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摘　 要　 随着高通量 ＲＮＡ 测序(ＲＮＡ￣Ｓｅｑ)技术的发展和测序成本迅速下降ꎬＲＮＡ￣Ｓｅｑ 技术已经成为生物学研究

的重要工具ꎬ为生物学家全面地了解和研究转录组提供了机遇ꎮ 高通量测序具有读长短、存在一定比例的测序错

误、数据量大等特点ꎬ因此 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 数据分析与基因组分析和传统的 ＥＳＴ 数据分析有所不同ꎮ 本文通过介绍不同

的测序平台、原始数据产生和低质量数据过滤的计算流程ꎬ对短序列比对、转录组拼接、功能注释、以及差异表达

分析进行了研究和分析ꎬ最后对 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 在昆虫学研究中的应用进行了综述ꎬ并对 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 技术进行了总结和展

望ꎮ
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　 　 利用新一代高通量测序技术ꎬ生物学家可在

短时间内以较低成本获得大量的基因序列ꎬ开创

了生物数据获取的新局面ꎮ 除基因组测序外ꎬ目
前高通量测序技术还广泛应用于转录组研究中ꎮ
理论上ꎬ转录组测序可获取某一物种特定器官或

者组织在某个特定状态下的所有转录本序列以及

表达量数据ꎬ对从组学水平研究生物学问题具有

十分重要的推动作用ꎮ 本文对高通量 ＲＮＡ 测序

(即 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ)的数据产生、转录组拼接、功能注释

以及表达分析等各个方面进行介绍ꎬ简要综述

ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 在昆虫学研究中的应用ꎬ对 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 技

术进行了总结和展望ꎬ为 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 在昆虫学领域

中的应用提供参考ꎮ

１　 高通量 ＲＮＡ 测序

１. １　 高通量测序平台

目前ꎬ Ｒｏｃｈｅ 公司 ４５４ 技术、 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司

Ｓｏｌｅｘａ 技术和 ＡＢＩ 公司 ＳＯＬｉＤ 技术是三大主流测

序技术ꎬ占据绝大部分市场份额ꎮ 其中ꎬＩｌｌｕｍｉｎａ
Ｓｏｌｅｘａ 技术平台性价比高ꎬ广泛受到科研人员青

睐ꎮ ２０１２ 年 ２ 月份统计数据表明ꎬＩｌｌｕｍｉｎａ 占据

８０％左右市场份额ꎮ Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｓｏｌｅｘａ 测序技术的基
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本原理是边合成边测序( ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｂｙ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎬ
ＳＢＳ)(Ｒｕｐａｒｅｌ ｅｔ ａｌ. ꎬ２００５ꎻＳｅｏ ｅｔ ａｌ. ꎬ２００５)ꎮ 为

保证准确性ꎬＩｌｌｕｍｉｎａ Ｓｏｌｅｘａ 的早期平台只能产生

２０ ~ ３０ ｂｐ 的读长ꎮ 近几年ꎬ相继推出了 ＧＡ ＩＩＸ、
ＨｉＳｅｑ 和 ＭｉＳｅｑ 等系列测序仪ꎬ测序读长也得到了

明显增加ꎮ ＨｉＳｅｑ２０００ 于 ２０１０ 年推出ꎬ其测序通

量达到 ６００ Ｇｂ / ｒｕｎꎬ一次运行可以独立测试 １６ 个

样ꎬＨｉＳｅｑ２０００ 实现了当时行业内最高的测序产量

和最 快 的 数 据 产 生 速 率ꎮ ２０１２ 年 推 出 的

ＨｉＳｅｑ２５００ 的测序通量进一步提高ꎬ可以在 １ ｄ 内

完成个人基因组的重测序ꎮ ＭｉＳｅｑ 于 ２０１１ 年推

出ꎬ属于个人型测序平台ꎬ在单个仪器上实现了扩

增、测序和数据分析的一体化ꎬ是快速、经济高效

的遗传分析平台ꎮ Ｒｏｃｈｅ ４５４、ＡＢＩ ＳＯＬｉＤ 等其他

平台可参考相关文献(Ｍａｒｄｉｓꎬ２００８ꎻＦｕｌｌｅｒ ｅｔ ａｌ. ꎬ
２００９ꎻＳｈｅｎｄｕｒｅ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１１)ꎮ

１. ２　 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 测序

以 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｓｏｌｅｘａ 技术平台为例ꎬ简要阐述

ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 测序数据的产生过程以及原始测序数据

质量过滤的流程ꎮ 在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序平台上进行

ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 测序通常需要经过以下几个步骤:(１)
ＲＮＡ 提取和 ＲＮＡ 纯化ꎻ(２) ＲＮＡ 反转录为双链

ｃＤＮＡ 序列ꎻ(３)序列片段化处理ꎻ(４)增加测序接

头ꎻ(５)ＰＣＲ 扩增及序列片段选择ꎻ(６)测序产生

序列 文 件ꎮ 具 体 的 测 序 过 程 可 以 参 见 文 献

(Ｗｉｌｈｅｌｍ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１０)ꎮ 在 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 中有两个过

程应该注意: (１) ＲＮＡ 提取和纯化ꎮ 在提取总

ＲＮＡ 后ꎬ需根据测序目的对总 ＲＮＡ 进行预处理ꎬ
在进行 ｍＲＮＡ￣Ｓｅｑ 时ꎬ需利用 Ｐｏｌｙ(Ｔ)提取总 ＲＮＡ
中的信使 ＲＮＡ(ｍＲＮＡ)ꎬ构建 ｍＲＮＡ 测序文库ꎻ如
果研究对象为小 ＲＮＡꎬ需从总 ＲＮＡ 中分离出长度

小于 ２００ ｂｐ 的小片断 ＲＮＡꎬ构成小 ＲＮＡ 文库ꎮ
(２)ＲＮＡ 反转录时的引物设计ꎮ 在进行 ｃＤＮＡ 反

转录时ꎬ可以设计两种引物:ｐｏｌｙ(ｄＴ)引物和随机

引物ꎮ 采 用 ｐｏｌｙ ( ｄＴ ) 引 物 可 以 进 一 步 富 集

ｍＲＮＡꎬ但不利于基因 ５′端序列的反转录ꎻ采用随

机引物进行反转录ꎬ虽然不再进一步富集 ｍＲＮＡꎬ
但可以提高 ＲＮＡ 序列反转录的均一性ꎮ

ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 测序产生的原始数据为图像文件ꎬ
其数据总量可以达到太字节(ＴＢ)大小ꎮ 利用软

件可以从图像中获得核苷酸的信号强度ꎬ推测

ＲＮＡ 序列中的碱基ꎬ最终得到 ＦＡＳＴＱ 格式的序列

文件ꎮ 在 ＦＡＳＴＱ 格式文件中每条 ｒｅａｄ 序列(测序

仪产生的读段序列)对应 ４ 行ꎬ第 １、３ 行对应序列

标识ꎬ第 ２、４ 行对应碱基序列和测序质量得分ꎬ见
图 １ꎮ 碱基序列由 Ａ、Ｃ、Ｇ、Ｔ、Ｎ ５ 个字母的组合ꎬ
得分序列对应各种碱基的测序质量ꎮ 在碱基序列

中ꎬＮ 表示不能确定为哪种具体碱基的字母ꎮ 得

分采用压缩的 ＡＳＣＩＩ 字符形式表示ꎬＡＳＣＩＩ 值越

大ꎬ则表示测序结果越可靠ꎬＦＡＳＴＱ 格式的说明可

参考文献(Ｍａｍａｎｏｖａ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１０)ꎮ 得到 ＦＡＳＴＱ
格式文件后ꎬ通常需要进行质量过滤ꎬ去除低质量

的 ｒｅａｄｓ 序列ꎬ以提高后续分析数据的可靠性ꎬ降
低计算时间ꎮ 常用的质量过滤标准有:(１)ｒｅａｄ 序

列中各个碱基的平均得分低于某个阈值ꎻ(２)Ｎ 字

母在 ｒｅａｄ 序列中出现的位置过于靠前ꎮ 质量过滤

标准可根据研究目的而改变ꎬ提高或放宽标准的

阈值(Ｗｉｌｈｅｌｍ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１０)ꎮ 对 ＦＡＳＴＱ 格式文件

处理有专用的软件包ꎬ如 ｆａｓｔｘ ＿ ｔｏｏｌｋｉｔ ( ｈｔｔｐ:∥
ｈａｎｎｏｎｌａｂ. ｃｓｈｌ. ｅｄｕ / ｆａｓｔｘ ＿ ｔｏｏｌｋｉｔ / )ꎮ ＦＡＳＴＱ 格式

