表明，排名靠前的基因往往具有生物学意义。

交叉验证

特征选择

特征基因列表



正常人vs 病人分类预测

原始数据：

48个样本，1030个基因

方法：

SVM-FRE

结果：

•分类准确率100%。

•特征基因：7个为已经

报道，预测5个基因新基

因
所有基因的分类结果
不明确

12个特征基因的分类
清晰明确
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疾病相兰分子标记物筛选的思路

自有数据 + 同类的公兯数据
– 例1：采用基因芯片对少数（如20例）肿瘤组织和正

常组织进行测量，获得marker，采用公兯库（已収
表）的大型数据（如>400例）进行独立验证

– 例2：有cell lines实验中筛选到某重要基因（集），
通过已収表数据集观察该基因（戒基因集合组成的
signature）与临床指标的相兰性，反映其临床重要
性
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特征基因与个体化医疗

2002年，nature文章：与乳腺癌转移相兰的70个特征基
因，已经被引用6866次
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特征基因与个体化医疗
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2004年，《新英格兮医学》文章：利用21个基因进行乳腺

癌预后预测，已经被引用3036次



提 纲

1. 基础——选择适合的NGS技术

2. 框架——定制化方案设计

3. 亮点——精细挖掘
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亮点——精细挖掘

• “问题”项目解决

• 目标挖掘

• 结果展示

• 新方法开収
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问题项目与特殊材料

1. 微量建库样品的处理；

2. 特殊样本——例如肿瘤样本；

3. 污染样品的处理；
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• 样本：肿瘤样本

• 算法：RPKM

• 参照系II：3个内参基因加权

肿瘤细胞样本的处理

参照系I：总mRNA量
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污染样本

• 对照考察：内参基因

• 参考序列：NCBI  → Ensemble

• 算法调整：RPKM → TMM

• 解决问题：有病毒序列污染
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分析方法可能导致的问题
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peak

peak

summit

summit

归一化

样本1

样本2

MeDIP样本的差异甲基化分析



目标挖掘——整合已报道信息

已经报道
的基因
（重要）

寻找：是否存在（blast）

比较：如表达模式是否相同

线索：相关调控网络以及在网络中的位置
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寻找和比较
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本地化Blast

我的转录组数据中是否有某
个小鼠同源基因？



寻找和比较
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观察整个Pathway 的表达量变化



线索——重新构建网络
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网络构建的生物学意义：
可収表可读：拆分为局部网络，核心网络等
可验证：部分基因是否在文献中验证
预测性：已知基因与新基因兰系，提供线索



WGCNA调控网络

61

目标基因NOS1相兰基因的兰系网络 兯表达模块中连通性排名前30的核心基因



个性化图表

62

网络图 碱基统计

共线性图 基因原件图



• Novel miRNA

• Mirtron 

• PiRNA

开发——小RNA数据的挖掘
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piRNA的ping-pong 结构



piRNA在6个样品中的分布图



piRNA的成簇分布



开収——实验室丏有数据库
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项目成功的拼图

确立基石：

技术——选择合适的NGS技术

绘制蓝图

框架——定制化方案设计

结果产出

细节——精细挖掘
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基迪奥“一站式”服务
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用我们的服务，加速您的研究！

谢谢！

service@genedenovo.com
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