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一站式全基因组和外显子组测序数据
自动分析软件（ＳｅｑＭｕｌｅ）
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摘　 要：ＳｅｑＭｕｌｅ 可根据调用的人类基因组和外显子组数据自动调节变量，对所有测序数据的单核苷酸多态性（Ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏ⁃
ｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ＳＮＰ）进行分析和注释。 目的：通过对两名痛风患者的实验数据进行分析，详细地为生物信息学研究人员介

绍了 ＳｅｑＭｕｌｅ 软件，以期为全基因组和外显子组测序数据提供一站式的分析途径。 方法：基于 ＳｅｑＭｕｌｅ 内置的 ＢＷＡ（Ｂｕｒｒｏｗｓ⁃
Ｗｈｅｅｌｅｒ Ａｌｉｇｎｅｒ）、ＧＡＴＫ（Ｔｈｅ Ｇｅｎｏｍｅ Ａｎａｌｙｓｉｓ Ｔｏｏｌｋｉｔ）、ＳＡＭｔｏｏｌｓ、Ｆｒｅｅｂａｙｅｓ 比对和分析工具，以两名痛风患者的 ＤＮＡ 测序数据

分析为例，本文详细地论述了 ＳｅｑＭｕｌｅ 的特点及操作，并对两名患者的外显子测序数据进行了自动化比对与 ＳＮＰ 分析。 发现

ＳｅｑＭｕｌｅ 优化了很多分析软件存在的一些问题，可以对外显子组和全基因组测序数据实现全面、灵活、高效地自动化分析，能
更好地分析高通量测序数据，最终提升数据分析的一致性和准确性。
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　 　 随着人类基因组计划的胜利完成和后基因组时

代的来临［１］，ＤＮＡ 测序技术已成为人类探索生命秘

密的重要手段之一， 对生物、生命科学、医学等领域

的技术发展起到了巨大的推动作用［２］。 经过三十

多年的努力，ＤＮＡ 测序技术已经取得巨大的进展，
在第一代和第二代测序技术的基础上，以单分子测



序为特点的第三代测序技术已经诞生。 第三代测序

技术虽然解决了第二代测序技术读长短、速度慢等

缺点，但由于其成本和错误率偏高、通量低，目前最

常用的依然是以 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司的 Ｓｏｌｅｘａ 技术［３］ 为标

志的第二代测序技术。
第二代测序技术拥有相当高的测序通量，覆盖

度高。 得到的 ｒｅａｄｓ 不仅长度短，数量又极为巨大，
这给序列拼接带来了巨大的挑战，而基因组测序中

的一个关键的步骤就是序列拼接［４］。 拼接后，还需

要对所有的 ＳＮＰ 进行分析和注释。
针对 ＳＮＰ 的分析，目前有一些基于云端的高通

量测序数据分析平台，比如 Ｇａｌａｘｙ［５］。 Ｇａｌａｘｙ 等现

行的生物信息学平台，使大量的生物信息学工具易

于操作，用户上传数据后可立即开始分析。 但是，当
用户拥有超大数据量时，存储限制了数据的传输速

度，较长的工作排队时间使其变得不切实际。 除了

平台解决方案，还有其他独立途径可进行 ＳＮＰ 的多

样 分 析。 例 如 ＳｅｑＭｕｌｅ［６］、 ＨｕｇｅＳｅｑ［ ７ ］、 Ｎｇｓ ＿
ｂａｃｋｂｏｎｅ［ ８ ］和 Ｂｃｂｉｏ⁃ｎｅｘｔｇｅｎ［ ９ ］ 四款集成分析软件，
可以运用自带的工具对 ＳＮＰ 进行比对、注释、分析