的 文 件 可 以 被 压 缩 为 ＳＲＡ ( Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ｒｅａｄ
Ａｒｃｈｉｖｅ ) 格 式 文 件ꎬ 存 放 在 共 享 数 据 库 中

(Ｋａｍｉｎｕｍａ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１０ꎻＳｈｕｍｗａｙ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１０)ꎮ

图 １　 ＦＡＳＴＱ 格式结构

Ｆｉｇ. １　 ＦＡＳＴＱ ｆｏｒｍａｔ

２　 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 数据分析

利用 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 测序平台获得大量测序数据

后ꎬ结合研究目的ꎬ选择相关分析工具对测序数据

进行分析ꎮ ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 工作在样品准备和测序上花

费的时间相对较少ꎬ通常 １ 周左右就可以完成ꎬ而
且技术也相对成熟ꎬ因此难度不大ꎮ ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 工

作的重点是下游数据分析ꎬ时间消耗较长ꎬ需要花

费几周甚至几个月时间ꎮ ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 的数据分析主

要有:转录组拼接、转录组功能注释ꎬ差异表达分

析等ꎮ 其中ꎬ转录组拼接是所有后续数据分析工

作的前提ꎮ 常见的 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 数据分析流程如图 ２
所示ꎮ 由于 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 产生的数据量非常巨大ꎬ少
则几百万条短序列ꎬ多则上亿条短序列ꎬ对这些序

列进行分析需要非常有效的计算方法做支撑ꎬ本
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文将重点围绕这 ４ 个方面对相关计算方法和分析

工具进行阐述ꎮ

图 ２　 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 数据分析流程

Ｆｉｇ. ２　 Ｔｈｅ ｐｉｐｅｌｉｎｅ ｏｆ ＲＮＡ￣Ｓｅｑ ｄａｔａ ａｎａｌｙｓｉｓ

２. １　 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ ｒｅａｄ 序列比对

短序列比对是把 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 测序获得的 ｒｅａｄ
序列比对到已知的转录组或基因组上ꎬ是基于基

因组的转录组拼接、基因表达定量及差异表达分

析的 重 要 依 据 ( Ｍｏｒｔａｚａｖｉ ｅｔ ａｌ. ꎬ ２００８ꎻ Ｗａｎｇ
ｅｔ ａｌ. ꎬ２００８ꎻ Ｃｌｏｏｎａｎ ｅｔ ａｌ. ꎬ ２００９ꎻ Ｂｅｒｇｅｒ ｅｔ ａｌ. ꎬ
２０１０ꎻＧｒｉｆｆｉｔｈ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１０)ꎮ 短序列比对和 ＥＳＴ 比

对的流程相似 ( Ｋｅｎｔꎬ ２００２ꎻ Ｗｕ ａｎｄ Ｗａｔａｎａｂｅꎬ
２００５)ꎬ但计算复杂度更高ꎬ主要有以下 ４ 个方面

原因: (１) ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 测序获得的序列较短ꎻ (２)
ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 存在一定的测序错误ꎻ(３)存在跨外显子

的 ｒｅａｄꎬ不能连续比对ꎻ(４)ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 测序获得的

序列数量非常巨大ꎮ 根据 ｒｅａｄ 序列是否跨外显

子ꎬ短序列比对可以分为 ｕｎ￣ｓｐｌｉｃｅｄ ｒｅａｄ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ
和 ｓｐｌｉｃｅｄ ｒｅａｄ ａｌｉｇｎｍｅｎｔꎬ典型的比对算法工具见

表格 １ꎮ

表 １　 短序列比对工具

Ｔａｂｌｅ １　 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ ｒｅａｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｔｏｏｌｓ

比对类型

Ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｔｙｐｅ
软件包

Ｓｏｆｔｗａｒｅ ｐａｃｋａｇｅｓ
网址

Ｗｅｂｓｉｔｅｓ

Ｕｎｓｐｌｉｃｅｄ ＭＡＱ ｈｔｔｐ: / / ｍａｑ. ｓｏｕｒｃｅｆｏｒｇｅ. ｎｅｔ

Ｓｔａｍｐｙ ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｗｅｌｌ. ｏｘ. ａｃ. ｕｋ / ｐｒｏｊｅｃｔ￣ｓｔａｍｐｙ

ＢＷＡ ｈｔｔｐ: / / ｂｉｏ￣ｂｗａ. ｓｏｕｒｃｅｆｏｒｇｅ. ｎｅｔ /

Ｂｏｗｔｉｅ ｈｔｔｐ: / / ｂｏｗｔｉｅ. ｃｂｃｂ. ｕｍｄ. ｅｄｕ

Ｓｐｌｉｃｅｄ ＳｐｌｉｃｅＭａｐ ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｓｔａｎｆｏｒｄ. ｅｄｕ / ｇｒｏｕｐ / ｗｏｎｇｌａｂ / ＳｐｌｉｃｅＭａｐ /

ＭａｐＳｐｌｉｃｅ ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｎｅｔｌａｂ. ｕｋｙ. ｅｄｕ / ｐ / ｂｉｏｉｎｆｏ / ＭａｐＳｐｌｉｃｅＭａｎｕａｌ

Ｔｏｐｈａｔ ｈｔｔｐ: / / ｔｏｐｈａｔ. ｃｂｃｂ. ｕｍｄ. ｅｄｕ /

ＧＳＮＡＰ ｈｔｔｐ: / / ｒｅｓｅａｒｃｈ￣ｐｕｂ. ｇｅｎｅ. ｃｏｍ / ｇｍａｐ /

ＱＰＡＬＭＡ ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ２. ｆｍｌ. ｔｕｅｂｉｎｇｅｎ. ｍｐｇ. ｄｅ / ｒａｅｔｓｃｈ / ｓｏｆｔｗａｒｅ / ｑｐａｌｍａ. ｈｔｍｌ

　 　 Ｕｎ￣ｓｐｌｉｃｅｄ ｒｅａｄ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ 是指把来自同一个

外显子的 ｒｅａｄ 序列比对到基因组中ꎬ主要有空位

种子索引法 ( ｓｐａｃｅｄ￣ｓｅｅｄ ｉｎｄｅｘｉｎｇ ) 和 Ｂｕｒｒｏｗｓ￣
Ｗｈｅｅｌｅｒ 转换法(Ｂｕｒｒｏｗｓ￣Ｗｈｅｅｌｅｒ ｔｒａｎｓｆｏｒｍꎬＢＷＴ)
两大类ꎮ 空位种子索引法假设每个 ｒｅａｄ 中至少有

一个种子和参考序列完全匹配ꎬ通过种子缩小比

对序列范围ꎬ然后在缩小范围的比对序列中进行

扩展ꎬ使得 ｒｅａｄ 序列能够完整比对 ( Ｊｉａｎｇ ａｎｄ
Ｗｏｎｇꎬ２００８ꎻＬｉ ｅｔ ａｌ. ꎬ２００８ａꎬ２００８ｂꎻＳｍｉｔｈ ｅｔ ａｌ. ꎬ
２００８ꎻＨｏｍｅｒ ｅｔ ａｌ. ꎬ２００９ꎻＲｕｍｂｌｅ ｅｔ ａｌ. ꎬ２００９ꎻＲｉｚｋ

ａｎｄ Ｌａｖｅｎｉｅｒꎬ２０１０ꎻＬｕｎｔｅｒ ａｎｄ Ｇｏｏｄｓｏｎꎬ２０１１)ꎬ经
典的比对工具有 ＭＡＱ(Ｌｉ ｅｔ ａｌ. ꎬ２００８ａ)ꎬＳｔａｍｐｙ
(Ｌｕｎｔｅｒ ａｎｄ Ｇｏｏｄｓｏｎꎬ２０１１)ꎮ Ｂｕｒｒｏｗｓ￣Ｗｈｅｅｌｅｒ 转

换法是把参考序列按照一定规则压缩并建立索

引ꎬ在 通 过 查 找 和 回 溯 的 方 法 来 定 位 读 段

(Ｌａｎｇｍｅａｄ ｅｔ ａｌ. ꎬ ２００９ꎻ Ｌｉ ａｎｄ Ｄｕｒｂｉｎꎬ ２００９ꎻ Ｌｉ
ｅｔ ａｌ. ꎬ ２００９ｂ )ꎬ 典 型 的 算 法 有 ＢＷＡ ( Ｌｉ ａｎｄ
Ｄｕｒｂｉｎꎬ２００９)ꎬＢｏｗｔｉｅ(Ｌａｎｇｍｅａｄ ｅｔ ａｌ. ꎬ２００９)ꎮ 一

