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摘　 要：长非编码 ＲＮＡ（Ｌｏｎｇ ｎｏｎｃｏｄｉｎｇ ＲＮＡ， ｌｎｃＲＮＡ）是一类转录本长度大于 ２００ ｎｔ、缺乏蛋白质编码能力的 ＲＮＡ 分子，可通

过与 ｍＲＮＡ、蛋白质和 ｍｉＲＮＡ 等分子相互作用从而以多种形式在不同水平调控基因表达。 近年来，ｌｎｃＲＮＡ 在人类疾病发生

发展、动物生长发育和植物应对环境胁迫等方面的研究一直是国内外研究热点和持续关注的焦点。 目前，关于人类、动植物

ｌｎｃＲＮＡ 的研究主要采用 ｌｎｃＲＮＡ 测序（ ｌｎｃＲＮＡ⁃ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ， ｌｎｃＲＮＡ⁃ｓｅｑ）的方法。 ｌｎｃＲＮＡ⁃ｓｅｑ 数据的分析依赖众多软件，且大

部分是在 Ｌｉｎｕｘ 系统通过命令行的方式运行，对于大多数研究者开展数据分析可能存在困难。 因此，文中在调研现有的 ｌｎ⁃
ｃＲＮＡ⁃ｓｅｑ 数据分析流程的基础上，基于 Ｌｉｎｕｘ 系统构建 ｌｎｃＲＮＡ⁃ｓｅｑ 本地分析平台，平台主要包括以下几个步骤：首先采用

ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ 对原始测序数据进行质量控制，使用软件 Ｈｉｓａｔ２ 和 ＳｔｒｉｎｇＴｉｅ 进行序列的比对、组装，通过 Ｓａｌｍｏｎ 软件进行转录本

的定量，结合 ＣＰＣ２、ＣＮＣＩ、Ｐｆａｍ 和 ＰＬＥＫ 对新的转录本进行编码能力预测。 另外，以 ２ 组马铃薯测序数据为例详细介绍数据

分析过程，以便同领域研究者在服务器上构建本地化分析平台、灵活地开展数据分析。
关键词：长非编码 ＲＮＡ；分析平台；Ｌｉｎｕｘ；生物信息学
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　 　 长非编码 ＲＮＡ（Ｌｏｎｇ ｎｏｎｃｏｄｉｎｇ ＲＮＡ， ｌｎｃＲＮＡ）
是一类长度为 ２００ ～ １０ ０００ ｎｔ 之间的 ＲＮＡ，在调控

基因表达和多种生物学过程中发挥重要作用。 鉴于

ｌｎｃＲＮＡ 的功能重要性，ｌｎｃＲＮＡ 相关研究为国内外

持续研究热点领域［１］。 普通转录组测序 （ ＲＮＡ⁃
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ， ＲＮＡ⁃ｓｅｑ） 方法基于 ｏｌｉｇｏ （ ｄＴ） 捕获技

术，主要利用 ｍＲＮＡ 通常都带有 ｐｏｌｙ（Ａ）尾巴的特

性，将 ｍＲＮＡ 和部分 ｌｎｃＲＮＡ 与总 ＲＮＡ 分离。 因此

基于公共数据库中海量的普通转录组测序数据，越
来越多的动植物 ｌｎｃＲＮＡ 被鉴定出来。 近年来，关
于人类、动植物 ｌｎｃＲＮＡ 的研究主要采用 ｌｎｃＲＮＡ 测

序（ ｌｎｃＲＮＡ⁃ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ， ｌｎｃＲＮＡ⁃ｓｅｑ）的方法，该测

序方法采用去核糖体链特异性建库技术。 与普通

ＲＮＡ⁃ｓｅｑ 技术相比，ｌｎｃＲＮＡ⁃ｓｅｑ 方法检获的 ｌｎｃＲＮＡ
更为全面，可同时揭示大量无 ｐｏｌｙ （ Ａ） 结构的

ｌｎｃＲＮＡ。 但 从 ｌｎｃＲＮＡ ／ ＲＮＡ⁃ｓｅｑ 数 据 中 挖 掘

ｌｎｃＲＮＡ 需依赖众多软件、转件安装复杂，且大部分

是在 Ｌｉｎｕｘ 系统通过命令行的方式运行，而大多数

实验生物学家可能对 Ｌｉｎｕｘ 系统并不熟悉。
目前，国内外存在部分针对 ＲＮＡ⁃ｓｅｑ 数据分析

的 本 地 和 可 视 化 分 析 平 台， 如 Ｇａｌａｘｙ 和

ＢｉｏＪｕｐｉｅｓ［２－３］。 Ｇａｌａｘｙ 作为生物医学领域最受欢迎

的在线生物信息分析工具之一包含多种分析软件，
如在 ｔｏｏｌｓ 下选择 ＲＮＡ⁃ｓｅｑ 中的 Ｈｉｓａｔ２ 和 Ｓｔｒｉｎｇｔｉｅ
可分别进行序列比对和组装。 但是该网站仅含单个

ｌｎｃＲＮＡ 编码能力预测软件，而为了保证数据的可靠

性，对 ｌｎｃＲＮＡ 编码能力的预测往往需要结合多个

软件同时分析。 ＢｉｏＪｕｐｉｅｓ 分析平台可使研究者通过

直观的界面自动化挖掘 ＧＥＯ 测序数据，也可提交原

始测序数据进行分析。 但是，ＢｉｏＪｕｐｉｅｓ 分析平台要

求原始数据文件的大小在 ５ ＧＢ 以下，同时不涉及

ｌｎｃＲＮＡ 相关分析。
目前也存在部分流程可从 ＲＮＡ－ｓｅｑ 数据中鉴

定 ｌｎｃＲＮＡ，如 ＵＣｌｎｃＲ 采用 Ｔｏｐｈａｔ ／ Ｈｉｓａｔ２ 比对序

列、Ｓｔｒｉｎｇｔｉｅ 进行转录本组装， 进一步预测候选

ｌｎｃＲＮＡ，但该流程仅针对人类数据［４］。 ＬｎｃＰｉｐｅ 流

程可完成原始转录组数据到 ｌｎｃＲＮＡ 鉴定的分析，
该流程仅适用于人类、小鼠、果蝇和斑马鱼［５］。 可

见，目前已存在的从 ｌｎｃＲＮＡ ／ ＲＮＡ⁃ｓｅｑ 数据中鉴定

ｌｎｃＲＮＡ 的流程均存在一定的局限性，如仅可应用于

特定物种。 因此，本论文拟结合应用案例，基于

Ｌｉｎｕｘ 系统构建从 ｌｎｃＲＮＡ ／ ＲＮＡ⁃ｓｅｑ 数据中挖掘

ｌｎｃＲＮＡ 的本地化分析平台，能够从根本上解决实验

生物学家生物信息学数据分析的难题，帮助同领域

研究者在服务器构建本地化分析平台，灵活地开展

数据分析。

１ 系统设计

１．１　 数据质量控制

　 　 测序原始数据可能包含低质量序列，影响后续

数据分析，因此需采用质量控制软件删除低质量序

列，同时删除测序过程中人为添加的接头和引物序

列。 目前 ｌｎｃＲＮＡ ／ ＲＮＡ⁃ｓｅｑ 原始数据的质量控制广

泛采用 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ 和 ｆａｓｔｐ 软件处理［６－７］。 其中

Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ 软件的引用次数高达 ２５ ０００ 余次，本
论文采用该软件进行原始数据质控，如图 １。

