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1. TBtools的介绍
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TBTools
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作者
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华南农业大学教授，目前主要利用生物信息学、基因组学及分子生物学等

手段，围绕无患子科植物花性别分化机制以及岭南水果花果发育调控机

理等生物学问题开展研究。在Nature Genetics, Molecular Plant等学术刊物

发表SCI论文60多篇，累计引用>10,000次，入选2022“中国高被引学者”

（Elsevier）。

夏瑞

陈程杰 

华南农业大学讲师，以基因组和生物信息学为主要研究手段，致力于香蕉枯萎

病抗性机理解析。持续分享课题开展期间产生的新策略/新方法，形成生物软件

并对外分发（含TBtools和GSAman）。在Molecular Plant和iMeta等学术刊物发

表论文30余篇， 入选2022“中国高被引学者”（Elsevier）。
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designed a graphic user interface (GUI) panel according to the most straightforward IOS logic, i.e., 

Set Input Data, Set Output Path if Required, and Click Start Button.

TBtools (a Toolkit for Biologists integrating various biological data-handling tools）
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TBtools
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➢ Fasta Extract (Recommended) - 序列提取/截取

➢ Sequence Manipulate (Rev&Comp) - 序列反向，互补，大小写等

➢ Fasta ID Simplify - 简化 Fasta 序列 ID

➢ Merge and Split - 进行Fasta序列文件合并或者分割

➢ Bulk NCBI Sequence Download (Advanced) - 批量下载

➢ Primer Check (Simple e-PCR) - 设计 q-PCR 荧光定量引物后，比对查

看是否会产生非特异性扩增

➢ GXF Sequence Extract - 提取转录本序列、CDS序列、启动子序列等特

征

➢ GXF Gene Position & Info Extract - 快速获取每个基因的具体信息，如

位置，注释等
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➢ Gene Ontology - GO 注释功能，GO水平富集等

➢ KEGG Enrichment - KEGG 通路富集分析

➢ KEGG Pathway Map Illustrate - 将感兴趣的基因标记在

KEGG Pathway 通路图

➢ Simple Enrichmer - 按照自己定义的基因注释进行基因

集合功能富集分析

➢ Funny Enrichment Bar Plot - 可视化富集分析结果

（TBtools 的富集分析结果，无需做参数调整，有预置

选项。对于其他软件输出的富集分析结果，那么简单

设置下对应列索引数值即可）

➢ Blast Wrapper - 序列比对
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自带配色器/取色器
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➢ Big Text/Table Viewer - 大数据文件预查看

➢ Phylogenetics - 建树相关的过滤、比对等

➢ Simple Ka/Ks Calculator - 推断选择压力

➢ Simple HMM Search - 寻找保守结构域

（家族）
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插件社区环境
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➢ 贴近生信下游数据分析日常

➢ 界面化，重交互操作：TBtools 具有非常简单的界面化接口

➢ 最简化操作的同时提供丰富可选参数：对应几乎所有功能预置了普适参数，

用户常常可以直接使用，无需设置参数。甚至很多时候，TBtools 会根据输入

文件，自动调整适合参数，直接减少用户操作步骤，和判断时间。

➢ 可交互式图稿：内置交互性的JIGplot

总结：TBtools的功能特性
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TBtools下载链接：https://tbtools.cowtransfer.com/s/0a9cbf41b47b4a

TBtools使用指南：https://www.yuque.com/cjchen/hirv8i

官方教程



2. TBtools安装插件QTLseqR
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QTLseqR的安装
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➢ 在Others中找到Plugin-Plugin Store Internal
➢ 在左侧栏的Data Analysis中找到

QTLseqR GUI Wrapper，点击
install



成功安装
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➢ 根据指示进行安装，成功后即
可在Others-Plugin中找到
QTLseqR



3. 演示示例
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耐寒 不耐寒

各20个RIL



BSA分析原理
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https://doi.org/10.1111/tpj.12105

极端表型 混池测序

两个遗传标记之间：
1. 如果距离很近，趋向于连锁
2. 如果距离很远，趋向于自由组合



文件的输入
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➢ 以SRR6327815 VS SRR6327816根据给出的预览窗口将对应的bulk name填充到相应位置，点击start



输入结果
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➢ 等待几分钟后，即出现上图所示结果



结果-nSNPs
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➢ 通过观察各条染色体的峰值，可以发现 SNP 的分布并不均匀：
➢ 高密度区域（chr06）：chr06 在中间位置出现了全基因组最高的峰值，SNP 数量接近 12,000 个/窗口。
➢ 次高密度区域：chr02、chr05、chr10 和 chr11 也显示出较高的 SNP 密度峰值（约 6,000 - 9,000 个）。

这些区域同样对应了之前图中出现的显著或次显著信号点。
➢ 低密度区域：如 chr01 和 chr08，其 SNP 分布相对平缓且数值较低，说明这些区域的遗传差异较小，

或者序列重复度较高导致有效标记筛选较少 。



结果-deltaSNP
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➢ chr01, chr02, chr06, chr11：这些染色体上出现了非常明显的黑色尖峰，且多次突破了99%的置信区
间（青色线） 。

➢ chr03, chr05, chr07, chr09, chr10, chr12：也有部分区域达到了显著水平 。
➢ chr06 和 chr11 上的波动非常剧烈且密集，表明这些染色体上可能存在对性状影响极大的候选基因 。
➢ chr08 的波动相对较小，大部分处于置信区间内，说明该染色体上可能没有主要的相关基因 



结果-Gprime
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➢ chr06（最显著信号）：在 chr06 上出现了一个极高且陡峭的峰值，其 G' 值远高于其他区域 ,说明 

chr06 上存在一个主效 QTL。
➢ chr11（强关联区间）：chr11 显示了多个连续的高峰，关联强度也非常大。
➢ chr01, chr02, chr12：也存在明显的 G' 峰值，表明对性状有一定程度的贡献。
➢ chr08：其 G' 值保持在极低水平（接近 0），基本排除了该染色体存在主效基因的可能性。



结果-negLog10Pval
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➢ chr06 (最显著)：在约 25-30 Mb 附近出现了一个极高的峰值，接近 3.0 。这说明该区域存在一个统计
学意义极显著的主效位点。

➢ chr05：也出现了一个接近 3.0 的极高峰值，位于约 15-20 Mb 处。
➢ chr11：显示出多个显著的尖峰，最高值超过 2.5 。
➢ chr12：在末端区域有一个明显的尖峰，数值约为 2.6。chr02：在约 30 Mb 附近有一个显著峰值，超

过了 2.0



结果总结
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染色体 综合表现 结论

chr06 四项指标均显示最强信号，且SNP密度极高。 首选核心QTL区域，极有可能包含控制性状的主效基因。

chr05
p值显著性极高，且在Gprime

图中也有明显表现。
次选核心区域，具有很强的关联性。

chr11 信号波动剧烈且显著，对应区域 SNP 丰富。 重要候选区域，可能存在多个连锁位点。

chr12/chr02 存在显著的统计学峰值。 次要位点，对性状可能有一定贡献。



TBTools介绍

促销方三

H3K9ac and 3D genome conformations

水稻抗寒性状BSA分析

TBTools工具介绍

QTLseqR插件安装
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高雨昕：BSA分析的案例实操与PPT制作

耿姗姗：BSA分析的案例实操与PPT制作

刘铸乐：汇报、TBTools及案例的前期调研

吴永麒：TBTools的介绍与PPT制作
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