般而言 Ｂｕｒｒｏｗｓ￣Ｗｈｅｅｌｅｒ 转换法比空位种子索引法

的计算速度更快ꎬ但是灵敏度较低(Ｄｅｇｎｅｒ ｅｔ ａｌ. ꎬ
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２００９)ꎮ
Ｓｐｌｉｃｅｄ ｒｅａｄ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ 是指把跨外显子的 ｒｅａｄ

序列比对到参考基因组中ꎬ这种比对通常用于真

核生物的 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 测序分析中ꎬ在基因组上定位

跨外显子的 ｒｅａｄｓ 可提高表达定量分析的可靠性ꎬ
而且有助于转录本的基因结构识别(Ｂｌａｃｋꎬ２００３ꎻ
Ｇｕｔｔｍａｎ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１０)ꎮ 在基因组上定位跨外显子

ｒｅａｄｓ 的方法通常分为两大类:“外显子优先法”和
“种子扩充法”ꎮ 外显子优先法通常分为两步执

行:首先利用 Ｕｎ￣ｓｐｌｉｃｅｄ ｒｅａｄ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ 算法把

ｒｅａｄｓ 比对到基因组上ꎻ然后把不能比对到基因组

上的 ｒｅａｄｓ 分割成更短的片段进行单独比对ꎮ 该

方法第一步确定基因组上转录区域ꎬ大大缩小的

后续短片段比对的范围ꎮ 然后ꎬ利用内含子剪接

信号特征(供体、受体位置的碱基构成)快速定位

跨越外显子的 ｒｅａｄｓꎬ确定外显子边界ꎮ 典型的外

显子优先算法有 ＭａｐＳｐｌｉｃｅ(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１０ａ)、
ＳｐｌｉｃｅＭａｐ ( Ａｕ ｅｔ ａｌ. ꎬ ２０１０ ) 和 ＴｏｐＨａｔ ( Ｔｒａｐｎｅｌｌ
ｅｔ ａｌ. ꎬ２００９) 等ꎮ 种子扩充法 ( Ｄｅ Ｂｏｎａ ｅｔ ａｌ. ꎬ
２００８ꎻＷｕ ａｎｄ Ｎａｃｕꎬ２０１０)把 ｒｅａｄｓ 分割成更短的

种子序列ꎬ定位到基因组上ꎬ缩小了参考序列比对

的范围ꎬ然后利用更为灵敏的方法去检查、扩充、
合并比对区域ꎬ最终确定比对位置ꎮ 典型的种子

扩充法算法有 ＧＳＮＡＰ (Ｗｕ ａｎｄ Ｎａｃｕꎬ２０１０ ) 和

ＱＰＡＬＭＡ(Ｄｅ Ｂｏｎａ ｅｔ ａｌ. ꎬ２００８)ꎮ 由于假基因的

存在ꎬ跨外显子的 ｒｅａｄｓ 往往会因为外显子优先的

原则被定位到假基因上ꎬ因此外显子优先算法获

得的拼接位点数量往往少于种子扩充法ꎬ但是外

显子优先算法的计算速度更快ꎮ
由于 ｒｅａｄｓ 序列数量巨大ꎬ因此短 ｒｅａｄｓ 序列

比对输出结果占用空间很大ꎬ存储、处理以及检索

输出结果都不方便ꎮ 目前短 ｒｅａｄｓ 序列比对结果

通常以 ＳＡＭ(Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ａｌｉｇｎｍｅｎｔ / Ｍａｐ)格式或者

压缩 的 二 进 制 ＢＡＭ 格 式 来 存 储 ( Ｌｉ ｅｔ ａｌ. ꎬ
２００９ａ)ꎮ 对 ＳＡＭ 或者 ＢＡＭ 格式的输出结果处理

可采用 ｓａｍｔｏｏｌｓ( ｈｔｔｐ:∥ｓａｍｔｏｏｌｓ. ｓｏｕｒｃｅｆｏｒｇｅ. ｎｅｔ)
工具辅助操作ꎮ

２. ２　 转录组拼接

转录组拼接是从 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 测序获得的短

ｒｅａｄｓ 序列拼接出转录本ꎮ 目前转录组拼接方法可

分为基因组导向法和从头组装法ꎮ 基因组导向法

依赖于 ｒｅａｄｓ 在参考基因组上的位置信息去拼接

转录本ꎬ而从头组装法则依赖于 ｒｅａｄｓ 之间的重叠

区 进 行 序 列 拼 接 ( Ｚｅｒｂｉｎｏ ａｎｄ Ｂｉｒｎｅｙꎬ ２００８ꎻ
Ｇｕｔｔｍａｎ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１０ꎻＭａｒｔｉｎ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１０ꎻＲｏｂｅｒｔｓｏｎ
ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１０ꎻ Ｔｒａｐｎｅｌｌ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１０ꎻ Ｇａｒｂｅｒ ｅｔ ａｌ. ꎬ
２０１１ꎻＧｒａｂｈｅｒｒ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１１)ꎮ

基因组导向法把 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 测序的 ｒｅａｄｓ 序列

通过前述方法比对到基因组上ꎬ获得基因组上的

转录区域ꎬ然后利用不能连续比对到单个基因组

区域的 ｒｅａｄｓ 在转录区域间建立联系ꎬ构建一个由

转录区域组成的有向图ꎬ最后获得转录本被归约

为求解图上的路径ꎮ 算法构建图的数量对应着基

因座的数量ꎬ图上的路径对应基因座上的一个转

录本ꎮ 典 型 的 两 个 算 法 有 Ｃｕｆｆｌｉｎｋｓ ( Ｔｒａｐｎｅｌｌ
ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１０) 和 Ｓｃｒｉｐｔｕｒｅ ( Ｇｕｔｔｍａｎ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１０)ꎮ
这两种算法均利用拼接比对的 ｒｅａｄｓ 位置信息直

接组装转录本ꎬ但两者有区别:Ｃｕｆｆｌｉｎｋｓ 求解转录

本时ꎬ用最少数量的路径覆盖整个图ꎬ而 Ｓｃｒｉｐｔｕｒｅ
则求解出图上所有的路径ꎮ 因此ꎬＳｃｒｉｐｕｔｒｅ 拼接的

转录本数量比 Ｃｕｆｆｌｉｎｋｓ 多ꎬ假阳性偏高ꎬ但灵敏度

很高ꎬ理论上单拷贝转录本也可以被发现ꎮ 另一

个基 因 组 导 向 法 算 法 是 Ｇ. Ｍｏｒ. Ｓｅ ( Ｄｅｎｏｅｕｄ
ｅｔ ａｌ. ꎬ２００８)ꎬ该算法利用 ｒｅａｄ 比对外显子的区

域ꎬ然后结合 ｒｅａｄｓ 的位置信息把外显子连接起来

构建转录本ꎮ Ｇ. Ｍｏｒ. Ｓｅ 算法比较适合于早期

ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 测序序列较短的实验ꎬ此算法拼接出来

的转录本通常不完整ꎬ目前很少使用ꎮ
从头组装法利用 ｒｅａｄｓ 序列间的重叠区直接

拼接获得转录本ꎮ 由于获得 ｒｅａｄｓ 之间的重叠关

系会随着 ｒｅａｄｓ 数量增加而快速增长ꎬ导致计算量

成指数级上升ꎮ 目前处理这类问题一般是利用 ｄｅ
Ｂｒｕｉｊｎ 图求解(Ｐｅｖｚｎｅｒꎬ１９８９ꎻＺｅｒｂｉｎｏ ａｎｄ Ｂｉｒｎｅｙꎬ
２００８ꎻＳｕｒｇｅｔ￣Ｇｒｏｂａ ａｎｄ Ｍｏｎｔｏｙａ￣Ｂｕｒｇｏｓꎬ２０１０)ꎮ 算