图 １　 ｌｎｃＲＮＡ 数据分析流程图

Ｆｉｇ．１　 Ｗｏｒｋｆｌｏｗ ｃｈａｒｔ ｏｆ ｌｎｃＲＮＡ ａｎａｌｙｓｉｓ

１．２　 序列比对和组装

　 　 筛选快速准确的比对、组装软件。 ｌｎｃＲＮＡ⁃ｓｅｑ
针对有参考基因组的样本进行，因此从 ｌｎｃＲＮＡ ／
ＲＮＡ⁃ｓｅｑ 数据中挖掘 ｌｎｃＲＮＡ 需将序列比对到参考

基因组，从而确定序列起始位点。 目前序列比对主

流软件包括 ＴｏｐＨａｔ２、ＳＴＡＲ 和 Ｈｉｓａｔ２。 ＴｏｐＨａｔ２ 软
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件比较耗时，可能需要花费几天的时间来处理单个

测序样本［８］。 ＳＴＡＲ 软件使用后缀数组，处理速度

比 ＴｏｐＨａｔ２ 快。 然而，与 Ｂｕｒｒｏｗｓ⁃Ｗｈｅｅｌｅｒ 算法相

比，后缀数组方法对内存要求较高［９］。 较之以上两

款软件，Ｈｉｓａｔ２ 运行速度最快、需内存低，精确度也

较好［１０］。 就 组 装 软 件 而 言， 目 前 ＳｔｒｉｎｇＴｉｅ 和

Ｃｕｆｆｌｉｎｋｓ 使用比较多，与 Ｃｕｆｆｌｉｎｋｓ 相比，ＳｔｒｉｎｇＴｉｅ 运

行速度快、具有很高的准确性和新型异构体的发现

能力，对于有多重异构体的物种更擅长［１１］。 鉴于以

上原因，本文选择 Ｈｉｓａｔ２ 进行序列比对，ＳｔｒｉｎｇＴｉｅ 进

行转录本组装。
１．３　 转录本定量和编码能力预测

　 　 转录本定量软件包括 ｋａｌｌｉｓｔｏ、 ｅＸｐｒｅｓｓ、Ｓａｉｌｆｉｓｈ
和 Ｓａｌｍｏｎ 等［１２］。 鉴于 Ｓａｌｍｏｎ 软件具有准确度高、
运行速度快、所需内存低等优点，该软件广泛应用于

ｌｎｃＲＮＡ ／ ＲＮＡ－ｓｅｑ 数据转录本的定量。
随后需要筛选 ｌｎｃＲＮＡ 鉴定 ／编码能力预测软

件。 近年来研究者们开发出多种 ｌｎｃＲＮＡ 鉴定软

件，但是不同软件所获得的结果不一致。 因此，需结

合多种软件提高 ｌｎｃＲＮＡ 鉴定的准确性。 目前，广
泛使用的转录本编码能力预测软件包括 ＣＰＣ２［１３］、
ＣＮＣＩ［１４］、 Ｐｆａｍ［１５］和 ＰＬＥＫ［１６］等。 本文结合该四种

软件来预测转录本的编码能力。

２　 应用

２．１　 分析系统及案例数据来源

　 　 分析平台基于 Ｌｉｎｕｘ 系统 ＣｅｎｔＯＳ ７（Ｖｅｒｓｉｏｎ：

３．１０．０－１１６０．ｅｌ７．ｘ８６＿６４）操作系统构建。
应用案例采用 ＮＣＢＩ 数据库中野生型马铃薯和

转基因抗病马铃薯分别感染致病疫霉（Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ
ｉｎｆｅｓｔａｎｓ）２４ ｈ 后的转录组测序数据（ＰＲＪＮＡ３１８０４９），数
据采用的测序方法为双末端测序，测序平台为

Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ ２０００。 其 中， 数 据 ＳＲＲ３３７１８５９、
ＳＲＲ３３７１８６０ 和 ＳＲＲ３３７１８６１ 为野生型马铃薯叶片

感染致病疫霉 ２４ ｈ 后的转录组测序数据，数据

ＳＲＲ３３７１８６４、ＳＲＲ３３７１８６５ 和 ＳＲＲ３３７１８６６ 为转基因

抗病马铃薯叶片进行相同处理后的数据［１７］。 马铃

薯基因组文件下载链接： ｈｔｔｐ： ／ ／ ｓｐｕｄｄｂ． ｕｇａ． ｅｄｕ ／
ｄａｔａ ／ ＤＭ＿１ － ３＿５１６＿Ｒ４４＿ｐｏｔａｔｏ ＿ｇｅｎｏｍｅ＿ａｓｓｅｍｂｌｙ．
ｖ６．１．ｆａ．ｇｚ；马铃薯基因注释文件下载链接：ｈｔｔｐ： ／ ／
ｓｐｕｄｄｂ．ｕｇａ．ｅｄｕ ／ ｄａｔａ ／ ＤＭ＿１－３＿５１６＿Ｒ４４＿ｐｏｔａｔｏ．ｖ６．１．
ｈｃ＿ｇｅｎｅ＿ｍｏｄｅｌｓ．ｇｆｆ３．ｇｚ。
２．２　 软件安装

　 　 分析平台主要涉及的软件如表 １ 所示，软件的

安装主要采用 Ａｎａｃｏｎｄａ，基于 Ａｎａｃｏｎｄａ 的 ｂｉｏｃｏｎｄａ
通道可方便快捷地一键安装绝大多数 ｌｎｃＲＮＡ⁃ｓｅｑ
生物 信 息 学 分 析 软 件， 包 括 ｈｉｓａｔ２、 ｓｔｒｉｎｇｔｉｅ、
ｇｆｆｃｏｍｐａｒｅ、 ｓａｍｔｏｏｌｓ、 ｓａｌｍｏｎ、 ｇｆｆｒｅａｄ、 ｆａＳｏｍｅＲｅｃｏｒｄｓ、
ＰＬＥＫ 和 ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ 等，可极大程度地简化安装过