等。 但是，由于部分软件集成某些专用工具，比如

Ｂｃｂｉｏ⁃ｎｅｘｔｇｅｎ 软件专有的比对工具 ＮｏｖｏＡｌｉｇｎ［ １０ ］，
不是对所有研究人员免费开放。 四款集成分析软件

相比，ＳｅｑＭｕｌｅ 软件结合了 ５ 种 ＳＮＰ 比对工具和 ５
种 ＳＮＰ 分析工具，其余三款分析软件只有一种或两

种 ＳＮＰ 比对工具和 ＳＮＰ 分析工具。 除此之外，只有

ＳｅｑＭｕｌｅ 软件拥有可选且开源的 ＳＮＰ 比对工具，具
有更高的灵活性和可用性。

ＳｅｑＭｕｌｅ 软件是以人类遗传病研究为背景，专
门针对外显子组或全基因组序列分析设计的。 它采

用高度灵活的各种调用格式对 ＳＮＰ 进行完全自动

化的分析和注释，支持 Ｓｕｎ Ｇｒｉｄ Ｅｎｇｉｎｅ 并行处理，
可以进行测序质量的检测、孟德尔错误率检测、一致

性评 估， 生 成 最 终 的 ＨＴＭＬ 报 告。 相 比 之 下，
ＳｅｑＭｕｌｅ 是上述解决方案中较好的一款软件，推荐

生物信息学人员使用。

１　 ＳｅｑＭｕｌｅ 软件

１．１　 基本介绍

对测序数据进行分析的时候，除了测序平台的

差异［１１］，仍要考虑算法间的差异。 例如，５ 种生物信息

学算法 （ ＳＯＡＰ、 ＢＷＡ⁃ＧＡＴＫ、 ＢＷＡ⁃ＳＮＶｅｒ、 ＧＮＵＭＡＰ、
ＢＷＡ⁃ＳＡＭｔｏｏｌｓ）分析 ＳＮＶ（Ｓｉｎｇｌｅ Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ Ｖａｒｉａｎｔｓ）
的一致性只有 ５７．４％，而每种计算途径间的变异数

为 ０．５％ ～ ５．１％［１２］。 在不同的测序错误率和 ｉｎｄｅｌ

标记下，校准也存在差异［１３］。 目前，公开发表的计

算方法几乎没有提供两种或更多的比对和 ＳＮＰ 分

析方法。
分析软件的安装和配置是首要问题，而且这个

问题的重要性已经被许多试图去使用它的人所证

实，像 Ｂｉｏｃｏｎｄｕｃｔｏｒ、 Ｂｉｏｐｅｒｌ 和 Ｗｅｂ⁃ｂａｓｅｄ 三款软

件［１４－１６］。 理论上，来自一个程序的输出结果很难被

输入另一个和它类似的程序中。 例如，ＧＡＴＫ 不能

接受来自 ＳＯＡＰ２ 的输出。 此外，软件的不同步更

新，可能导致软件的不兼容。 虚拟机和虚拟化技术

为用户解决了该问题［１７－１９］，然而，虚拟机系统不可

避免地限制了客户系统可用的计算资源，减少了软

件工具的灵活性。 因此，对于没有计算机背景的普

通用户来说，部署软件成为了一个很大的难题。 针

对普通用户，迫切需要一种易于执行和整合多种工

具的分析途径。
在不影响易用性、高效性和重复性的前提下，由

南加州大学的王凯实验室开发了一个全能的解决方

案———ＳｅｑＭｕｌｅ，能够执行一系列自动化的命令来分

析高通量测序数据。 它结合了 ５ 种比对工具：ＢＷＡ
（ 包 括 ＢＷＡ⁃ｂａｃｋｔｒａｃｋ 和 ＢＷＡ⁃ＭＥＭ ）、 Ｂｏｗｔｉｅ、
Ｂｏｗｔｉｅ２、ＳＯＡＰ２、ＳＮＡＰ ［２０－２４］，５ 种不同 ＳＮＰ 分析工

具：ＧＡＴＫ（包括 ＧＡＴＫＬｉｔｅ 和 ｖｅｒｓｉｏｎ ３）、ＳＡＭｔｏｏｌｓ、
ＶａｒＳｃａｎ ２、Ｆｒｅｅｂａｙｅｓ、ＳＯＡＰｓｎｐ［２５－２８］ 和一些配件程