法基本思想为:首先把上百万的 ｒｅａｄｓ 序列归约为

固定数量 ｋ￣ｍｅｒｓꎬ然后利用 ｋ￣ｍｅｒｓ 之间的 ｋ￣１ 个

字母重叠性构建出若干 ｄｅ Ｂｒｕｉｊｎ 图ꎬ最后在 ｄｅ
Ｂｒｕｉｊｎ 图上求解贯穿图的路径ꎮ 每个 ｄｅ Ｂｒｕｉｊｎ 图

对应一个基因ꎬ在 ｄｅ Ｂｒｕｉｊｎ 图上求解的路径对应

转录本ꎮ 在 ｄｅ Ｂｒｕｉｊｎ 图上求解转录本时ꎬ不会盲

目列举路径ꎬ通常会根据路径上 ｒｅａｄ 和两端序列

(ＰＥ)ｒｅａｄｓ 覆盖情况确定转录本ꎮ 典型的从头组

装算 法 有 ｔｒａｎｓＡｂｙｓｓ ( Ｒｏｂｅｒｔｓｏｎ ｅｔ ａｌ. ꎬ ２０１０ )ꎬ
Ｔｒｉｎｉｔｙ(Ｇｒａｂｈｅｒｒ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１１)ꎬＶｅｌｖｅｔ( Ｚｅｒｂｉｎｏ ａｎｄ
Ｂｉｒｎｅｙꎬ２００８ )ꎬ ＣＡＰ３ ( Ｈｕａｎｇ ａｎｄ Ｍａｄａｎꎬ １９９９ )ꎬ
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Ｎｅｗｂｌｅｒ(Ｍａｒｇｕｌｉｅｓ ｅｔ ａｌ. ꎬ２００５)等ꎮ
基因组导向法仅针对基因组序列已知的物种

进行转录组拼接ꎬ其拼接转录组的质量很大程度

上取决于基因组的质量ꎮ 如果参考基因组不完

整ꎬ必然导致拼接的转录组不完整ꎮ 从头组装法

则适合于任意物种的转录组拼接ꎬ但当测序错误

和物种个体之间的 ＳＮＰ 等都会对从头组装结果产

生不利影响ꎬ降低转录组拼接的可靠性ꎮ 两种拼

接方法各有优缺点ꎬ在分析过程中应根据实验目

的做出具体选择ꎬ比如对一个具有不完整基因组

的物种进行转录组拼接ꎬ采用两种方法相结合是

一个不错的选择ꎮ 常见的转录组组装工具见表 ２ꎮ

表 ２　 常见转录组组装工具

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｓｏｆｔｗａｒｅｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｓｓｅｍｂｌｙ

软件包

Ｓｏｆｔｗａｒｅ ｐａｃｋａｇｅｓ
网址

Ｗｅｂｓｉｔｅｓ

ｔｒａｎｓＡｂｙｓｓ ｈｔｔｐ:∥ｗｗｗ. ｂｃｇｓｃ. ｃａ / ｐｌａｔｆｏｒｍ / ｂｉｏｉｎｆｏ / ｓｏｆｔｗａｒｅ / ｔｒａｎｓ￣ａｂｙｓｓ

Ｔｒｉｎｉｔｙ ｈｔｔｐ:∥ｔｒｉｎｉｔｙｒｎａｓｅｑ. ｓｏｕｒｃｅｆｏｒｇｅ. ｎｅｔ /

Ｖｅｌｖｅｔ ｈｔｔｐ:∥ｗｗｗ. ｅｂｉ. ａｃ. ｕｋ / ~ ｚｅｒｂｉｎｏ / ｖｅｌｖｅｔ /

ＣＡＰ３ ｈｔｔｐ:∥ｓｅｑ. ｃｓ. ｉａｓｔａｔｅ. ｅｄｕ /

Ｎｅｗｂｌｅｒ ｈｔｔｐ:∥４５４. ｃｏｍ / ｐｒｏｄｕｃｔｓ / ａｎａｌｙｓｉｓ￣ｓｏｆｔｗａｒｅ / ｉｎｄｅｘ. ａｓｐ

Ｓｃｒｉｐｔｕｒｅ ｈｔｔｐ:∥ｗｗｗ. ｂｒｏａｄｉｎｓｔｉｔｕｔｅ. ｏｒｇ / ｓｏｆｔｗａｒｅ / ｓｃｒｉｐｔｕｒｅ /

Ｃｕｆｆｌｉｎｋｓ ｈｔｔｐ:∥ｃｕｆｆｌｉｎｋｓ. ｃｂｃｂ. ｕｍｄ. ｅｄｕ /

Ｇ. Ｍｏｒ. Ｓｅ ｈｔｔｐ:∥ｇｅｎｏｍｅｂｉｏｌｏｇｙ. ｃｏｍ / ｃｏｎｔｅｎｔ / ９ / １２ / Ｒ１７５＃Ｂ４５

２. ３　 蛋白功能注释

蛋白功能注释是指通过同源比对的方法将转

录组序列进行功能注释ꎮ 同源比对进行功能注释

的理论依据是“序列决定结构、结构决定功能”ꎬ主
要涉及 ３ 个方面:(１)比对程序ꎻ(２)参考序列数据

库ꎻ(３)相关参数ꎮ 同源比对算法很多ꎬ其中 ｂｌａｓｔ
(Ａｌｔｓｃｈｕｌ ｅｔ ａｌ. ꎬ１９９０)是转录组功能注释中最常

用的程序ꎮ 可用的参考序列数据库有 ＮＣＢＩ 的非

冗余蛋白数据库( ｎｏｎ￣ｒｅｄｕｎｄａｎｔ ｐｒｏｔｅｉｎ ｄａｔａｂａｓｅꎬ
ｎｒ ｄａｔａｂａｓｅ)、Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔ 等ꎮ 两个数据库各有优缺

点:ｎｒ 数据库中的序列数量多ꎬ但是注释准确性不

如 Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔ 可靠ꎻＳｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔ 数据库中序列少ꎬ但
是功能注释可靠性高ꎮ 用公共数据库对转录组进

行功能注释时ꎬ一般用 １Ｅ￣５ 作为 Ｅ￣ＶＡＬＵＥ 参数

的阈值ꎬ然后取最佳比对序列的功能作为转录组

序列的功能注释ꎮ 由于公共数据库中序列总数非

常大ꎬ因此选择最优命中的结果作为序列功能注

释结果一般可以接受ꎮ 如果自定义参考数据库ꎬ
那么对注释结果要审慎ꎮ 主要原因是因为自定义

参考数据库中序列总数少ꎬ真正同源的蛋白序列

可能不在参考数据库中ꎬ即使最佳命中的参考序

列对应的 Ｅ￣ＶＡＬＵＥ 值低于设定阈值ꎬ注释结果仍

需要进一步确认ꎮ 因此ꎬ在自定义参考数据库时ꎬ
对注释结果不仅要考虑 Ｅ￣ＶＡＬＵＥ 值ꎬ还要评估其

他参数ꎬ如比对长度、得分等ꎬ甚至还要观察注释

数据库的大小ꎮ
除了对每条转录本进行功能注释之外ꎬ对转

录组 的 注 释 还 有 ＣＯＧ 注 释、 ＧＯ 注 释 以 及

ＰＡＴＨＷＡＹ 注释ꎮ ＣＯＧ 注释可以根据基因功能和

进化关系对转录组中的序列进行分类ꎬ进而可以

宏观地认识和比较物种的转录组构成ꎮ ＣＯＧ 注释

可以通过在线服务 ( ｈｔｔｐ:∥ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ.
ｇｏｖ / ＣＯＧ / )实现ꎬ也可以下载 ＣＯＧ 数据库ꎬ利用

ｂｌａｓｔ 在本地实现 ( Ｔａｔｕｓｏｖ ｅｔ ａｌ. ꎬ １９９７ꎻ Ｋｏｏｎｉｎ
ｅｔ ａｌ. ꎬ１９９８)ꎮ ＧＯ 注释指的是从分子功能、生物

学过程以及细胞组成 ３ 个方面对基因进行注释ꎮ
ＧＯ 注释词汇来自于基因本体联合会所建立的数

据库ꎬ保证了对基因注释结果的一致性ꎮ 目前广

泛使用的 ＧＯ 注释软件有 ＢＬＡＳＴ２ＧＯ ( Ｃｏｎｅｓａ
ｅｔ ａｌ. ꎬ２００５)、ＧＯｓｔａｔ(Ｂｅｉｓｓｂａｒｔｈ ａｎｄ Ｓｐｅｅｄꎬ２００４)
和 Ａｎｎｏｔ８ｒ ( Ｓｃｈｍｉｄ ａｎｄ Ｂｌａｘｔｅｒꎬ ２００８ ) 等ꎮ
ＰＡＴＨＷＡＹ 注释主要指将转录组包含的生物代谢
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或调控信息构建成网络ꎬ从而进行基因间的相互

作用分析ꎮ 目前进行 ｐａｔｈｗａｙ 分析的数据库主要

有 ＫＥＧＧ(Ｏｇａｔａ ｅｔ ａｌ. ꎬ１９９８ꎻＫａｎｅｈｉｓａꎬ２００２)ꎬＰＩＤ
(Ｓｃｈａｅｆｅｒ ｅｔ ａｌ. ꎬ２００９)ꎬＢｉｏＣｙｃ(Ｋａｒｐ ｅｔ ａｌ. ꎬ２００５)
等ꎮ 以 ＫＥＧＧ 为例ꎬＫＥＧＧ 保存了可靠的参考信

