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孔板scATAC-Seq技术

Tn5 改造

Tn5 
附着切割

文库构建

下游分析

经典 scATAC 流程

附着

流式
分选

切割

孔板scATAC流程

XU W. A plate-based single-cell ATAC-seq workflow for fast and robust profiling of chromatin accessibility[J]. NATURE PROTOCOLS, 2021, 16.
MA S, ZHANG Y. Profiling chromatin regulatory landscape: insights into the development of ChIP-seq and ATAC-seq[J/OL]. Molecular Biomedicine, 2020, 1(1): 9. DOI:10.1186/s43556-020-00009-w.
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组织

scATAC-Seq数据分析

BUX M, LESER U. Parallelization in Scientific Workflow Management Systems[M/OL]. arXiv, 2013[2024-04-18]. http://arxiv.org/abs/1303.7195.
BAEK S, LEE I. Single-cell ATAC sequencing analysis: From data preprocessing to hypothesis generation[J/OL]. Computational and Structural Biotechnology Journal, 2020, 18: 1429-1439. DOI:10.1016/j.csbj.2020.06.012.

可并行多线程

非科学问题依赖
• 修整和剪切
• 序列联配
• 去PCR重复
• Call peaks
• Black list 去除
• 质量控制
• 生成特征矩阵
• ……

科学工作流管理系统 

scATAC 分析流程

Ø 并行处理
Ø 多任务分配
Ø 资源最大化
Ø 环境隔离
移植优化、性能优化

http://arxiv.org/abs/1303.7195
https://doi.org/10.1016/j.csbj.2020.06.012


开发框架
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搭建体系 snATAC-wdl

框架 构成

Working Description Language (WDL)

• Cutadapt
• Fastp
• Bowtie 2
• Picard
• Samtools
• Bedtools
• MACS2
• ……



管线框架

•先分
• 单细胞

•后总
• Pseudo bulk

fastq

bam

peak

bed

ü 切除
ü 过滤
ü 比对
ü 去重
ü 压缩
ü 转换
ü Callpeaks

Merged
bam

Merged
peak

Matrix

ü 总和
ü Callpeaks
ü 计算
ü QC



开发结果
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运行结果

运行输出
ü 单细胞
ü 多细胞
ü 重要中间文件
ü QC报告
ü 特征矩阵

三样本测试

Cell 1

Cell 2

Cell 3

merge



质量报告

Part1:质量报告
ü Adapter情况
ü 测序质量
ü GC分布
ü 预测片段长度
ü 附完整报告

Part2:比对报告
ü 总reads数
ü 比对率
ü 正确比对率
ü chrM比率
ü 重复率
ü 测序饱和度曲线

Part3:片段长度
ü 片段长度分布图
ü 片段长度比率

Part4:片段注释
ü 已注释区域富集情况
ü Blacklist、nucleosome、ctcf、

genebody……



项目获取

https://github.com/Phoenix-Lu/snATAC-wdl

运行示例

所有源码

环境配置

ReadMe文档

ü能使用的管线
ü完整的质控
ü详细功能模块
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