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02 Peak 注释与多样本比较
拿到 peak 文件之后，第一个问题是"这些 peak 落在基因组的什么位置"。ChIPseeker 把 peak 注释到最近的基因、标注它

在启动子 / 内含子 / 基因间等区域，一步出图。

本章用 ChIPseeker 自带的 AR（雄激素受体）ChIP-seq 数据演示：3 个剂量（0M / 1nM / 100nM）的 peak 文件，看剂量

增加时 peak 数量、位置分布和关联基因如何变化。

核心流程

tssRegion = c(-3000, 3000)  定义"启动子"的范围：TSS 上下游 3kb 以内的 peak 算启动子区域。

真实示例

配套脚本 epi02_chipseeker_sci.R  在 ChIPseeker 内置的 AR ChIP-seq 数据上跑完整流程：

library(ChIPseeker)

library(TxDb.Hsapiens.UCSC.hg19.knownGene)

peak <- readPeakFile("peaks.narrowPeak")

txdb <- TxDb.Hsapiens.UCSC.hg19.knownGene

anno <- annotatePeak(peak, TxDb = txdb, tssRegion = c(-3000, 3000))

plotAnnoPie(anno)

plotDistToTSS(anno)

Rscript scripts/epigenomics/epi02_chipseeker_sci.R
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data:text/x-r-source;base64,


每张图看什么

图 1：AR 100nM 的 peak 落在哪些基因组区域。启动子占比越高，说明这个 TF 越倾向于结合在基因起始位点附近。AR 是

经典的启动子 + 增强子结合 TF，所以启动子和远端基因间区域都有不少。

图 2：三个剂量的 peak 到最近 TSS 的距离分布。剂量越高，靠近 TSS 的 peak 比例越大 —— 说明高剂量下 AR 更多地占据

启动子。
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图 3：三个剂量的基因组区域分布对比。堆叠条形图一眼看出"启动子占比随剂量增加"。

图 4：三个剂量的 peak 关联基因重叠。"三个剂量都有"的基因是 AR 的核心靶基因；"只在 100nM 出现"的是高剂量特异

的。
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图 5：AR 100nM peak 关联基因的 GO BP 富集。应该能看到雄激素响应、细胞增殖调控等通路。

图 6：每条染色体上的 peak 数量。分布大致和染色体大小成正比，但某些染色体可能因为基因密度高而偏多。

套到自己数据上

把 getSampleFiles()  换成自己的 .narrowPeak  文件路径即可。注意：

参考基因组版本要和 peak 文件一致（hg19 / hg38 / mm10）

对应的 TxDb 包： TxDb.Hsapiens.UCSC.hg38.knownGene （hg38）或 TxDb.Mmusculus.UCSC.mm10.knownGene （小

鼠）
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如果是 broadPeak（组蛋白修饰）， annotatePeak  的参数不用改，但解读时"启动子"的含义要注意

下载资源

epi02_chipseeker_sci.R

8 KB
下载 ChIPseeker peak 注释完整脚本 ↗

参考资源

ChIPseeker Bioconductor 文档

Yu et al. 2015, ChIPseeker 论文

TxDb 包列表

扫码关注微信公众号【生信F3】

获取文章完整内容，分享生物信息学最新知识。
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data:text/x-r-source;base64,
https://bioconductor.org/packages/ChIPseeker/
https://academic.oup.com/bioinformatics/article/31/14/2382/255379
https://bioconductor.org/packages/release/BiocViews.html#___TxDb
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