号通路ꎮ 根据转录组的序列相似性把转录组比对

到参考信号通路上ꎬ从而构建转录组所包含的

ｐａｔｈｗａｙꎮ 这种方法获得的代谢路径只能提供参

考ꎬ对预测的信号通路还需生物学验证ꎮ 详细的

ＣＯＧ 注释、ＧＯ 注释以及 ＰＡＴＨＷＡＹ 注释可以参考

文献 ( Ｔａｔｕｓｏｖ ｅｔ ａｌ. ꎬ １９９７ꎻ Ｋｏｏｎｉｎ ｅｔ ａｌ. ꎬ １９９８ꎻ
Ｏｇａｔａ ｅｔ ａｌ. ꎬ １９９８ꎻ Ｋａｎｅｈｉｓａꎬ ２００２ꎻ Ｋａｒｐ ｅｔ ａｌ. ꎬ
２００５ꎻＢｅｉｓｓｂａｒｔｈ ａｎｄ Ｓｐｅｅｄꎬ ２００４ꎻ Ｃｏｎｅｓａ ｅｔ ａｌ. ꎬ
２００５ꎻ Ｓｃｈｍｉｄ ａｎｄ Ｂｌａｘｔｅｒꎬ ２００８ꎻ Ｓｃｈａｅｆｅｒ ｅｔ ａｌ. ꎬ
２００９)和相关工具网站ꎮ

２. ４　 表达定量和表达差异分析

２. ４. １　 表达定量　 基因芯片技术具有通量高、成
本低的特点ꎬ曾广泛地应用于生物学研究ꎮ 但基

因芯片技术有两个明显的缺点(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ. ꎬ２００９ꎻ
Ｍａｒｇｕｅｒａｔ ａｎｄ Ｂａｈｌｅｒꎬ２０１０):１)依赖已知的序列构

建芯片ꎬ不能检测已知序列之外的基因表达量ꎻ
(２)依赖荧光信号ꎬ导致低表达的基因难以检测ꎮ
ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 的基因表达分析技术是基于对 ｒｅａｄ 的计

数ꎬ对低表达的基因也能够检测ꎬ具有灵敏度高、
分辨率高、无饱和区等优点 (Ｈｏｅｎ ｅｔ ａｌ. ꎬ２００８ꎻ
Ｓｈｅｎｄｕｒｅꎬ２００８ꎻＷａｎｇ ｅｔ ａｌ. ꎬ２００９)ꎮ

ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 用于表达定量研究应考虑两个系统

差异:１) ｒｅａｄ 数量随基因长度不同而不同ꎻ２)
ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 测序深度不同ꎬ测序获得的 ｒｅａｄｓ 总数也

不同ꎮ 通常采用 ＲＰＫＭ 指标来消除这两种系统差

异ꎮ ＲＰＫＭ(Ｒｅａｄｓ Ｐｅｒ ＫｉｌｏｂａｓｅｓＰｅｒ Ｍｉｌｌｉｏｎ ｒｅａｄｓ)
指的是每 １ 百万个 ｒｅａｄｓ 中ꎬ比对到每 １ ｋｂ 碱基外

显子上的 ｒｅａｄｓ 数ꎮ 当 ｒｅａｄｓ 来自于 ＰＥ 测序数据

时ꎬ类似的归一化方法有 ＦＰＫＭ ( Ｆｒａｇｍｅｎｔｓ Ｐｅｒ
Ｋｉｌｏｂａｓｅ Ｐｅｒ ｍｉｌｌｉｏｎ ｒｅａｄｓ)(Ｍｏｒｔａｚａｖｉ ｅｔ ａｌ. ꎬ２００８ꎻ
Ｔｒａｐｎｅｌｌ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１０)ꎮ 经归一化处理后ꎬ转录本

表达量将不会受到测序深度和基因长度的影响ꎬ
从而使得不同长度、不同测序深度下的基因表达

量具有可比性ꎮ
当一个基因由于选择性剪接具有多个转录本

或者存在基因重复时ꎬ部分 ｒｅａｄｓ 可能被比对到多

个转录本或者多个基因上ꎬ这种比对的不确定性

会影响表达量结果分析的准确性ꎮ 可供选择的方

法是用只比对到一个参考位置的 ｒｅａｄｓ 数量计算

表达量ꎬ典型的算法有 Ａｌｅｘａ￣ｓｅｑ(Ｇｒｉｆｆｉｔｈ ｅｔ ａｌ. ꎬ
２０１０)ꎮ 这种表达定量算法虽然在一定程度上解

决了 ｒｅａｄｓ 归属不确定性的问题ꎬ但是对那些没有

特有外显子(或者外显子片段)的转录本而言ꎬ这
种方法则无法确定该转录本的表达量ꎮ 比如ꎬ一
个基因有 ３ 个外显子ꎬ由于选择性剪接具有 ３ 个

转录本:转录本 １ 由外显子 １、２ 拼接得到ꎬ转录本

２ 由外显子 １、３ 拼接得到ꎬ而转录本 ３ 由外显子 ２、
３ 拼接得到ꎮ 在此情况下ꎬ来自该基因的任意 ｒｅａｄ
都不会唯一比对到某个转录本上ꎬＡｌｅｘａ￣ｓｅｑ 算法

则无法评估这 ３ 个转录本的表达量ꎮ 另一类表达

量计算方法采用似然函数估计法处理 ｒｅａｄｓ 不确

定性的问题ꎬ 典型的算法有 Ｃｕｆｆｌｉｎｋｓ ( Ｔｒａｐｎｅｌｌ
ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１０)ꎬＭＩＳＯ (Ｋａｔｚ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１０) 和 ＲＳＥＭ
(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１０ｃ)ꎮ 但是ꎬ由于这类算法基于

统计分析方法ꎬ当基因表达量过低时会影响基因

表达量的估计准确性ꎮ
２. ４. ２　 差异表达分析 　 基因表达差分析是指找

出不同时间点、不同组织或者不同处理条件下具

有差异表达的基因ꎮ 利用基因芯片技术进行表达

差异分析时ꎬ基因芯片上荧光信号通常被转换成

服从正太分布的随机变量加以分析ꎮ 由于 ＲＮＡ￣
Ｓｅｑ 技术基于 ｒｅａｄ 计数ꎬ受测序错误、测序偏好性

以及基因长度的影响ꎬ因此基于基因芯片技术的

统计分析方法不适合于 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 分析ꎮ
早期ꎬ利用 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 数据进行基因表达差异

分析时ꎬ通常采用泊松分布模型去统计分析测序

获得的 ｒｅａｄｓꎮ 泊松分布模型在多个 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 实

验上得到检验(Ｍａｒｉｏｎｉ ｅｔ ａｌ. ꎬ２００８ꎻＢｕｌｌａｒｄ ｅｔ ａｌ. ꎬ
２０１０ꎻＷａｎｇ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１０ｂ)ꎬ尤其适合于 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＧＡ 测序产生的数据分析ꎬ典型的软件有 ＤＥＧｓｅｑ
(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１０ｂ)ꎮ 虽然泊松分布模型在技术

重复时表现了很好的鲁棒性ꎬ但在分析生物学重

复数据时ꎬ分析结果并不理想ꎬ检测的差异表达基

因假阳性偏高ꎬ其主要原因是建库取样差异性所

致(Ｌａｎｇｍｅａｄ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１０ꎻＯｓｈｌａｃｋ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１０)ꎮ
理论上ꎬ通过更多的生物学重复可以把取样错误

率估算ꎬ但是需要较高的 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 实验成本ꎮ 为

了克服生物学重复不足导致差异表达分析准确性

下降的问题ꎬ另一些算法采用负二项分布模型代

替泊松分布模型ꎬ同时采用多参数估计的方法进
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行表达差异分析ꎬ在很大程度上改善了生物学重

复不足带来的误 差 ( Ａｎｄｅｒｓ ａｎｄ Ｈｕｂｅｒꎬ ２０１０ꎻ
Ｒｏｂｉｎｓｏｎ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１０ꎻ Ｔｒａｐｎｅｌｌ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１０ꎻＷａｎｇ
ｅｔ ａｌ. ꎬ ２０１０ｂ )ꎬ 典 型 的 分 析 软 件 有 ＥｄｇｅＲ
( Ｒｏｂｉｎｓｏｎ ｅｔ ａｌ. ꎬ ２０１０ )、 ＤＥＳｅｑ ( Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ. ꎬ