序：ＦａｓｔＱＣ、Ｐｉｃａｒｄ、ｔａｂｉｘ、ＶＣＦｔｏｏｌｓ ３０，而且可以通过

修饰配置文件来获得多种组合。 通过不同工具结合

而设置变量形成交叉，从而获得更高的准确性、敏感

性和特异性。 ＳｅｑＭｕｌｅ 能提供建立在不同调用者之

上的并行功能，还能够更好地分析高通量测序数据，
提升分析的一致性和准确性。 针对目前主流服务器

（ＣＰＵ：２ Ｉｎｔｅｌ Ｘｅｏｎ Ｘ５６５０， 内存 ４８ＧＢ），只需 ２４ 小

时，ＳｅｑＭｕｌｅ 可从设置好的全基因组数据生成带注

释的 ＶＣＦ 文件。
ＳｅｑＭｕｌｅ 的工作流程如图 １ 所示，分析过程中

有很多可利用的工具。 其中，先使用 ＦａｓｔＱＣ 进行质

量控制，再采用 ＢＷＡ⁃ｂａｃｋｔｒａｃｋ、ＢＷＡ⁃ＭＥＭ、Ｂｏｗｔｉｅ
等工具进行初始校准，校准后可使用 Ｐｉｃａｒｄ Ｔｏｏｌｓ 对

质量 控 制 进 行 评 估， 再 使 用 ＧＡＴＫ、 ＳＡＭｔｏｏｌｓ、
ＳＯＡＰｓｎｐ、ＶａｒＳｃａｎ 工具进行突变调用和过滤，最后

采用 ＧＡＴＫ ＣｏｍｂｉｎｅＶａｒｉａｎｔｓ 交叉或合并。
１．２　 ＳｅｑＭｕｌｅ 安装方法

ＳｅｑＭｕｌｅ 可在如下网址下载： ｈｔｔｐ： ／ ／ ｓｅｑｍｕｌｅ．
ｏｐｅｎｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ．ｏｒｇ．

１）笔者使用的是 ＣｅｎｔＯＳ ７ 系统，安装 ＳｅｑＭｕｌｅ
之前要先安装必要的软件和环境，相关命令如下：

ｓｕｄｏ ｙｕｍ ｉｎｓｔａｌｌ⁃ｙ ｇｃｃ ｇｃｃ⁃ｃ ＋ ＋ ｍａｋｅ ｃｍａｋｅ
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ｎｃｕｒｓｅｓ⁃ｄｅｖｅｌ ｎｃｕｒｓｅｓ Ｒ ｕｎｚｉｐ ａｕｔｏｍａｋｅ ａｕｔｏｃｏｎｆ ｇｉｔ⁃
ｃｏｒｅ ｇｚｉｐ ｔａｒ

图 １　 ＳｅｑＭｕｌｅ 的工作流程图

Ｆｉｇ． １　 Ｓｃｈｅｍｅ ｏｆ ＳｅｑＭｕｌｅ ｗｏｒｋｆｌｏｗ

　 　 ２）下载 ＳｅｑＭｕｌｅ 程序 ｇｉｔ ｃｌｏｎｅ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｇｉｔｈｕｂ．
ｃｏｍ ／ ＷＧＬａｂ ／ ＳｅｑＭｕｌｅ．ｇｉｔ，如果 Ｈｔｔｐｓ 不支持也可以