程中软件的下载和环境配置。 Ａｎａｃｏｎｄａ 安装的命

令在 ＣＳＤＮ 博客上面有很多详细教程可供学习。
Ａｎａｃｏｎｄａ 安装完成后，可先创建 ＲＮＡｓｅｑ 环境，将上

述软件安装在相同环境下，命令如下（括号内为注

释内容， 符号代表一条命令的起始）：

表 １　 所用分析软件及其功能和来源

Ｔａｂｌｅ １　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｕｓｅｄ ａｎｄ ｉｔｓ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｓｏｕｒｃｅｓ

软件名称 功能描述 软件地址 参考文献

Ａｎａｃｏｎｄａ 软件安装 ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．ａｎａｃｏｎｄａ．ｃｏｍ ／ ｄｏｗｎｌｏａｄ －

ｓｒａｔｏｏｌｋｉｔ 格式转换 ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｇｉｔｈｕｂ．ｃｏｍ ／ ｎｃｂｉ ／ ｓｒａ－ｔｏｏｌｓ ／ ｗｉｋｉ ／ ０１．－Ｄｏｗｎｌｏａｄｉｎｇ－ＳＲＡ－Ｔｏｏｌｋｉｔ －

ｇｆｆｒｅａｄ 格式转换 ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｇｉｔｈｕｂ．ｃｏｍ ／ ｇｐｅｒｔｅａ ／ ｇｆｆｒｅａｄ ［１８］

ｓａｍｔｏｏｌｓ 格式转换 ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｇｉｔｈｕｂ．ｃｏｍ ／ ｓａｍｔｏｏｌｓ ／ ｓａｍｔｏｏｌｓ ［１９］

ｆａＳｏｍｅＲｅｃｏｒｄｓ 序列提取 ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｇｉｔｈｕｂ．ｃｏｍ ／ ｓａｎｔｉａｇｏｓｎｃｈｅｚ ／ ｆａＳｏｍｅＲｅｃｏｒｄｓ －

Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ 质量控制 ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｕｓａｄｅｌｌａｂ．ｏｒｇ ／ ｃｍｓ ／ ｉｎｄｅｘ．ｐｈｐ？ ｐａｇｅ＝ ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ ［６］

Ｈｉｓａｔ２ 序列比对 ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．ｃｃｂ．ｊｈｕ．ｅｄｕ ／ ｓｏｆｔｗａｒｅ ／ ｈｉｓａｔ ／ ｉｎｄｅｘ．ｓｈｔｍｌ ［１０］

ＳｔｒｉｎｇＴｉｅ 转录本组装 ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｃｃｂ．ｊｈｕ．ｅｄｕ ／ ｓｏｆｔｗａｒｅ ／ ｓｔｒｉｎｇｔｉｅ ［１１］

ｇｆｆｃｏｍｐａｒｅ 组装转录本评估 ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｇｉｔｈｕｂ．ｃｏｍ ／ ｇｐｅｒｔｅａ ／ ｇｆｆｃｏｍｐａｒｅ ［２０］

Ｓａｌｍｏｎ 转录本定量 ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｇｉｔｈｕｂ．ｃｏｍ ／ ＣＯＭＢＩＮＥ－ｌａｂ ／ Ｓａｌｍｏｎ ［１２］

ＣＰＣ２ 转录本编码能力预测 ｈｔｔｐ： ／ ／ ｃｐｃ２．ｃｂｉ．ｐｋｕ．ｅｄｕ．ｃｎ ／ ； ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｇｉｔｈｕｂ．ｃｏｍ ／ ｇａｏ－ｌａｂ ／ ＣＰＣ２＿ｓｔａｎｄａｌｏｎｅ ［１３］

ＣＮＣＩ 转录本编码能力预测 ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｇｉｔｈｕｂ．ｃｏｍ ／ ｗｗｗ－ｂｉｏｉｎｆｏ－ｏｒｇ ／ ＣＮＣＩ ［１４］

Ｐｆａｍ 转录本编码能力预测 ｈｔｔｐ： ／ ／ ｐｆａｍ．ｘｆａｍ．ｏｒｇ ［１５］

ＰＬＥＫ 转录本编码能力预测 ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｓｏｕｒｃｅｆｏｒｇｅ．ｎｅｔ ／ ｐｒｏｊｅｃｔｓ ／ ｐｌｅｋ ／ ｆｉｌｅｓ ［１６］

５２３第 ４ 期 黄平平，等：基于 Ｌｉｎｕｘ 系统构建 ｌｎｃＲＮＡ⁃ｓｅｑ 生物信息学本地分析平台



　 　 ｃｏｎｄａ ｃｒｅａｔｅ －ｎ ＲＮＡｓｅｑ（创建名为 ＲＮＡｓｅｑ 的

环境）
ｃｏｎｄａ ａｃｔｉｖａｔｅ ＲＮＡｓｅｑ（激活 ＲＮＡｓｅｑ 环境）
ｃｏｎｄａ ｉｎｓｔａｌｌ －ｃ ｂｉｏｃｏｎｄａ ｈｉｓａｔ２（安装 ｈｉｓａｔ２ 软

件）
在使用软件之前，需要先激活相应的环境，如使

用 ｈｉｓａｔ２ 软件之前，需要先激活 ＲＮＡｓｅｑ 环境（命令

为：ｃｏｎｄａ ａｃｔｉｖａｔｅ ＲＮＡｓｅｑ），针对某种软件也可单独

创建环境，如：
ｃｏｎｄａ ｃｒｅａｔｅ －ｎ ｓｔｒｉｎｇｔｉｅ
ｃｏｎｄａ ａｃｔｉｖａｔｅ ｓｔｒｉｎｇｔｉｅ
ｃｏｎｄａ ｉｎｓｔａｌｌ －ｃ ｂｉｏｃｏｎｄａ ｓｔｒｉｎｇｔｉｅ

少部分软件无法通过 ｃｏｎｄａ 安装，可通过表 １ 中

的链接进行下载，然后在服务器进行安装。 例如

ｓｒａｔｏｏｌｋｉｔ 软件的下载与安装如下：
ｍｋｄｉｒ ｓｒａｔｏｏｌｋ（创建名为 ｓｒａｔｏｏｌｋ 的文件夹）
ｃｄ ｓｒａｔｏｏｌｋ（进入 ｓｒａｔｏｏｌｋ 目录）
ｃｕｒｌ －Ｏ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｆｔｐ－ｔｒａｃｅ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ ／ ｓｒａ ／

ｓｄｋ ／ ｃｕｒｒｅｎｔ ／ ｓｒａｔｏｏｌｋｉｔ． ｃｕｒｒｅｎｔ － ｃｅｎｔｏｓ ＿ ｌｉｎｕｘ６４． ｔａｒ． ｇｚ
（下载当前最新 Ｌｉｎｕｘ 版本的 ｓｒａｔｏｏｌｋｉｔ 软件）