２０１０ｂ)、Ｃｕｆｆｄｉｆｆ(Ａｎｄｅｒｓ ａｎｄ Ｈｕｂｅｒꎬ２０１０)等ꎬ常见

的基因差异表达分析软件工具见表 ３ꎮ 另外ꎬ
ＢｉｔＳｅｑ 采用贝叶斯推断方法解决 ｒｅａｄｓ 不确定性

的问题ꎬ可应用于技术重复和生物学重复的 ＲＮＡ￣
ｓｅｑ 数据分析中(Ｇｌａｕｓ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１２)ꎮ

表 ３　 常见表达定量和差异表达分析软件

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｍｍｏｎ ｕｓｅｄ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｆｏｒ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ

表达分析类型

Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｔｙｐｅ
软件包

Ｓｏｆｔｗａｒｅ ｐａｃｋａｇｅｓ
网址

Ｗｅｂｓｉｔｅｓ

定量分析 Ａｌｅｘａ￣ｓｅｑ ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ａｌｅｘａｐｌａｔｆｏｒｍ. ｏｒｇ / ａｌｅｘａ＿ｓｅｑ /

Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ Ｃｕｆｆｌｉｎｋｓ ｈｔｔｐ: / / ｃｕｆｆｌｉｎｋｓ. ｃｂｃｂ. ｕｍｄ. ｅｄｕ / ｍａｎｕａｌ. ｈｔｍｌ

ｑｕａｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ＭＩＳＯ ｈｔｔｐ: / / ｇｅｎｅｓ. ｍｉｔ. ｅｄｕ / ｂｕｒｇｅｌａｂ / ｍｉｓｏ /

ＲＳＥＭ ｈｔｔｐ: / / ｄｅｗｅｙｌａｂ. ｂｉｏｓｔａｔ. ｗｉｓｃ. ｅｄｕ / ｒｓｅｍ /

差异表达分析 ＥｄｇｅＲ ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｂｉｏｃｏｎｄｕｃｔｏｒ. ｏｒｇ / ｐａｃｋａｇｅｓ / ｒｅｌｅａｓｅ / ｂｉｏｃ / ｈｔｍｌ / ｅｄｇｅＲ. ｈｔｍｌ

Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ＤＥＳｅｑ ｈｔｔｐ: / / ｂｉｏｃｏｎｄｕｃｔｏｒ. ｏｒｇ / ｐａｃｋａｇｅｓ / ｒｅｌｅａｓｅ / ｂｉｏｃ / ｈｔｍｌ / ＤＥＳｅｑ. ｈｔｍｌ
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２. ５　 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 数据分析工具的选择和使用

在每一个 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 数据分析步骤中ꎬ都有多

个分析软件可供选择ꎮ 这些软件都有其自身的优

点和缺点ꎬ甚至和 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 数据产生的技术流程

有紧密的关联性ꎮ 因此ꎬ在进行 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 数据分

析时ꎬ对软件的选择要慎重ꎬ要充分了解软件特点

和适用对象ꎮ 如果软件分析工具选择不当ꎬ必然

会导致后续分析结果不可靠ꎮ 此外ꎬ各个分析软

件往往有多个参数ꎬ这些参数值的可以分为必选

参数和优化参数ꎮ 必选参数指的是用户必须提供

的基本参数ꎬ如输入输出文件名以及文件格式等

参数ꎮ 而优化参数用于指导软件运行ꎬ体现使用

者对软件各种性能指标的要求ꎮ 一般而言ꎬ软件

分析工具的优化参数均有默认参数ꎬ为软件开发

者在综合考虑各种性能指标后的设置ꎮ 在实际使

用过程中ꎬ这些优化参数的设置依赖于经验ꎮ 在

不具有足够经验的情况下ꎬ可直接选择默认参数

值ꎮ 熟悉软件特点的情况下ꎬ可通过对小规模数

据进行多次模拟ꎬ评估执行结果再选择最优参数

值ꎮ

３　 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 在昆虫学研究中的重要
应用
　 　 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 正越来越多地应用于昆虫学研究

中ꎬ推动着昆虫学的发展ꎬ其应用主要包括以下 ３
个方面ꎮ

(１) 提供表达证据ꎬ完善昆虫基因组注释ꎮ
ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 可以捕捉细胞内任意表达水平的基因ꎬ
获得的序列数据是基因表达的最直接证据ꎮ 不同

时期、不同组织的 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 序列数据比对到基因

组上ꎬ可以完善基因组的注释ꎬ比如修正基因的结

构、发现新的基因、识别新的选择性剪接等ꎮ 例

如ꎬ利用 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 数据比对到黑腹果蝇基因组上ꎬ
根据比对结果修正了 ３０％ 的黑腹果蝇基因结构ꎬ
新发现了 ３１９ 个转录本ꎬ识别了大量可变剪接事

件(Ｄａｉｎｅｓ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１１)ꎮ 在锥虫基因组测序完成

５ 年后ꎬ再次利用 ＲＮＡ￣ｓｅｑ 数据对锥虫基因组注释

结果进行修订完善 ( Ｋｏｌｅｖ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１０)ꎮ 早在

２００４ 年ꎬ家蚕就完成了基因组测序工作ꎬ２０１２ 年

利用 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 数据纠正了 １ １４０ 个已知的基因结

构ꎬ发现了几千个新的可变剪接ꎮ ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 还可

以直接用于新测序基因组的基因注释中ꎬ如小菜

蛾、帝王蝶、二化螟等昆虫基因组的注释( Ｚｈａｎ
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ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１１ꎻＹｏｕ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１３)ꎮ 结果表明ꎬＲＮＡ￣
Ｓｅｑ 数据作为基因表达证据用于基因组注释ꎬ可以

提高注释结果的可靠性ꎮ
(２)提供序列资源ꎬ促进昆虫学研究ꎮ 目前只

有 ４３ 种昆虫的基因组已测序发表(如蝇、蚊子、家
蚕等)ꎮ 对于大部分昆虫而言ꎬ基因组测序仍尚未

能完成ꎮ 转录组虽然不如基因组包含的遗传信息

丰富、完整ꎬ但 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 获取转录组的成本低、效
率高ꎬ是目前获得基因序列的最有效方式ꎮ 通过

ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 获得大量群居蝗虫和独居蝗虫的转录组

数据ꎬ发现了多个与发育相关的基因以及一些重

要的代谢通路ꎬ为蝗虫防治研究奠定了重要的数

据基础(Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１０)ꎮ 二化螟中肠转录组数

据公布后改善了其基因数量严重不足的状况ꎬ为
二化螟解毒代谢研究提供了数据资源(Ｍａ ｅｔ ａｌ. ꎬ
２０１２)ꎮ 在昆虫进化研究方面ꎬ利用来自几个物种

的直系同源基因序列ꎬ通过进化分析确定物种之

间的进化关系可以大大提高进化分析结果的可靠

性ꎮ 例如ꎬＪｉｍｅｎｅｚ￣Ｇｕｒｉ 等(２０１３)利用转录组中的

直系同源基因进行了进化分析ꎬ成功地为几个非

果蝇的双翅目昆虫确定了进化关系ꎮ
(３)差异表达分析ꎬ预测基因功能ꎮ 通过分析

不同处理、不同条件下、不同组织间的基因表达差

异性ꎬ可以将那些显著差异表达的基因与某些生

物学功能关联起来ꎬ从而为深入研究昆虫体内相

关的分子生物学机制奠定基础ꎮ 例如ꎬ分别对褐

飞虱和稻纵卷叶螟的不同发育阶段建库并进行

ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 测序ꎬ进行差异表达分析ꎬ获得了大量与

发育阶段相关且具有显著表达差异的基因( Ｘｕｅ
ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１０ꎻＬｉ ｅｔ ａｌ. ꎬ２０１２)ꎬ这些成果为害虫防治

研究提供了重要的参考ꎮ ２０１１ 年ꎬＢｏｎｉｚｚｏｎｉ 等对

埃及伊蚊吸血之后不同时间段的基因表达量进行

了分析ꎬ发现与吸血后的生化反应相关的调控基

因ꎬ这在疾病传播控制研究中具有十分重要的应

用价值ꎮ

４　 总结和展望

ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 为转录组学研究提供了一个很好的

契机ꎬ不仅提供了转录组序列的全貌ꎬ而且提供了

基因表达信息ꎬ正逐步成为昆虫分子生物学研究

的主要工具ꎮ 美国科学家发起了 ｉｋ５ 计划ꎬ拟开展

５ ０００ 种昆虫的基因组测序项目ꎬ丰富昆虫基因资

源ꎮ 但由于基因组测序成本高ꎬ昆虫种类繁多ꎬ

ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 仍然是获取基因资源的主要方式ꎮ 随着

ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 技术进一步发展ꎬ其测序读长和测序准

确性将会得到改善ꎬ可以更深入具体地研究昆虫

的各种复杂生命现象ꎬ对害虫防治和资源昆虫利

用起到重要的推动作用ꎮ 此外ꎬ由于 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 数

据分析工具和产生的数据特征紧密相关ꎬ因此在

ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 技术不断成熟并被广泛应用时ꎬ需要更

多针对昆虫基因数据进行优化的分析软件ꎬ将给

生物信息学研究者提供广阔的空间ꎮ
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Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓꎬ ２４(１６):１７４ － １８０.

