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为什么要进行新物种的基因组测
序？ 



物种重要性及其测序必要性 

 模式生物；病原性；经济性状；进化地位 

1.基因组测序，需利用拼接，基因组注释(RNA，蛋白质和重复序列等)； 

2.关键性状的遗传因素 (功能基因组学确定性状决定的基因或基因群)； 

3.比较基因组学分析--------进化地位，性状产生和进化的基因组线索等 

        GC含量和组成 

重复序列类型和分布 

基因结构和染色体分布 

     基因有无和数目 

   结构域数目和组成  

  基因家族数目和组成 

代谢途径有无和冗余性 

调控基因类型和复杂度 

测序物种 近缘或性状 

  相关物种 
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高通量测序时代全基因组测序发展方向 

•  发展针对不同特征的基因组测序策略； 

•  经济或病原物种，自成模式生物，基因组
数据作为研究基础，如利用功能基因组学
手段大规模发现基因-­‐表型关联； 

•  针对科学问题，假说优先，如直立人
基因组测序计划 



Next	
  Genera0on	
  Sequencing	
  and	
  Assembly 

•  Pla@orms	
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Recent	
  de	
  novo	
  assemblies 



Second generation sequencers 

454       1 

Solexa 3 

SOLiD   5 

De novo sequencing 

RNA-seq,  

Re-sequencing 

ChIP-seq， 

Meth-seq 

Metagenomics 

De novo sequencing 

RNA-seq 
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  ChIP-seq 
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•  运算速度快	
  
•  节点多	
  
•  单节点内存大（至少2～4GB/Core）	
  
•  节点内部网络通路无特殊要求	
  

•  应用（NGS数据分析）	
  
– 全基因组序列比对分析（BWA，SOAP，Bioscope，
Bfast，…）	
  

– 转录组序列比对分析	
  
– …	
  

通用高性能集群计算环境 



	
  
专用计算环境 

•  大内存服务器	
  
•  128GB/256GB/512GB/1TB	
  

•  用途	
  
– 大基因组拼接	
  
– 转录组拼接	
  
– 基于大数据量的功能分析	
  
– …	
  



存储资源环境 

•  分级存储	
  
– 普通存储 +	
  高性能存储	
  
– 高性能存储 +	
  磁带库存储	
  
– 普通存储 +	
  高性能存储 +	
  磁带库存储	
  

•  基因组所状况	
  
– 普通存储：700TB（参与小数据计算）	
  
– 高性能存储：200TB（参与大数据计算）	
  
– 磁带存储：若干（备份数据） 



CPU: 960(core) 

Aggregation Capabilities:10.2TFLOPS 



Mapping: 

计算资源占用大, 需要大量夸节点运算，并且单

节点内存需求大（如16G），mapping 速度取

决于计算资源。 

Pairing: 

在Mapping结果上进行计算处理，计算资源占用

小, 单节点即可完成，内存耗用小，运算速度快。 

Advanced analysis： 

在Mapping或者pairing 结果上进行计算处理，计

算速度取决于分配的资源，有写分析需要一定的

内存消耗。 

计算资源需求及特点 



计算资源需求及特点	
  

基因组数据的前处理及组装对计算要求及特点： 

v 单节点，多CPU任务， 

v 内存消耗完全取决于所测物种基因组的大小及数据的乘数 

v 对程序及算法依赖性较强，目前正在开发跨节点算法。 

比如： 

细菌基因组 （3Mbp），所需内存 500Mb 

简单植物如水稻 （500Mbp），所需内存 128Gb 

复杂动物如对虾 （1.8Gbp），所需内存 512Gb ~ 1Tb 



计算资源需求及特点	
  

Database 

资源取决于数据库用途及用户需求。对于二代数据用户，需要足够的磁

盘存储空间，个人用户至少10Gb以上。处理速度取决于是否并行计算。 

Software 

开发者可以以少量数据做前期开发，需求资源较少，但最终必须要大

量数据做稳定测试等，这将大大提高资源要求。 



基因组从头测序线路图�

待测序物种 生物学特征 遗传基础  进化地位 

测序方
案制定 

序列拼
接评价 

序列分析 序列发布 

延伸研究 

  文章价
值评估构 
思和写作 



基本运算流程的开发和固定�

常用数据库列表及其更新检测制度  

数据分析要求： 
与统计检验和生物学问题紧密结合, 
一站式解决问题，方便文章写作； 
详尽动态可追溯数据库； 

常用软件列表及其更新检测制度 

固定流程要求： 
尽量自动化，傻瓜也能用，包含精炼的输入输出样式； 
基础软件版本信息，详细使用说明(使用流程的数据前提)； 
结果说明，可能出错的检查点是什么；内置评估脚本或策略说明 

流程开发方式： 

广泛调研，集思广益，以完成项目为先期目标(不完美但实用) 

基础软件的选择： 

最权威(引用)作者，横向比较文章，最经典文章，自行横向比较，公共论坛 

相关专业杂志浏览，相关文章或信息公开制度 专业 



Sequencing	
  Glossary 
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全基因组de	
  novo分析工具	
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外显子组分析工具	
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基因数据解读QQ群	
  
78422213	
  

	
  
E-­‐mail:	
  luoqibin@qynode.com	
   