ｔａｒ ｘｖｆ ｓｒａｔｏｏｌｋｉｔ． ｃｕｒｒｅｎｔ －ｃｅｎｔｏｓ＿ｌｉｎｕｘ６４． ｔａｒ． ｇｚ
（文件解压缩）

ｃｄ ｓｒａｔｏｏｌｋｉｔ． ３． ０． １ － ｃｅｎｔｏｓ ＿ ｌｉｎｕｘ６４ ／ ｂｉｎ （进入

ｂｉｎ 目录）
ｅｃｈｏ ｅｘｐｏｒｔ ＰＡＴＨ ＝ ＰＡＴＨ： ／ ．． ／ ｓｒａｔｏｏｌｋ ／

ｓｒａｔｏｏｌｋｉｔ．３．０．１－ｃｅｎｔｏｓ＿ｌｉｎｕｘ６４ ／ ｂｉｎ ＞＞ ～ ／ ．ｂａｓｈｒｃ（配
置环境，“．．”为 ｓｒａｔｏｏｌｋ 上级详细路径）

ｃｄ ．．（返回上一目录）
ｓｏｕｒｃｅ ～ ／ ．ｂａｓｈｒｃ（配置环境）

２．３　 数据分析流程

　 　 为方便数据分析，可建立一个专用文件夹（如
ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ）用于整个分析流程所产生的数据的

存储。
第一步，原始测序数据的准备，基因组和注释文

件的下载：
ｗｇｅｔ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｓｒａ － ｄｏｗｎｌｏａｄｂ． ｂｅ －ｍｄ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ．

ｎｉｈ． ｇｏｖ ／ ｓｏｓ５ ／ ｓｒａ － ｐｕｂ － ｚｑ － １４ ／ ＳＲＲ００３ ／ ３７１ ／
ＳＲＲ３３７１８５９．ｓｒａｌｉｔｅ．１（下载原始测序数据）

ｗｇｅｔ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｓｒａ － ｄｏｗｎｌｏａｄｂ． ｂｅ －ｍｄ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ．
ｎｉｈ． ｇｏｖ ／ ｓｏｓ５ ／ ｓｒａ － ｐｕｂ － ｚｑ － １４ ／ ＳＲＲ００３ ／ ３７１ ／
ＳＲＲ３３７１８６０．ｓｒａｌｉｔｅ．１

ｗｇｅｔ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｓｒａ － ｄｏｗｎｌｏａｄｂ． ｂｅ －ｍｄ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ．
ｎｉｈ． ｇｏｖ ／ ｓｏｓ５ ／ ｓｒａ － ｐｕｂ － ｚｑ － １１ ／ ＳＲＲ００３ ／ ３７１ ／
ＳＲＲ３３７１８６１ ／ ＳＲＲ３３７１８６１．ｓｒａｌｉｔｅ．１

ｗｇｅｔ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｓｒａ － ｄｏｗｎｌｏａｄｂ． ｂｅ －ｍｄ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ．
ｎｉｈ． ｇｏｖ ／ ｓｏｓ５ ／ ｓｒａ － ｐｕｂ － ｚｑ － １１ ／ ＳＲＲ００３ ／ ３７１ ／

ＳＲＲ３３７１８６４ ／ ＳＲＲ３３７１８６４．ｓｒａｌｉｔｅ．１
ｗｇｅｔ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｓｒａ － ｄｏｗｎｌｏａｄｂ． ｂｅ －ｍｄ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ．

ｎｉｈ． ｇｏｖ ／ ｓｏｓ５ ／ ｓｒａ － ｐｕｂ － ｚｑ － １１ ／ ＳＲＲ００３ ／ ３７１ ／
ＳＲＲ３３７１８６５ ／ ＳＲＲ３３７１８６５．ｓｒａｌｉｔｅ．１

ｗｇｅｔ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｓｒａ － ｄｏｗｎｌｏａｄｂ． ｂｅ －ｍｄ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ．
ｎｉｈ． ｇｏｖ ／ ｓｏｓ５ ／ ｓｒａ － ｐｕｂ － ｚｑ － １４ ／ ＳＲＲ００３ ／ ３７１ ／
ＳＲＲ３３７１８６６．ｓｒａｌｉｔｅ．１

ｗｇｅｔ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｓｐｕｄｄｂ．ｕｇａ．ｅｄｕ ／ ｄａｔａ ／ ＤＭ＿１－３＿５１６
＿Ｒ４４＿ｐｏｔａｔｏ＿ｇｅｎｏｍｅ＿ａｓｓｅｍｂｌｙ． ｖ６．１． ｆａ． ｇｚ（下载基因

组文件）
ｗｇｅｔ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｓｐｕｄｄｂ．ｕｇａ．ｅｄｕ ／ ｄａｔａ ／ ＤＭ＿１－３＿５１６

＿Ｒ４４＿ｐｏｔａｔｏ． ｖ６．１．ｈｃ＿ｇｅｎｅ＿ｍｏｄｅｌｓ． ｇｆｆ３． ｇｚ（下载注释

文件）
ｇｚｉｐ －ｄ ＤＭ＿１－ ３＿５１６＿Ｒ４４＿ｐｏｔａｔｏ＿ｇｅｎｏｍｅ＿

ａｓｓｅｍｂｌｙ．ｖ６．１．ｆａ．ｇｚ（基因组文件解压缩）
ｍｖ ＤＭ ＿ １ － ３ ＿ ５１６ ＿ Ｒ４４ ＿ ｐｏｔａｔｏ ＿ ｇｅｎｏｍｅ ＿

ａｓｓｅｍｂｌｙ．ｖ６．１．ｆａ ＰｏｔａｔｏＧｅｎｏｍｅ．ｆａ（将基因组文件重命

名为 ＰｏｔａｔｏＧｅｎｏｍｅ．ｆａ）
ｇｚｉｐ －ｄ ＤＭ＿１－３＿５１６＿Ｒ４４＿ｐｏｔａｔｏ．ｖ６．１．ｈｃ＿ｇｅｎｅ

＿ｍｏｄｅｌｓ．ｇｆｆ３．ｇｚ（注释文件解压缩）
ｍｖ ＤＭ＿１－３＿５１６＿Ｒ４４＿ｐｏｔａｔｏ． ｖ６．１． ｈｃ＿ｇｅｎｅ＿

ｍｏｄｅｌｓ．ｇｆｆ３ Ｐｏｔａｔｏｇｅｎｏｍｅ．ｇｆｆ３（注释文件重命名）
ｇｆｆｒｅａｄ Ｐｏｔａｔｏｇｅｎｏｍｅ．ｇｆｆ３ －Ｔ －ｏ Ｐｏｔａｔｏｇｅｎｏｍｅ．

ｇｔｆ（注释文件格式转换）
第二步，分别采用 ｓｒａｔｏｏｌｋｉｔ 软件将下载的原始

测序数据转化为 ｆａｓｔｑ 格式、ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ 软件对转化

后的双端测序数据进行质量控制，六个数据分别运

行以下两条命令：
／ ．． ／ ｓｒａｔｏｏｌｋ ／ ｓｒａｔｏｏｌｋｉｔ． ３． ０． １ － ｃｅｎｔｏｓ ＿ ｌｉｎｕｘ６４ ／

ｂｉｎ ／ ｆａｓｔｑ－ｄｕｍｐ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ ＳＲＲ３３７１８５９． ｓｒａｌｉｔｅ．１
－－ｓｐｌｉｔ－３

ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ ＰＥ － ｐｈｒｅｄ３３ － ｔｈｒｅａｄｓ １０ ／
ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ ＳＲＲ３３７１８５９． ｓｒａｌｉｔｅ． １ ＿ １． ｆａｓｔｑ ／
ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ ＳＲＲ３３７１８５９． ｓｒａｌｉｔｅ． １ ＿ ２． ｆａｓｔｑ ／
ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ ＳＲＲ３３７１８５９． ｓｒａｌｉｔｅ． １ ＿ １． ｃｌｅａｎ． ｆａｓｔｑ ／
ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ ＳＲＲ３３７１８５９．ｓｒａｌｉｔｅ．１＿１．ｕｎｐａｉｒｅｄ． ｆａｓｔｑ ／
ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ ＳＲＲ３３７１８５９． ｓｒａｌｉｔｅ． １ ＿ ２． ｃｌｅａｎ． ｆａｓｔｑ ／
ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ ＳＲＲ３３７１８５９． ｓｒａｌｉｔｅ． １ ＿ ２． ｕｎｐａｉｒｅｄ． ｆａｓｔｑ
ＡＶＧＱＵＡＬ：３０ １＞ｓａｍｐｌｅ１．ＱＣ．ｌｏｇ ２＞＆１

第三步，构建 ｈｉｓａｔ２ 索引，采用 ｈｉｓａｔ２ 软件分别

将 ６ 个质控后的数据比对到参考基因组；通过

ｓａｍｔｏｏｌｓ 软件将文件格式由 ｓａｍ 转化为 ｂａｍ：
ｈｉｓａｔ２＿ｅｘｔｒａｃｔ＿ｓｐｌｉｃｅ＿ｓｉｔｅｓ． ｐｙ Ｐｏｔａｔｏｇｅｎｏｍｅ． ｇｔｆ

＞ Ｐｏｔａｔｏｇｅｎｏｍｅ．ｓｓ（构建索引）
ｈｉｓａｔ２ ＿ ｅｘｔｒａｃｔ ＿ ｅｘｏｎｓ． ｐｙ Ｐｏｔａｔｏｇｅｎｏｍｅ． ｇｔｆ ＞

Ｐｏｔａｔｏｇｅｎｏｍｅ．ｅｘｏｎ（构建索引）
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ｈｉｓａｔ２－ｂｕｉｌｄ －ｐ １６ －－ｅｘｏｎ Ｐｏｔａｔｏｇｅｎｏｍｅ．ｅｘｏｎ
－－ ｓｓ Ｐｏｔａｔｏｇｅｎｏｍｅ． ｓｓ ＰｏｔａｔｏＧｅｎｏｍｅ． ｆａ ｇｅｎｏｍｅ ＿ ｔｒａｎ
（构建索引）

ｈｉｓａｔ２ －－ｄｔａ －ｘ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ ｇｅｎｏｍｅ＿ｔｒａｎ －１
／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ ＳＲＲ３３７１８５９．ｓｒａｌｉｔｅ．１＿１．ｃｌｅａｎ． ｆａｓｔｑ －２
／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ ＳＲＲ３３７１８５９．ｓｒａｌｉｔｅ．１＿２． ｃｌｅａｎ． ｆａｓｔｑ －Ｓ
／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ ＳＲＲ３３７１８５９．ｓａｍ（序列比对）

ｓａｍｔｏｏｌｓ ｓｏｒｔ － ＠ ８ － ｏ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／
ＳＲＲ３３７１８５９． ｂａｍ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ ＳＲＲ３３７１８５９． ｓａｍ
（格式转化）

第四步，采用 ｓｔｒｉｎｇｔｉｅ 软件基于以下命令分别对

６ 个样本进行转录本的组装；然后对所有样本的转录

本进行合并，其中 ｍｅｒｇｅｌｉｓｔ． ｔｘｔ 文件为六个样本组装

后的 ｇｔｆ 文件名称：
ｓｔｒｉｎｇｔｉｅ －ｐ ８ －Ｇ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ Ｐｏｔａｔｏｇｅｎｏｍｅ．

ｇｔｆ －ｏ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ ＳＲＲ３３７１８５９．ｇｔｆ －ｌ ＳＲＲ３３７１８５９
／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ ＳＲＲ３３７１８５９．ｂａｍ（转录本组装）

ｓｔｒｉｎｇｔｉｅ － － ｍｅｒｇｅ － ｐ １６ － Ｇ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／
Ｐｏｔａｔｏｇｅｎｏｍｅ． ｇｔｆ － ｏ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍｓｔｒｉｎｇｔｉｅ ＿
ｍｅｒｇｅｄ．ｇｔｆ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ ｍｅｒｇｅｌｉｓｔ．ｔｘｔ（转录本合并）

第五步，采用 ｇｆｆｃｏｍｐａｒｅ 软件评估组装后的转录

本与注释文件的匹配情况：
ｇｆｆｃｏｍｐａｒｅ －ｒ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ Ｐｏｔａｔｏｇｅｎｏｍｅ．ｇｔｆ－Ｇ－ｏ

ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍｍｅｒｇｅｄ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍｓｔｒｉｎｇｔｉｅ ＿
ｍｅｒｇｅｄ．ｇｔｆ

第六步，采用 ｓａｌｍｏｎ 软件对六个样本分别进行

转录本的定量，通过该步获得的每个转录本在六个

样本中的表达量文件（ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ＿Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ．ｃｏｕｎｔ）
可用于转录本的差异表达分析：

ｇｆｆｒｅａｄ － ｗ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ＿ ｔｏｔａｌ ＿
ｅｎｓｅ．ｆａ －ｇ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ ＰｏｔａｔｏＧｅｎｏｍｅ．ｆａ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／
ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍｍｅｒｇｅｄ．ａｎｎｏｔａｔｅｄ．ｇｔｆ（获取所有转录本的

序列）
ｓａｌｍｏｎ ｉｎｄｅｘ － ｔ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ＿

ｔｏｔａｌ＿ｅｎｓｅ．ｆａ －ｉ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ＿ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｓ
＿ｉｎｄｅｘ（构建索引）

ｓａｌｍｏｎ ｑｕａｎｔ － ｉ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ＿
ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｓ ＿ ｉｎｄｅｘ － － ｖａｌｉｄａｔｅＭａｐｐｉｎｇｓ － ｌ Ａ － １ ／
ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ ＳＲＲ３３７１８５９．ｓｒａｌｉｔｅ．１＿１．ｃｌｅａｎ．ｆａｓｔｑ －２ ／
ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ ＳＲＲ３３７１８５９．ｓｒａｌｉｔｅ．１＿２．ｃｌｅａｎ．ｆａｓｔｑ －ｏ ／
ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ ＳＲＲ３３７１８５９．ｑｕａｎｔ（定量）