Ｄｅｇｎｅｒ ＪＦꎬ Ｍａｒｉｏｎｉ ＪＣꎬ Ｐａｉ ＡＡꎬ Ｐｉｃｋｒｅｌｌ ＪＫꎬ Ｎｋａｄｏｒｉ Ｅꎬ
Ｇｉｌａｄ Ｙꎬ Ｐｒｉｔｃｈａｒｄ ＪＫꎬ ２００９. Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｒｅａｄ￣ｍａｐｐｉｎｇ
ｂｉａｓｅｓ ｏｎ ｄｅｔｅｃｔｉｎｇ ａｌｌｅｌｅ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｆｒｏｍ ＲＮＡ￣
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄａｔａ. Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓꎬ ２５(２４):３２０７ － ３２１２.

Ｄｅｎｏｅｕｄ Ｆꎬ Ａｕｒｙ ＪＭꎬ Ｄａ Ｓｉｌｖａ Ｃꎬ Ｎｏｅｌ Ｂꎬ Ｒｏｇｉｅｒ Ｏꎬ
Ｄｅｌｌｅｄｏｎｎｅ Ｍꎬ Ｍｏｒｇａｎｔｅ Ｍꎬ Ｖａｌｌｅ Ｇꎬ Ｗｉｎｃｋｅｒ Ｐꎬ Ｓｃａｒｐｅｌｌｉ
Ｃꎬ Ｊａｉｌｌｏｎ Ｏꎬ Ａｒｔｉｇｕｅｎａｖｅ Ｆꎬ ２００８. Ａｎｎｏｔａｔｉｎｇ ｇｅｎｏｍｅｓ
ｗｉｔｈ ｍａｓｓｉｖｅ￣ｓｃａｌｅ ＲＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ. Ｇｅｎｏｍｅ Ｂｉｏｌ. ꎬ ９
(１２):Ｒ１７５.

Ｆｕｌｌｅｒ ＣＷꎬ Ｍｉｄｄｅｎｄｏｒｆ ＬＲꎬ Ｂｅｎｎｅｒ ＳＡꎬ Ｃｈｕｒｃｈ ＧＭꎬ Ｈａｒｒｉｓ
Ｔꎬ Ｈｕａｎｇ Ｘꎬ Ｊｏｖａｎｏｖｉｃｈ ＳＢꎬ Ｎｅｌｓｏｎ ＪＲꎬ Ｓｃｈｌｏｓｓ ＪＡꎬ
Ｓｃｈｗａｒｔｚ ＤＣꎬ Ｖｅｚｅｎｏｖ ＤＶꎬ ２００９. Ｔｈｅ ｃｈａｌｌｅｎｇｅｓ ｏｆ
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｂｙ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ. Ｎａｔ. Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌ. ꎬ ２７(１１):１０１３
－ １０２３.

Ｇａｒｂｅｒ Ｍꎬ Ｇｒａｂｈｅｒｒ ＭＧꎬ Ｇｕｔｔｍａｎ Ｍꎬ Ｔｒａｐｎｅｌｌ Ｃꎬ ２０１１.
Ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌ ｍｅｔｈｏｄｓ ｆｏｒ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｑｕａｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｕｓｉｎｇ ＲＮＡ￣ｓｅｑ. Ｎａｔ. Ｍｅｔｈｏｄｓꎬ ８(６):４６９ －
４７７.

Ｇｌａｕｓ Ｐꎬ Ｈｏｎｋｅｌａ Ａꎬ Ｒａｔｔｒａｙ Ｍꎬ ２０１２. Ｉｄｅｎｔｉｆｙｉｎｇ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｓ ｆｒｏｍ ＲＮＡ￣ｓｅｑ ｄａｔａ ｗｉｔｈ
ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ. Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓꎬ ２８(１３):１７２１ － １７２８.

Ｇｒａｂｈｅｒｒ ＭＧꎬ Ｈａａｓ ＢＪꎬ Ｙａｓｓｏｕｒ Ｍꎬ Ｌｅｖｉｎ ＪＺꎬ Ｔｈｏｍｐｓｏｎ
ＤＡꎬ Ａｍｉｔ Ｉꎬ Ａｄｉｃｏｎｉｓ Ｘꎬ Ｆａｎ Ｌꎬ Ｒａｙｃｈｏｗｄｈｕｒｙ Ｒꎬ Ｚｅｎｇ
Ｑꎬ Ｃｈｅｎ Ｚꎬ Ｍａｕｃｅｌｉ Ｅꎬ Ｈａｃｏｈｅｎ Ｎꎬ Ｇｎｉｒｋｅ Ａꎬ Ｒｈｉｎｄ Ｎꎬ
ｄｉ Ｐａｌｍａ Ｆꎬ Ｂｉｒｒｅｎ ＢＷꎬ Ｎｕｓｂａｕｍ Ｃꎬ Ｌｉｎｄｂｌａｄ￣Ｔｏｈ Ｋꎬ
Ｆｒｉｅｄｍａｎ Ｎꎬ Ｒｅｇｅｖ Ａꎬ ２０１１. Ｆｕｌｌ￣ｌｅｎｇｔｈ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ
ａｓｓｅｍｂｌｙ ｆｒｏｍ ＲＮＡ￣Ｓｅｑ ｄａｔａ ｗｉｔｈｏｕｔ ａ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｇｅｎｏｍｅ.
Ｎａｔ. Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌ. ꎬ ２９(７):６４４ － ６５２.

Ｇｒｉｆｆｉｔｈ Ｍꎬ Ｇｒｉｆｆｉｔｈ ＯＬꎬ Ｍｗｅｎｉｆｕｍｂｏ Ｊꎬ Ｇｏｙａ Ｒꎬ Ｍｏｒｒｉｓｓｙ
ＡＳꎬ Ｍｏｒｉｎ ＲＤꎬ Ｃｏｒｂｅｔｔ Ｒꎬ Ｔａｎｇ ＭＪꎬ Ｈｏｕ ＹＣꎬ Ｐｕｇｈ ＴＪꎬ
Ｒｏｂｅｒｔｓｏｎ Ｇꎬ Ｃｈｉｔｔａｒａｎｊａｎ Ｓꎬ Ａｌｌｙ Ａꎬ Ａｓａｎｏ ＪＫꎬ Ｃｈａｎ ＳＹꎬ
Ｌｉ ＨＩꎬ ＭｃＤｏｎａｌｄ Ｈꎬ Ｔｅａｇｕｅ Ｋꎬ Ｚｈａｏ Ｙꎬ Ｚｅｎｇ Ｔꎬ Ｄｅｌａｎｅｙ
Ａꎬ Ｈｉｒｓｔ Ｍꎬ Ｍｏｒｉｎ ＧＢꎬ Ｊｏｎｅｓ ＳＪꎬ Ｔａｉ ＩＴꎬ Ｍａｒｒａ ＭＡꎬ

２０１０. Ａｌｔｅｒｎａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｙ ＲＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ.
Ｎａｔ. Ｍｅｔｈｏｄｓꎬ ７(１０):８４３ － ８４７.

Ｇｕｔｔｍａｎ Ｍꎬ Ｇａｒｂｅｒ Ｍꎬ Ｌｅｖｉｎ ＪＺꎬ Ｄｏｎａｇｈｅｙ Ｊꎬ Ｒｏｂｉｎｓｏｎ Ｊꎬ
Ａｄｉｃｏｎｉｓ Ｘꎬ Ｆａｎ Ｌꎬ Ｋｏｚｉｏｌ ＭＪꎬ Ｇｎｉｒｋｅ Ａꎬ Ｎｕｓｂａｕｍ Ｃꎬ
Ｒｉｎｎ ＪＬꎬ Ｌａｎｄｅｒ ＥＳꎬ Ｒｅｇｅｖ Ａꎬ ２０１０. Ａｂ ｉｎｉｔｉｏ
ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｃｅｌｌ ｔｙｐｅ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｓ ｉｎ ｍｏｕｓｅ
ｒｅｖｅａｌｓ ｔｈｅ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｍｕｌｔｉ￣ｅｘｏｎｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｌｉｎｃＲＮＡｓ.
Ｎａｔ. Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌ. ꎬ ２８(５):５０３ － ５１０.