用 ｇｉｔ 模 式 ｇｉｔ ｃｌｏｎｅ ｇｉｔ： ／ ／ ｇｉｔｈｕｂ． ｃｏｍ ／ ＷＧＬａｂ ／
ＳｅｑＭｕｌｅ．ｇｉｔ。

３）进入 ＳｅｑＭｕｌｅ 文件夹，利用． ／ Ｂｕｉｌｄ ｆｒｅｓｈｉｎｓｔａｌｌ
进行初始安装。

４） 安装一次后， 利用． ／ Ｂｕｉｌｄ ｉｎｓｔａｌｌｅｘｅｓ 安装

ｍｉｓｓｉｎｇ 的部分。
５）由于 ＧＡＴＫ 要单独安装，利用． ／ Ｂｕｉｌｄ ｇａｔｋ 看

安装命令，核心就是把 ＧＡＴＫ 的 ｊａｒ 文件拷贝到制定

文件夹。
６）把环境变量写到用户的 ｂａｓｈｒｃ 里面，然后用

ｓｏｕｒｃｅ 命令更新以下环境变量，这样 Ｓｅｑｍｕｌｅ 就可

以不制定他的绝对位置来使用了，否则会出现

ｃｏｍｍａｎｄ 找不到的情况。
ｅｃｈｏ 􀆳ｅｘｐｏｒｔ ＰＡＴＨ＝ ＄ ＰＡＴＨ：ａｂｓｏｌｕｔｅ＿ｐａｔｈ＿ｔｏ
＿ｓｅｑｍｕｌｅ ／ ｂｉｎ􀆳 ＞＞ ～ ／ ．ｂａｓｈｒｃ ｓｏｕｒｃｅ ～ ／ ．ｂａｓｈｒｃ
７）下载 Ｓｅｑｍｕｌｅ 要使用到的 Ｄａｔａｂａｓｅ，ｓｅｑｍｕｌｅ