ｓａｌｍｏｎ ｑｕａｎｔｍｅｒｇｅ －－ｑｕａｎｔｓ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ ∗．
ｑｕａｎｔ － － ｃｏｌｕｍｎ ＮｕｍＲｅａｄｓ － ｏ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／
ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ＿Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ． ｃｏｕｎｔ（将 ６ 个样本的定量结

果合并在一个文件）
第七步，筛选新的转录本，获取其外显子和长度

信息：
ａｗｋ′ ２ ＝ ＝ ０ ＆＆ ３ ＝ ＝ ０ ＆＆ ４ ＝ ＝ ０ ＆＆

５ ＝ ＝ ０ ＆＆ ６ ＝ ＝ ０＆＆ ７ ＝ ＝ ０ ｛ｎｅｘｔ｝ １′
ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ＿ Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ． ｃｏｕｎｔ ＞ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ＿
Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ＿ｃｏｕｎｔ２（删除在六个样本中表达量均为 ０
的转录本）

ａｗｋ′ １ ！ ～ ／ Ｓｏｌｔｕ ／ ′ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ＿Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ＿
ｃｏｕｎｔ２ ＞ ｔｅｍｐ． ｔｘｔ ＆＆ ｍｖ ｔｅｍｐ． ｔｘｔ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ＿
Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ＿ｃｏｕｎｔ３（筛选新的转录本）

ａｗｋ′ＮＲ＞１ ｛ｐｒｉｎｔ １｝′ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ＿Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ
＿ ｃｏｕｎｔ３ ＞ ｆｉｒｓｔ ＿ ｃｏｌｕｍｎ ＿ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ＿ Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ ＿
ｃｏｕｎｔ３（获取新的转录本的 ＩＤ）

ａｗｋ′ＮＲ＞１ ｛ｐｒｉｎｔ ５， ６， １０｝′ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍｍｅｒｇｅｄ．
ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍｓｔｒｉｎｇｔｉｅ＿ｍｅｒｇｅｄ．ｇｔｆ．ｔｍａｐ＞ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍｓｔｒｉｎｇｔｉｅ＿
ｍｅｒｇｅｄ．ｇｔｆ．ｔｍａｐ２（获取所有转录本的 ＩＤ、外显子和长

度信息）
结合文件 ｆｉｒｓｔ＿ｃｏｌｕｍｎ＿ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ＿Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ＿

ｃｏｕｎｔ３ 和 ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍｓｔｒｉｎｇｔｉｅ＿ｍｅｒｇｅｄ．ｇｔｆ．ｔｍａｐ２，获取

新转录本的外显子、长度信息，保存在文件 Ｎｏｖｅｌ＿
ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ＿ｅｘｏｎ＿ｌｅｎｇｔｈ 中，脚本如下：

ａｗｋ′｛ｐｒｉｎｔ １＂，＂｝＇ ｆｉｒｓｔ ＿ ｃｏｌｕｍｎ ＿ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ＿
Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ ＿ ｃｏｕｎｔ３ ＞ ｆｉｒｓｔ ＿ ｃｏｌｕｍｎ ＿ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ＿
Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ＿ｃｏｕｎｔ３＿２

ａｗｋ′｛ｐｒｉｎｔ １＂，＂， ２， ３｝′ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍｓｔｒｉｎｇｔｉｅ ＿
ｍｅｒｇｅｄ． ｇｔｆ． ｔｍａｐ２ ＞ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍｓｔｒｉｎｇｔｉｅ ＿ｍｅｒｇｅｄ． ｇｔｆ．
ｔｍａｐ２＿２

ｇｒｅｐ －Ｆｆ ｆｉｒｓｔ＿ｃｏｌｕｍｎ ＿ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ＿ Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ ＿
ｃｏｕｎｔ３＿２ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍｓｔｒｉｎｇｔｉｅ＿ｍｅｒｇｅｄ． ｇｔｆ． ｔｍａｐ２＿２ ｜
ａｗｋ ′｛ｐｒｉｎｔ ０｝′ ＞ ｔｅｓｔ．ｔｘｔ

ａｗｋ′｛ １＝ １； ｇｓｕｂ （ ／ ， ／ ， ＂＂， １）； ｐｒｉｎｔ｝′
ｔｅｓｔ．ｔｘｔ ＞ Ｎｏｖｅｌ＿ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ＿ｅｘｏｎ＿ｌｅｎｇｔｈ

第八步，筛选外显子数大于 １、长度大于等于

２００ 的新转录本（Ｎｏｖｅｌ＿ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ），并且获取其序列

信息（Ｎｏｖｅｌ＿ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ．ｆａ），进行后续蛋白质编码能力

预测：
ａｗｋ′（ ２＞１ ＆＆ ３＞ ＝ ２００） ｛ｐｒｉｎｔ ０｝′ Ｎｏｖｅｌ ＿

ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ＿ｅｘｏｎ＿ｌｅｎｇｔｈ ＞ Ｎｏｖｅｌ＿ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ＿ｅｘｏｎ＿ｌｅｎｇｔｈ
＿２

ａｗｋ′｛ｐｒｉｎｔ １｝′ Ｎｏｖｅｌ＿ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ＿ｅｘｏｎ＿ｌｅｎｇｔｈ＿２ ＞
Ｎｏｖｅｌ＿ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ

ｆａＳｏｍｅＲｅｃｏｒｄｓ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ＿ｔｏｔａｌ＿ｅｎｓｅ．ｆａ Ｎｏｖｅｌ
＿ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ Ｎｏｖｅｌ＿ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ．ｆａ

第九步，基于不同软件对外显子数和长度满足

要求的新转录本进行蛋白质编码能力预测：
（１）采用 ＣＰＣ２ 软件进行蛋白质编码能力预测：
ｍｋｄｉｒ ｃｐｃ２ｒｅｓｕｌｔ

７２３第 ４ 期 黄平平，等：基于 Ｌｉｎｕｘ 系统构建 ｌｎｃＲＮＡ⁃ｓｅｑ 生物信息学本地分析平台



ＣＰＣ２．ｐｙ －ｉ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ Ｎｏｖｅｌ＿ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ．ｆａ －
ｏ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ ｃｐｃ２ｒｅｓｕｌｔ ／ Ｎｏｖｅｌ＿ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ＿ｃｐｃ２

根据结果文件 Ｎｏｖｅｌ ＿ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ ＿ ｃｐｃ２． ｔｘｔ 中的

“ｃｏｄｉｎｇ＿ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ” 列可查看每个转录本的编码

能力。
（２）采用 ＣＮＣＩ 软件进行蛋白质编码能力预测：
ｍｋｄｉｒ ＣＮＣＩｒｅｓｕｌｔ
ｐｙｔｈｏｎ ＣＮＣＩ． ｐｙ － ｆ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ Ｎｏｖｅｌ ＿

ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ．ｆａ －ｏ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ ＣＮＣＩｒｅｓｕｌｔ ／ ＣＮＣＩ＿ｎｏｖｅｌ
＿ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ＿ｒｅｓｕｌｔ －ｍ ｐｌ －ｐ ５０

根据结果文件 ＣＮＣＩ． ｉｎｄｅｘ 中的“ ｉｎｄｅｘ”列可查

看每个转录本的编码能力。 注：若分析物种为动物，
则指定模型为“ｖｅ”，即“－ｍ ｖｅ”

（３）采用 Ｐｆａｍ 软件进行蛋白质编码能力预测：
ｍｋｄｉｒ Ｐｆａｍｒｅｓｕｌｔ
ｔｒａｎｓｅｑ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ Ｎｏｖｅｌ ＿ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ． ｆａ ／

ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ Ｐｆａｍｒｅｓｕｌｔ ／ Ｎｏｖｅｌ ＿ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ ＿ ＡＡ． ｆａ －
ｆｒａｍｅ＝ １

ｐｆａｍ＿ｓｃａｎ．ｐｌ －ｆａｓｔａ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ Ｐｆａｍｒｅｓｕｌｔ ／
Ｎｏｖｅｌ ＿ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ ＿ ＡＡ． ｆａ － ｄｉｒ ／ ＰｆａｍＤａｔａ ／ － ｏｕｔ ／
ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ Ｐｆａｍｒｅｓｕｌｔ ／ Ｐｆａｍ＿ｎｏｖｅｌ＿ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ＿ｒｅｓｕｌｔ

结果文件 Ｐｆａｍ＿ｎｏｖｅｌ＿ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ＿ｒｅｓｕｌｔ“ ｓｅｑ ｉｄ”
列中存在的转录本具备蛋白质编码能力，因此筛选

“ｓｅｑ ｉｄ”列中不存在的转录本为潜在 ｌｎｃＲＮＡ。
（４）采用 ＰＬＥＫ 软件进行蛋白质编码能力预测：
ｍｋｄｉｒ ＰＬＥＫｒｅｓｕｌｔ
ｐｙｔｈｏｎ ＰＬＥＫ． ｐｙ － ｆａｓｔａ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ Ｎｏｖｅｌ ＿

ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ． ｆａ － ｏｕｔ ／ ｌｏｃａｌｐｌａｔｆｏｒｍ ／ ＰＬＥＫｒｅｓｕｌｔ ／ ＰＬＥＫ ＿
ｎｏｖｅｌ＿ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ＿ｒｅｓｕｌｔ －ｔｈｒｅａｄ ３０

结果文件 ＰＬＥＫ＿ｎｏｖｅｌ＿ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ＿ｒｅｓｕｌｔ 第一列

显示 为 “ Ｎｏｎ⁃ｃｏｄｉｎｇ ” 则 表 明 对 应 的 转 录 本 为

ｌｎｃＲＮＡ。
综上，通过以上九步分析流程可以获得转录本

的表达量信息，以及基于四款软件的 ｌｎｃＲＮＡ 预测结

果。 基于以上结果，研究者可采用 Ｒ 语言进行转录

本差异表达分析，筛选不同样本间差异表达的

ｌｎｃＲＮＡ，以及进行 ｌｎｃＲＮＡ 共表达靶基因预测等。
基于 Ｒ 语言的下游数据分析流程较为简单，不依赖

服务器即可完成，因此本文不再进行展示。

３　 讨论与展望

　 　 ｌｎｃＲＮＡ 作为人、动植物体内重要的调控因子，
广泛地 参 与 不 同 的 生 物 学 过 程。 近 年 来 关 于

ｌｎｃＲＮＡ 的研究依然为持续研究热点，通过 ｌｎｃＲＮＡ
相关关键词在 ＰｕｂＭｅｄ 数据库中检索共检获 ５８ ４３３

篇文章（截止到 ２０２４．７），近五年来的年文章数量均

超过 ６ ０００ 余篇。 目前，通过 ｌｎｃＲＮＡ ／ ＲＮＡ⁃ｓｅｑ 方法

鉴定、筛选差异表达的 ｌｎｃＲＮＡ 为揭示重要科学问题

提供研究思路，但是大多数研究者对 ｌｎｃＲＮＡ 分析流

程并不熟悉。
文中整合已有软件，基于 Ｌｉｎｕｘ 系统构建了一套

可以从 ｌｎｃＲＮＡ ／ ＲＮＡ⁃ｓｅｑ 数据中挖掘 ｌｎｃＲＮＡ 的本

地化 分 析 平 台。 平 台 采 用 ＣＰＣ２［１３］、 ＣＮＣＩ［１４］、
Ｐｆａｍ［１５］和 ＰＬＥＫ［１６］ 四种软件进行转录本编码能力

预测，提高 ｌｎｃＲＮＡ 鉴定的准确性。 该四种软件均适

用于动植物 ｌｎｃＲＮＡ 的鉴定，因此本平台可同时应用

于动植物 ｌｎｃＲＮＡ 的研究。 另外，以马铃薯转录组数

据为应用案例，详细展示数据分析流程，包括质量过

滤、序列比对、组装、注释、定量和转录本编码能力预

测等每一步所采用软件的使用方法以及详细的运行

脚本。 同时，数据分析过程中涉及到文本的处理，比
如提取转录本 ＩＤ 等，因此本文在数据分析模块也展

示了常见的文本处理命令的使用方法（如 ａｗｋ 文本

处理工具），可帮助相关研究者在本地服务器构建数

据分析平台，灵活开展数据分析。
文中所构建的从 ｌｎｃＲＮＡ ／ ＲＮＡ⁃ｓｅｑ 数据鉴定

ｌｎｃＲＮＡ 的本地化分析平台也存在一定的局限性。
主要体现在需要研究者具备初级的 Ｌｉｎｕｘ 操作基础，
能够在服务器进行简单的脚本运行。
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［１０］ＫＩＭ Ｄ， ＬＡＮＧＭＥＡＤ Ｂ， ＳＡＬＺＢＥＲＧ Ｓ Ｌ． ＨＩＳＡＴ： Ａ ｆａｓｔ
ｓｐｌｉｃｅｄ ａｌｉｇｎｅｒ ｗｉｔｈ ｌｏｗ ｍｅｍｏｒｙ ｒｅｑｕｉｒｅｍｅｎｔｓ［ Ｊ］． Ｎａｔｕｒｅ
Ｍｅｔｈｏｄｓ，２０１５，１２ （４）：３５７ － ３６０． ＤＯＩ： １０． １０３８ ／ ｎｍｅｔｈ．
３３１７．