Ｈｏｍｅｒ Ｎꎬ Ｍｅｒｒｉｍａｎ Ｂꎬ Ｎｅｌｓｏｎ ＳＦꎬ ２００９. ＢＦＡＳＴ: ａｎ
ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｔｏｏｌ ｆｏｒ ｌａｒｇｅ ｓｃａｌｅ ｇｅｎｏｍｅ ｒｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ. ＰＬｏＳ
ＯＮＥꎬ ４(１１):ｅ７７６７.

Ｈｏｅｎ ＰＡꎬ Ａｒｉｙｕｒｅｋ Ｙꎬ Ｔｈｙｇｅｓｅｎ ＨＨꎬ Ｖｒｅｕｇｄｅｎｈｉｌ Ｅꎬ Ｖｏｓｓｅｎ
ＲＨꎬ ｄｅ Ｍｅｎｅｚｅｓ ＲＸꎬ Ｂｏｅｒ ＪＭꎬ ｖａｎ Ｏｍｍｅｎ ＧＪꎬ ｄｅｎ
Ｄｕｎｎｅｎ ＪＴꎬ ２００８. Ｄｅｅｐ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ￣ｂａｓｅｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｓ ｍａｊｏｒ ａｄｖａｎｃｅｓ ｉｎ ｒｏｂｕｓｔｎｅｓｓꎬ ｒｅｓｏｌｕｔｉｏｎ ａｎｄ
ｉｎｔｅｒ￣ｌａｂ ｐｏｒｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｖｅｒ ｆｉｖｅ ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ ｐｌａｔｆｏｒｍｓ. Ｎｕｃｌｅｉｃ
Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓ. ꎬ ３６(２１):ｅ１４１.

Ｈｕａｎｇ Ｘꎬ Ｍａｄａｎ Ａꎬ １９９９. ＣＡＰ３:Ａ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｓｓｅｍｂｌｙ
ｐｒｏｇｒａｍ. Ｇｅｎｏｍｅ Ｒｅｓ. ꎬ ９(９):８６８ － ８７７.

Ｊｉａｎｇ Ｈꎬ Ｗｏｎｇ ＷＨꎬ ２００８. ＳｅｑＭａｐ:ｍａｐｐｉｎｇ ｍａｓｓｉｖｅ ａｍｏｕｎｔ
ｏｆ ｏｌｉｇｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓ ｔｏ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ. Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓꎬ ２４(２０):
２３９５ － ２３９６.

Ｊｉｍｅｎｅｚ￣Ｇｕｒｉ Ｅꎬ Ｈｕｅｒｔａ￣Ｃｅｐａｓ Ｊꎬ Ｃｏｚｚｕｔｏ Ｌꎬ Ｗｏｔｔｏｎ ＫＲꎬ
Ｋａｎｇ Ｈꎬ Ｈｉｍｍｅｌｂａｕｅｒ Ｈꎬ Ｒｏｍａ Ｇꎬ Ｇａｂａｌｄｏｎ Ｔꎬ Ｊａｅｇｅｒ Ｊꎬ
２０１３. Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃｓ ｏｆ ｅａｒｌｙ ｄｉｐｔｅｒａｎ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ. ＢＭＣ Ｇｅｎｏｍｉｃｓꎬ １４:１２３.

Ｋａｍｉｎｕｍａ Ｅꎬ Ｍａｓｈｉｍａ Ｊꎬ Ｋｏｄａｍａ Ｙꎬ Ｇｏｊｏｂｏｒｉ Ｔꎬ Ｏｇａｓａｗａｒａ
Ｏꎬ Ｏｋｕｂｏ Ｋꎬ Ｔａｋａｇｉ Ｔꎬ Ｎａｋａｍｕｒａ Ｙꎬ ２０１０. ＤＤＢＪ
ｌａｕｎｃｈｅｓ ａ ｎｅｗ ａｒｃｈｉｖｅ ｄａｔａｂａｓｅ ｗｉｔｈ ａｎａｌｙｔｉｃａｌ ｔｏｏｌｓ ｆｏｒ
ｎｅｘｔ￣ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄａｔａ. Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓ. ꎬ ３８
(Ｄａｔａｂａｓｅ ｉｓｓｕｅ):Ｄ３３ － ３８.

Ｋａｎｅｈｉｓａ Ｍꎬ ２００２. Ｔｈｅ ＫＥＧＧ ｄａｔａｂａｓｅ. Ｎｏｖａｒｔｉｓ Ｆｏｕｎｄ
Ｓｙｍｐꎬ ２４７:９１ － １０１ꎻｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎ １０１ － １０３ꎬ １１９ － １２８ꎬ
２４４ － １５２.

Ｋａｒｐ ＰＤꎬ Ｏｕｚｏｕｎｉｓ ＣＡꎬ Ｍｏｏｒｅ￣Ｋｏｃｈｌａｃｓ Ｃꎬ Ｇｏｌｄｏｖｓｋｙ Ｌꎬ
Ｋａｉｐａ Ｐꎬ Ａｈｒｅｎ Ｄꎬ Ｔｓｏｋａ Ｓꎬ Ｄａｒｚｅｎｔａｓ Ｎꎬ Ｋｕｎｉｎ Ｖꎬ
Ｌｏｐｅｚ￣Ｂｉｇａｓ Ｎꎬ ２００５. Ｅｘｐａｎｓｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ＢｉｏＣｙｃ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ
ｐａｔｈｗａｙ / ｇｅｎｏｍｅ ｄａｔａｂａｓｅｓ ｔｏ １６０ ｇｅｎｏｍｅｓ. Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ
Ｒｅｓ. ꎬ ３３(１９):６０８３ － ６０８９.

Ｋａｔｚ Ｙꎬ Ｗａｎｇ ＥＴꎬ Ａｉｒｏｌｄｉ ＥＭꎬ Ｂｕｒｇｅ ＣＢꎬ ２０１０. Ａｎａｌｙｓｉｓ
ａｎｄ ｄｅｓｉｇｎ ｏｆ ＲＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｓ ｆｏｒ ｉｄｅｎｔｉｆｙｉｎｇ
ｉｓｏｆｏｒｍ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ. Ｎａｔ. Ｍｅｔｈｏｄｓꎬ ７(１２):１００９ － １０１５.

Ｋｅｎｔ ＷＪꎬ ２００２. ＢＬＡＴ￣ｔｈｅ ＢＬＡＳＴ￣ｌｉｋｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｔｏｏｌ.
Ｇｅｎｏｍｅ Ｒｅｓ. ꎬ １２(４):６５６ － ６６４.

Ｋｏｌｅｖ ＮＧꎬ Ｆｒａｎｋｌｉｎ ＪＢꎬ Ｃａｒｍｉ Ｓꎬ Ｓｈｉ Ｈꎬ Ｍｉｃｈａｅｌｉ Ｓꎬ
Ｔｓｃｈｕｄｉ Ｃꎬ ２０１０. Ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｏｆ ｔｈｅ ｈｕｍａｎ ｐａｔｈｏｇｅｎ
Ｔｒｙｐａｎｏｓｏｍａ ｂｒｕｃｅｉ ａｔ ｓｉｎｇｌｅ￣ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅｓｏｌｕｔｉｏｎ. ＰＬｏＳ
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Ｐａｔｈｏｇ. ꎬ ６(９):ｅ１００１０９０.
Ｋｏｏｎｉｎ ＥＶꎬ Ｔａｔｕｓｏｖ ＲＬꎬ Ｇａｌｐｅｒｉｎ ＭＹꎬ １９９８. Ｂｅｙｏｎｄ

ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｇｅｎｏｍｅｓ:ｆｒｏｍ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｔｏ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ.
Ｃｕｒｒ. Ｏｐｉｎ. Ｓｔｒｕｃｔ Ｂｉｏｌ. ꎬ ８(３):３５５ － ３６３.

Ｌａｎｇｍｅａｄ Ｂꎬ Ｈａｎｓｅｎ ＫＤꎬ Ｌｅｅｋ ＪＴꎬ ２０１０. Ｃｌｏｕｄ￣ｓｃａｌｅ ＲＮＡ￣
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗｉｔｈ Ｍｙｒｎａ.
Ｇｅｎｏｍｅ Ｂｉｏｌ. ꎬ １１(８):Ｒ８３.

Ｌａｎｇｍｅａｄ Ｂꎬ Ｔｒａｐｎｅｌｌ Ｃꎬ Ｐｏｐ Ｍꎬ Ｓａｌｚｂｅｒｇ ＳＬꎬ ２００９.
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