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搭建分析环境

• conda虚拟环境

• 质控软件：fastqc

• 去接头软件：fastp

• 比对软件：hisat2、STAR

• 其他软件：samtools、sambamba

• R及常见包：ggplot2，pheatmap，BiocManager，DESeq2，
clusterProfiler

• Python及相关包：matplotlib，numpy，scipy，pandas



conda环境安装（下载安装包）

https://repo.anaconda.com/miniconda/Miniconda3-latest-Linux-x86_64.sh
约145M

conda是一个包和环境管理工具，用于创建、
管理和切换Python的虚拟环境。
隔离环境，避免环境冲突。
Anaconda和Miniconda是conda的发行版，前
者包含大量预装包，适合初学者，后者精简，
仅包含基本组件。
安装Miniconda后，可通过命令行创建、列出、
激活、删除环境，以及安装和卸载包。对于
开发者，conda提供了一种高效管理Python
环境和包的方式

https://repo.anaconda.com/miniconda/Miniconda3-latest-Linux-x86_64.sh






Yes，直接配置好了



安装好后

退出conda环境

激活conda环境
R没有装

Python已装



创建虚拟环境

删除环境：conda remove -n jimmy3 --all

注意：装的主版本相同，子版本不一定相同
例如上周我装的是3.10.14，这周就变成了3.10.15

退出环境： conda deactivate

conda create -n jimmy37 python=3.7



安装fastqc – 质控

https://anaconda.org/bioconda/fastqc

fastqc 直接弹出软件窗口
fastqc –h 查看帮助conda install bioconda::fastqc



安装fastp – 去接头
conda install bioconda::fastp fastp –h 查看帮助

https://anaconda.org/bioconda/fastp



安装hisat2 – 比对
conda install bioconda::hisat2

https://anaconda.org/bioconda/hisat2

hisat2 -h 查看帮助



安装STAR – 比对
conda install bioconda::star

https://anaconda.org/bioconda/star

STAR 查看帮助

human比对至少35G内存



安装samtools – 比对格式转换
conda install bioconda::samtools

https://anaconda.org/bioconda/samtools

samtools 查看帮助



安装featureCounts – 定量
conda install bioconda::subread

https://anaconda.org/bioconda/subread

featureCounts 查看帮助

备选：htseq，慢



安装R



安装R/Python包

本地安装

本地安装

options(repos=structure(c(CRAN="https://mirrors.tuna.tsinghua.edu.cn/CRAN/"))) 

options(BioC_mirror="https://mirrors.tuna.tsinghua.edu.cn/bioconductor")

library(“DESeq2”) 无报错，安装成功*

import matplotlib 无报错，安装成功*

-i https://mirrors.tuna.tsinghua.edu.cn/pypi/web/simple

国内源加速



常见包安装（缺啥装下，见招拆招）

• R：Matrix，ggplot2，pheatmap ，BiocManager，DESeq2，clusterProfiler

• Python：matplotlib（numpy），scipy，pandas，seaborn



排查错误
（文件没下载完整，缺少头文件等）

conda install freetype
sudo apt install libtiff-dev
sudo apt-get install libfreetype6-dev
sudo ln -s /usr/include/freetype2/ft2build.h /usr/include/
conda install r-systemfonts
下载新版ggtree，本地安装

https://www.jianshu.com/p/228629667957
https://www.jianshu.com/p/bbc2624e8217

Python安装包

https://www.jianshu.com/p/228629667957
https://www.jianshu.com/p/bbc2624e8217


用conda安装，或者下载安装



经验

• base环境不要动，可以创建多个环境

• 新环境相当于复制了一份，注意磁盘空间

• 一般默认参数即可。但是建议，根据自己数据设置参数（搞科研）

• 版本越新，不一定越好（旧代码，新版本；新代码，旧版本）



Conda vs docker
1.隔离级别：Conda在用户空间提供隔离，主要针对Python环境和包管理；Docker则在操作系
统层面提供隔离，可以包含整个操作系统的用户空间和内核空间。

2.用途：Conda主要用于包管理和环境管理，特别是对于Python项目；Docker则更侧重于整个
应用程序的部署和分发。

3.性能：Docker容器通常比Conda环境启动更快，占用资源更少，因为它们不需要为每个环境
复制整个操作系统。

4.可移植性：Docker提供了更好的可移植性，因为它的容器可以在不同的机器和云平台上无
缝运行。

5.系统资源：Conda环境可能占用更多磁盘空间，因为每个环境都可能包含完整的Python解释
器和库的副本；Docker镜像可以共享底层操作系统的内核和库，从而节省空间。

6.使用场景：如果你主要使用Python并且需要管理多个项目的环境，Conda可能是更好的选择。
如果你需要部署复杂的应用程序或者需要在多个平台上保持一致性，Docker可能更适合。



安装bedtools
conda install bioconda::bedtools

https://anaconda.org/bioconda/bedtools

bedtools 查看帮助
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