ｄｏｗｎｌｏａｄ －ｄｏｗｎ ｈｇ１９ａｌｌ。
此部分利用 ｔｅｒｍｉｎａｌ 下载很缓慢，建议使用专

用下载工具下载，大概有 ４０ Ｇ 左右。 将下载的文件

放到 ＳｅｑＭｕｌｅ 的 ｄａｔａｂａｓｅ 文件里，再利用 ＳｅｑＭｕｌｅ

ｄｏｗｎｌｏａｄ⁃ｄｏｗｎ ｈｇ１９ａｌｌ 命令进行解压缩，然后把文

件再按名称放到指定文件夹。 另外，笔者已将下载

好的 ｄａｔａｂａｓｅ 文件夹都放置到百度云，读者可以通

过 ｓｈｕｎｘｉｒｍ＠ １６３．ｃｏｍ 获取下载秘钥。
１．３　 ＳｅｑＭｕｌｅ 软件的运行

ＳｅｑＭｕｌｅ 软件运行在 Ｌｉｎｕｘ 系统平台下，命令简

单且易于掌握。 根据测序方法不同，ＳｅｑＭｕｌｅ 的分

析方式也不同。 ＳｅｑＭｕｌｅ 主要包括三种分析方式，
分别是：典型的外显子组分析、快速转换的全基因组

分析和基于家系的三人外显子组分析。 此外，
ＳｅｑＭｕｌｅ 软件可以一次性分析多个样本，大大简化

了生物信息学研究人员的操作。
１．３．１　 ＳｅｑＭｕｌｅ 软件的使用命令

在存放需要分析的 ＦＡＳＴＱ 格式文件的文件夹

下，打开系统终端，输入以下命令运行 ＳｅｑＭｕｌｅ：
ｓｅｑｍｕｌｅ ｐｉｐｅｌｉｎｅ⁃ａ ｎｏｒｍａｌ＿Ｒ１．ｆａｓｔｑ．ｇｚ⁃ｂ ｎｏｒｍａｌ＿

Ｒ２．ｆａｓｔｑ．ｇｚ⁃ｐｒｅｆｉｘ ｅｘａｍｐｌｅ⁃Ｎ ２⁃ｃａｐｔｕｒｅ ｄｅｆａｕｌｔ⁃ｔｈｒｅａｄｓ
４－ｅ

其中，ｎｏｒｍａｌ＿Ｒ１． ｆａｓｔｑ． ｇｚ 和 ｎｏｒｍａｌ＿Ｒ２． ｆａｓｔｑ． ｇｚ
是 ＤＮＡ 经过测序仪测序后产生的 ＦＡＳＴＱ 格式的压

缩文件，分别是一条 ＤＮＡ 上两条链的基因数据。 参

数“⁃ｐｒｅｆｉｘ ｅｘａｍｐｌｅ”是告诉 ＳｅｑＭｕｌｅ 软件你的样本

名称是 ｅｘａｍｐｌｅ；“⁃ｃａｐｔｕｒｅ ｄｅｆａｕｌｔ”是让 ＳｅｑＭｕｌｅ 软

件使用默认的区域定义文件———ｈｇ１９ 外显子区，对
应文件可从安捷伦 ＳｕｒｅＳｅｌｅｃｔ 工具包中下载； “ －
ｔｈｒｅａｄｓ ４”是令 ＳｅｑＭｕｌｅ 软件在运行时使用该计算

机的四个线程；“⁃ｅ”的意思是这个数据集是外显子

组数据或者捕获的测序数据，而不是全基因组数据。
１．３．２　 典型的外显子组分析命令

通过测序仪对外显子组测序后， 得到四个

ＦＡＳＴＱ 文件的压缩文档，在终端下运行以下命令进

行典型外显子组分析：
ｓｅｑｍｕｌｅ ｐｉｐｅｌｉｎｅ⁃ａ ｓａｍｐｌｅ ＿ ｌａｎｅ１ ＿ Ｒ１． ｆｑ． ｇｚ，

ｓａｍｐｌｅ＿ ｌａｎｅ２ ＿Ｒ１． ｆｑ． ｇｚ⁃ｂ ｓａｍｐｌｅ ＿ ｌａｎｅ１ ＿Ｒ２． ｆｑ． ｇｚ，
ｓａｍｐｌｅ ＿ ｌａｎｅ２ ＿ Ｒ２． ｆｑ． ｇｚ⁃ｃａｐｔｕｒｅ ｓｅｑｍｕｌｅ ／ ｄａｔａｂａｓｅ ／
ｈｇ１９－

ｎｉｍｂｌｅｇｅｎ ／ ｎｅｘｔｅｒａｒａｐｉｄｃａｐｔｕｒｅ ＿ ｅｘｏｍｅ ＿
ｔａｒｇｅｔｅｄｒｅｇｉｏｎｓ ＿ ｖ１． ２． ｂｅｄ⁃ｍ⁃ｅ⁃ａｄｖａｎｃｅｄ ｓｅｑｍｕｌｅ ／
ｍｉｓｃ ／ ｐｒｅｄｅｆｉｎｅｄ＿ｃｏｎ－

ｆｉｇ ／ ｂｗａ＿ ｇａｔｋ ＿ ＨａｐｌｏｔｙｐｅＣａｌｌｅｒ． ｃｏｎｆｉｇ⁃ｑｕｉｃｋ⁃ｔ ４⁃
ｐｒｅｆｉｘ ｍｙＳａｍｐｌｅ

命令中 “ － ａｄｖａｎｃｅｄ ｓｅｑｍｕｌｅ ／ ｍｉｓｃ ／ ｐｒｅｄｅｆｉｎｅｄ ＿
ｃｏｎｆｉｇ

／ ｂｗａ ＿ ｇａｔｋ ＿ ＨａｐｌｏｔｙｐｅＣａｌｌｅｒ． ｃｏｎｆｉｇ” 表示使用

ＢＷＡ 和 ＧＡＴＫ 这两个可选工具包进行 ＳＮＰ 的比对

和分析。 参数中－ｑｕｉｃｋ 是使软件使用更多的计算
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机内存来进行快速分析；“⁃ｔ ４”表示分析时使用计

