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1 应用背景

（Sohn and Nam 2018）

基因组组装目前主要分为两种方法：

• 映射比对组装（Mapping assembly）

• 从头组装（Denovo assembly）。

从头组装可以分为三步：

（1）测序获得的读长根据重叠关系，通过不同的拼接策略拼接

成较长的重叠群；

（2）根据额外的信息（长读长、参考基因组信息等）判断重叠

群的方向等相关信息，形成比重叠群更长的支架；

（3）通过高通量染色体构象捕获（Hi-C）信息、参考基因组以

及光学图谱等辅助手段将支架挂载到染色体上，生成染色体水

平的基因组。

基因组组装工具：RagTag、QuickMerge、GPM...

GPM网址：
https://riceome.hzau.edu.cn/gpm/#/login

https://riceome.hzau.edu.cn/gpm/#/login


2 组装流程

（Zhang et al 2016）



3 操作展示-组装初始化

点击Genome—New Genome上传参考基因组与组装软
件的.fasta文件。

将组装软件初步组装获取的contig初始化为
assemblySeqs，并以每个assemblySeq作为源序列初
始化一个assemblyCtg，形成一个组装的独立数据。



3 操作展示-比对到参考基因组
将参考基因组与组装软件的组装结果比对，获取比对信息



3 操作展示-染色体锚定



3 操作展示-冗余序列调整

ctg8与ctg10比对块重叠冗余

• 推荐用户将冗余的
ctg移动到0号染色体
上，不建议删除以防
需要重新使用。

• 操作：Assembly 
Tools-Assgin Ctg to 

Chr



3 操作展示-序列方向调整



3 操作展示-不同组装优势整合 右击被添加的ctg8-View Details,
复制Assembly Id

右击ctg1-Edit contig

选择Companion Assembly即可比较不同软
件组装结果



3 操作展示-序列比对



3 操作展示-组装结果

完成可视化组装后，可直接下载组装后的各染色体文件。



3 操作展示
组装状态统计拖拽一个ctg下的seqs可以随意调换

seq间的顺序。



汇报人：赵闻
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