［１１］ＰＥＲＴＥＡ Ｍ， ＰＥＲＴＥＡ Ｇ Ｍ， ＡＮＴＯＮＥＳＣＵ Ｃ Ｍ， ｅｔ ａｌ．
ＳｔｒｉｎｇＴｉｅ ｅｎａｂｌｅｓ ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ
ｆｒｏｍ ＲＮＡ － ｓｅｑ ｒｅａｄｓ ［ Ｊ］． Ｎａｔｕｒｅ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， ２０１５，
３３（３）：２９０－２９５． ＤＯＩ： １０．１０３８ ／ ｎｂｔ．３１２２．

［１２］ＰＡＴＲＯ Ｒ， ＤＵＧＧＡＬ Ｇ， ＬＯＶＥ Ｍ Ｉ， ｅｔ ａｌ． Ｓａｌｍｏｎ
ｐｒｏｖｉｄｅｓ ｆａｓｔ ａｎｄ ｂｉａｓ⁃ａｗａｒｅ ｑｕａｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ［Ｊ］． Ｎａｔｕｒｅ Ｍｅｔｈｏｄｓ，２０１７，１４ （ ４）：４１７ － ４１９．
ＤＯＩ： １０．１０３８ ／ ｎｍｅｔｈ．４１９７．

［１３］ＫＡＮＧ Ｙｕｊｉａｎ， ＹＡＮＧ Ｄｅｃｈａｎｇ， ＫＯＮＧ Ｌｅｉ， ｅｔ ａｌ． ＣＰＣ２：
Ａ ｆａｓｔ ａｎｄ ａｃｃｕｒａｔｅ ｃｏｄｉｎｇ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｃａｌｃｕｌａｔｏｒ ｂａｓｅｄ ｏｎ

ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｎｔｒｉｎｓｉｃ ｆｅａｔｕｒｅｓ ［ Ｊ］． Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈ，
２０１７，４５（Ｗ１）：Ｗ１２－Ｗ１６． ＤＯＩ： １０．１０９３ ／ ｎａｒ ／ ｇｋｘ４２８．

［１４］ＳＵＮ Ｌｉａｎｇ， ＬＵＯ Ｈａｉｔａｏ， ＢＵ Ｄｅｃｈａｏ， ｅｔ ａｌ． Ｕｔｉｌｉｚｉｎｇ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｎｔｒｉｎｓｉｃ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｔｏ ｃｌａｓｓｉｆｙ ｐｒｏｔｅｉｎ⁃ｃｏｄｉｎｇ ａｎｄ
ｌｏｎｇ ｎｏｎ－ｃｏｄｉｎｇ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｓ［ Ｊ］． Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈ，
２０１３，４１（１７）：ｅ１６６． ＤＯＩ： １０．１０９３ ／ ｎａｒ ／ ｇｋｔ６４６．

［１５］ＭＩＳＴＲＹ Ｊ， ＣＨＵＧＵＲＡＮＳＫＹ Ｓ， ＷＩＬＬＩＡＭＳ Ｌ， ｅｔ ａｌ．
Ｐｆａｍ： Ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｄａｔａｂａｓｅ ｉｎ ２０２１［ Ｊ］． Ｎｕｃｌｅｉｃ
Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２０２１， ４９ （ Ｄ１）： Ｄ４１２ － Ｄ４１９． ＤＯＩ： １０．
１０９３ ／ ｎａｒ ／ ｇｋａａ９１３．

［１６］ＬＩ Ａｉｍｉｎ， ＺＨＡＮＧ Ｊｕｎｙｉｎｇ， ＺＨＯＵ Ｚｈｏｎｇｙｉｎ． ＰＬＥＫ： Ａ
ｔｏｏｌ ｆｏｒ ｐｒｅｄｉｃｔｉｎｇ ｌｏｎｇ ｎｏｎ⁃ｃｏｄｉｎｇ ＲＮＡｓ ａｎｄ ｍｅｓｓｅｎｇｅｒ
ＲＮＡｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ａｎ ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｋ⁃ｍｅｒ ｓｃｈｅｍｅ ［ Ｊ ］． ＢＭＣ
Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２０１４，１５：３１１． ＤＯＩ： １０．１１８６ ／ １４７１－２１０５－
１５－３１１．

［１７］ＧＡＯ Ｌｉａｎｇｌｉａｎｇ， ＢＲＡＤＥＥＮ Ｊ Ｍ． Ｃｏｎｔｒａｓｔｉｎｇ ｐｏｔａｔｏ ｆｏｌｉａｇｅ
ａｎｄ ｔｕｂｅｒ ｄｅｆｅｎｓｅ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ａｇａｉｎｓｔ ｔｈｅ ｌａｔｅ ｂｌｉｇｈｔ ｐａｔｈｏ⁃
ｇｅｎ Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ ｉｎｆｅｓｔａｎｓ［ Ｊ］． ＰＬｏＳ Ｏｎｅ，２０１６，１１（７）：
ｅ０１５９９６９． ＤＯＩ： １０．１３７１ ／ ｊｏｕｒｎａｌ．ｐｏｎｅ．０１５９９６９．

［１８］ＰＥＲＴＥＡ Ｇ， ＰＥＲＴＥＡ Ｍ． ＧＦＦ Ｕｔｉｌｉｔｉｅｓ： ＧｆｆＲｅａｄ ａｎｄ
ｇｆｆｃｏｍｐａｒｅ［Ｊ］． Ｆ１０００Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２０２０， ９： ３０４． ＤＯＩ： １０．
１２６８８ ／ ｆ１０００ｒｅｓｅａｒｃｈ．２３２９７．２．

［１９］ＬＩ Ｈｅｎｇ， ＨＡＮＤＳＡＫＥＲ Ｂ， ＷＹＳＯＫＥＲ Ａ， ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ／ ｍａｐ ｆｏｒｍａｔ ａｎｄ ＳＡＭｔｏｏｌｓ［ Ｊ］． Ｂｉｏｉｎ⁃
ｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２００９，２５（１６）：２０７８－２０７９． ＤＯＩ： １０．１０９３ ／ ｂｉｏｉｎ⁃
ｆｏｒｍａｔｉｃｓ ／ ｂｔｐ３５２．

［２０］ＰＥＲＴＥＡ Ｍ，ＫＩＭ Ｄ， ＰＥＲＴＥＡ Ｇ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ⁃ｌｅｖｅｌ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＲＮＡ⁃ｓｅｑ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｓ ｗｉｔｈ ＨＩＳＡＴ，
ＳｔｒｉｎｇＴｉｅ ａｎｄ Ｂａｌｌｇｏｗｎ［Ｊ］． Ｎａｔｕｒｅ Ｐｒｏｔｏｃｏｌｓ，２０１６，１１（９）：
１６５０－１６６７． ＤＯＩ： １０．１０３８ ／ ｎｐｒｏｔ．２０１６．０９５．

９２３第 ４ 期 黄平平，等：基于 Ｌｉｎｕｘ 系统构建 ｌｎｃＲＮＡ⁃ｓｅｑ 生物信息学本地分析平台