算机的四个 ＣＰＵ；“⁃ｍ”是合并两个数据集。
１．３．３　 快速转换的全基因组分析命令

通过测序仪对全基因组测序后， 得到两个

ＦＡＳＴＱ 文件的压缩文档，在终端下运行以下命令进

行快速转换的全基因组分析：
ｓｅｑｍｕｌｅ ｐｉｐｅｌｉｎｅ⁃ａ ｓａｍｐｌｅ ＿Ｒ１． ｆｑ． ｇｚ⁃ｂ ｓａｍｐｌｅ ＿

Ｒ２．ｆｑ． ｇｚ⁃ａｄｖａｎｃｅｄ ｓｅｑｍｕｌｅ ／ ｍｉｓｃ ／ ｐｒｅｄｅｆｉｎｅｄ＿ｃ⁃ｏｎｆｉｇ ／
ｓｎａｐ＿ｆｒｅｅｂａｙｅｓ．ｃｏｎｆｉｇ⁃ｑｕｉｃｋ⁃ｔ １２⁃ｇ⁃ｐｒｅｆｉｘ ｍｙＳａｍｐｌｅ

命令 中 “⁃ａｄｖａｎｃｅｄ ｓｅｑｍｕｌｅ ／ ｍｉｓｃ ／ ｐｒｅｄｅｆｉｎｅｄ ＿
ｃｏｎｆｉｇ ／ ｓｎａｐ ＿ ｆｒｅｅｂａｙｅｓ． ｃｏｎｆｉｇ ” 表示使用 ＳＮＡＰ 和

ＦｒｅｅＢａｙｅｓ 这两个可选工具包进行全基因组 ＳＮＰ 的

比对和分析。 参数“⁃ｇ”表示全基因组分析；“⁃ｔ １２”
是令 ＳｅｑＭｕｌｅ 使用计算机的 １２ 个 ＣＰＵ 进行比对分

析，因为 ＳＮＡＰ 工具使用时非常消耗内存，因此采用

多个 ＣＰＵ 来提高软件运行速度。
１．３．４　 三人外显子组分析命令

对同一个家庭的三个人进行外显子组测序后，
使用 ＳｅｑＭｕｌｅ 软件对三人的测序数据进行分析来发

现致病基因，命令如下：
ｓｅｑｍｕｌｅ ｐｉｐｅｌｉｎｅ⁃ａ ｆａ＿Ｒ１．ｆｑ．ｇｚ，ｍｏ＿Ｒ１．ｆｑ．ｇｚ，ｓｏｎ
＿Ｒ１．ｆｑ．ｇｚ⁃ｂ ｆａ＿Ｒ２． ｆｑ． ｇｚ，ｍｏ＿Ｒ２． ｆｑ． ｇｚ，ｓｏｎ＿Ｒ２．

ｆｑ． ｇｚ⁃ｍｓ⁃ｅ⁃ｑ⁃ｔ ４⁃ｐｒｅｆｉｘ ｆａｔｈｅｒ， ｍｏｔｈｅｒ， ｓｏｎ⁃ｃａｐｔｕｒｅ
ｄｅｆａｕｌｔ⁃ｓｇｅ ＂ ｑｓｕｂ⁃Ｖ⁃ｃｗｄ⁃ｐｅ ｓｍｐ ＸＣＰＵＸ＂

