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染色质可及性
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染色质可及性检测方法

ATAC-seq
 流程短

 消耗细胞少

 样品破坏小

 灵敏且直接

→最常用方法
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单细胞分析
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数据处理
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下游分析
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archR包简介
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用来处理与分析scATAC-seq数据的程序

由 Howard Y. Chang 与 William J. Greenleaf 研发

功能齐全，使用广泛在速度与效率上表现出色



输入文件类型

• BAM 文件

二进制化的 tabix 排序文件，

包含每个 scATAC-seq 片段、原始序列、细胞条形码 ID 和其他信息

• Fragment 文件

tabix 排序的文本文件，

包含每个 scATAC-seq 片段和相应的单元 ID，每行一个片段

使用的输入格式取决于使用的具体程序
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环境配置与安装
• Linux（不支持windows）
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• Windows可用：本地下载



Arrow file / ArchRProject
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绘制QC指标



绘制样本统计量
• 小提琴图
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绘制样品片段大小分布和 TSS 富集曲线
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聚类
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单细胞嵌入
• 运行UMAP

• 绘制UMAP结果（按不同方式着色
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• 高亮显示特定细胞



基因评分与标记基因
• 可视化标记基因
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定义集群身份
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转录因子足迹
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