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数据处理中常见问题

1. 基因组微调时需对局部片段反转

2. 根据ID提取序列

3. 合并多个文件中相同ID的行（sort   join  common）

4. 提取文件特定的列，不受顺序影响（cut   awk）

5. 文件的列层次不齐，查找信息容易看错列
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linux文本处理：awk，sed，grep, cut,  不适用对csv格式操作

文本处理的时候为了一个小操作写Python/R脚本有点小题大作，且
难以复用

熟用小工具可以为您节省大量（不）编写 Python/R 脚本的时间。
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Linux命令行超实用小工具

Seqkit：fasta/fq文件处理万能工具 （2016）

Csvtk:文本处理万能工具
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Seqkit 能干什么呢

1 seq             对序列取反向，互补,大小写 （适用于基因组局部微调）
2 subseq 根据gff或者bed文件提取特定区域的序列
3 Stats         可对多个fastq，fa的序列进行统计（常用于pacbio，

RNA-seq，illumina的原始数据的统计）
4 sample       模拟数据集的时候随机抽取序列
5 grep            根据基因ID提取序列
6 rmdup 去除ID或序列来去除重复的序列
7 replace       可根据正则对name/seq进行修改
8 格式转换 fq2fa  fx2tab
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csvtk 的强大之处

1. Join       合并多个文件中相同ID的行
2. Cut        选择特定列
3. Pretty   增强文件可读性，更美观
4. 可以跟sed， awk等基础命令行结合使用
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实战：

echo "chr02" | seqkit grep -f - genome.fa | sed 's/chr02/Chr02/' | seqkit seq - -r -p - > Chr02_re.fa

示例一：对基因组2号染色体取反向互补，并对染色体号重命名
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实战：

less  IRGSP_CESA.protein.fa | awk '{if(/>/){print$1}else{print}}' | seqkit replace -p '(.+)' -r '{kv}' -k IRGSP_CESA.id -
>IRGSP_CESA.proteion.fa

示例二：对基因的ID加标签
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实战：

seqkit stat mySY137Run.fastq

示例三：原始fq数据的基本信息的统计
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实战：
示例四：合并多个文件中相同ID的行

less U9.AA.lifted.anchors | csvtk -tH join -f '1;1' - U9.BB.lifted.anchors | csvtk -tH cut -f 4,2,1|head
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实战：
示例五：文件展示

less U9_gene_tpm_matrix.txt|cut -f 1-6 | csvtk -tH pretty| head
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其他常用小工具：Bedtools （bed、vcf、gff）
一款对genomic features进行比较、相关操作和注释的工具

bedtools主要使用bed格式的前三列，bed最多可以有12列

Chrom start(0) end      geneID score  strand  thickstart thickend itemRGB blockCount blockSiz blockStarts
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bedtools 能干什么呢

1 Intersect                    取两个区间坐标的overlap
2 getfasta 提取任意给定区间的序列
3 makewindows 生成固定窗口或者滑动窗口的区间文件
4 closest                看A和B之间距离
5 subtract               去除两个区间中有overlap的部分，保留uniq片段
6 merge                 取两个区间的并集
7 coverage             计算特定区间的覆盖度
8 maskFastaFromBed 对特定区间的序列进行mask
9 flank                            提取区间上下游序列（常用于取基因的promoter区域）
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好处：
检查自己程序
为您节省大量（不）编写 Python/R 脚本的时间,提高
工作效率

坏处：
久久不写代码，编程能力容易退化

使用小工具，很爽，一直用一直爽



Thanks
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