命令中“⁃ｓｇｅ ＂ ｑｓｕｂ⁃Ｖ⁃ｃｗｄ⁃ｐｅ ｓｍｐ ＸＣＰＵＸ””表
示使用 ＳＧ 工具包来进行分析。 参数中“⁃ｍｓ”表示

针对多样本的基因突变识别，可以更加准确地分析

来自同一家庭的三个人的外显子组数据。

２　 使用 ＳｅｑＭｕｌｅ 软件进行 ＳＮＰ 分析

２．１　 数据准备

患者数据来自舜喜再生医学工程有限公司。 昆

明医科大学第一附属医院的两名痛风患者在云南舜

喜再生医学工程有限公司抽血并提取 ＤＮＡ 后，使用

Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司的 Ｈｉｓｅｑ３０００ 测序仪进行外显子组测

序。 测序后得到 ＦＡＳＴＱ 格式文件的压缩文件，作为

实验前准备数据。 使用 ＳｅｑＭｕｌｅ 软件进行基因的比

对、拼接并进行 ＳＮＰ 分析。
２．２　 分析报告

ＳｅｑＭｕｌｅ 分析完成后，生成 ＨＴＭＬ 格式的详细

分析报告（ＳｅｑＭｕｌｅ Ｒｅｐｏｒｔ）。 分析报告网页上有分

析总结、样本分析报告、分析途径、分析参数和帮助

文件按钮，点开后即可查看详细信息。
样本分析结果展示了统计资料、ＳＮＶ 与 ＮＯＮ⁃

ＳＮＶ 韦恩图和覆盖度图。 统计资料里包含基因校

准数据表、基因覆盖率统计数据表和基因突变数据

表。 其中，表 １ 是 ＳｅｑＭｕｌｅ 软件对该患者的基因数

据进行初始校准得到的校准统计表，包含通过的质

量控制读长数、失败的读长数、比对的读长数及和数

据库匹配上的读长数等数据。 表 ２ 是该患者的基因

覆盖率度统计数据表，包括总的长度、目标区域的平

均覆盖度等数据。 表 ３ 是该患者的基因突变数据

表，包含该患者的所有突变位点数、ＳＮＶ 突变位点

数和插入 ／缺失位点数等数据。

表 １　 患者 １ 的校准统计表

Ｔａｂｌｅ １ 　 Ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｓｔａｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ＮＯ．１ ｐａｔｉｅｎｔ

校准项 校准统计值 ／ 条

ＱＣ⁃ｐａｓｓｅｄ ｒｅａｄｓ １３８ ０７０ ８８４

ＱＣ⁃ｆａｉｌｅｄ⁃ｒｅａｄｓ ０

Ｄｕｐｌｉｃａｔｅｓ ０

Ｍａｐｐｅｄ ｒｅａｄｓ １１５ ３４１ ６０１（８３．５４％）

Ｐａｉｒｅｄ ｒｅａｄｓ １３８ ０７０ ８８４

Ｒｅａｄ１ ６９ ０４０ １０１

Ｒｅａｄ２ ６９ ０３０ ７８３

Ｐｒｏｐｅｒｌｙ ｐａｉｒｅｄ １１０ ０３０ ５９２（７９．６９％）

Ｒｅａｄｓ ｗｉｔｈ ｉｔｓｅｌｆ ａｎｄ ｍａｔｅ ｍａｐｐｅｄ １１５ ３０４ ０３６

Ｓｉｎｇｌｅｔｏｎｓ ３７ ５６５（０．０３％）

Ｒｅａｄｓ ｗｉｔｈ ｍａｔｅ ｍａｐｐｅｄ ｔｏ ａ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ １５ ３１５ ４１８

Ｒｅａｄｓ ｗｉｔｈ ｍａｔｅ ｍａｐｐｅｄ ｔｏ ａ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｈｒ （ｍａｐＱ ａｔ ｌｅａｓｔ ５） １５ ３１５ ４１８
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表 ２　 患者 １ 的覆盖率统计数据表

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｖｅｒａｇｅ ｓｔａｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ＮＯ．１ ｐａｔｉｅｎｔ

覆盖项 覆盖统计（％）

ｔｏｔａｌ ｌｅｎｇｔｈ （ｄｅｆｉｎｅｄ ｂｙ ｎｅｘｔｅｒａｒａｐｉｄｃａｐｔｕｒｅ＿ｅｘｐａｎｄｅｄｅｘｏｍｅ＿ｔａｒｇｅｔｅｄｒｅｇｉｏｎｓ．ｃｈｒｍｏｄ．ｎｏｏｖｅｒｌａｐ．ｂｅｄ） ６２．０９ Ｍｂ

Ｆｒａｃｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅａｄｓ ｍａｐｐｅｄ ｔｏ ｔａｒｇｅｔ ｒｅｇｉｏｎ ３３．４３
Ａｖｅｒａｇｅ ｃｏｖｅｒａｇｅ ｉｎ ｔａｒｇｅｔ ｒｅｇｉｏｎ ８９．１９

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ａｂｏｖｅ ３０ ８６．８９
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ａｂｏｖｅ ２０ ９１．２５
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ａｂｏｖｅ １０ ９４．４６
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ａｂｏｖｅ ５ ９６．０５

表 ３　 患者 １ 的突变数据表

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｖａｒｉａｎｔ ｓｔａｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ＮＯ．１ ｐａｔｉｅｎｔ

样本 外显子数据 ／ 条

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｖａｒｉａｎｔｓ ２８ ７５７
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＳＮＶｓ ２３ ２３６

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｉｎｄｅｌｓ ５ ５２１

Ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎｓ １６ ４０４

Ｔｒａｎｓｖｅｒｓｉｏｎｓ ６ ８４３

Ｔｉ ／ Ｔｖ Ｒａｔｉｏ ２．４０

Ｔｏｔａｌ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｔｅｓ １５ １２６

Ｒｅｆ ／ Ａｌｔ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｔｅｓ １４ ８８０

Ａｌｔ ／ Ａｌｔ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｔｅｓ ２４６

Ｈｏｍｏｚｙｇｏｔｅｓ １３ ６３１

　 　 ＳＮＶ 与 ＮＯＮ⁃ＳＮＶ 韦恩图是 ＳｅｑＭｕｌｅ 结合 ３ 种

不同的 ＳＮＰ 分析工具得出的 ＳＮＶ 和 ＮＯＮ⁃ＳＮＶ 突变

重叠图。 图 ２ 是两名患者的 ＳＮＶ 与 ＮＯＮ⁃ＳＮＶ 韦恩

图。 从图中可以得出，基于 ３ 种分析工具单独分析

出的基因突变结果、两两之间分析出的相同突变基

因的结果以及三种分析工具分析出的相同突变基因

的个 数。 患 者 １ 的 数 据 中， ＧＡＴＫ、 ＳＡＭｔｏｏｌｓ 和

ｆｒｅｅｂａｙｅｓ 三种分析工具的分析结果中都出现 ＳＮＶ 突

变的位点有２２ ０１１个，ＮＯＮ⁃ＳＮＶ 突变的位点有２ ２９１
个。 患者 ２ 的数据中，三种分析工具的分析结果中

都出现 ＳＮＶ 突变的位点有 ２９ １１１ 个，ＮＯＮ⁃ＳＮＶ 突

变的位点有２ ２６９个。

图 ２　 两名患者的 ＳＮＶ 与 ＮＯＮ⁃ＳＮＶ 韦恩图

Ｆｉｇ． ２　 Ｖｅｎｎ Ｄｉａｇｒａｍ （ＳＮＶ ａｎｄ ＮＯＮ⁃ＳＮＶ） ｏｆ ｔｗｏ ｐａｔｉｅｎｔｓ
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３　 结　 语

从实验结果可以看出，ＳｅｑＭｕｌｅ 可对外显子组

测序数据实现全面、简易、灵活、高效的一站式自动

化分析。 分析结果采用 ＨＴＭＬ 报告的方式，展示出

详细、美观的图表，简单易读。 除了外显子组测序，
ＳｅｑＭｕｌｅ 还支持对全基因组测序进行一站式自动分

析，更加多元化。 ＳｅｑＭｕｌｅ 解决了大部分分析软件

存在的软件兼容性、配置复杂及不能访问高性能计

算设施等问题，能更好地分析高通量测序数据，提升

基因数据分析的一致性和准确性。 该软件的 ５ 种比

对方式、５ 种 ＳＮＰ 分析工具和多种多样的配件程序

给用户提供了众多选择，内置的并行处理能力可加

快分析的进程。 除了上述特点外，ＳｅｑＭｕｌｅ 使用单

行命令完成复杂的任务，使其成为易于下载、安装、
配置和运行的生物信息学的工具。

笔者已经用 ＳｅｑＭｕｌｅ 来分析测序数据，并且获

得了有意义的结果。 随着新一代测序技术的快速发

展和部署，我们期望 ＳｅｑＭｕｌｅ 能够促进即将来临的

大量测序数据分析，从而为人类遗传病研究奠定基

础，并促进人类遗传病的诊断方法的完善。
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