
Checkm介绍及云平台使用 



1. checkM是用于评估分离出的微生物、单细胞和宏基因组的质量工具。 

 

2. 使用有谱系世系关系的特有和独有基因数据集来大致估计基因组的完整度和

污染程度。 

 

3. https://github.com/Ecogenomics/CheckM 

4. https://github.com/Ecogenomics/CheckM/wiki 
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1. pip安装的方法(pip install checkm-genome)，需要root权限（推荐） 

  > pip3 install numpy 

   > pip3 install matplotlib 

   > pip3 install pysam 

  #如果已安装可以忽略以上步骤  

   > pip3 install checkm-genome 

 

软件安装 



2. 通过Conda安装 

> conda install -c bioconda checkm-genome  

> conda install -c bioconda/label/cf201901 checkm-

genome  

软件安装 



3. 手动安装： 

   1. 需 要 的 软 件 ： HMMER(>=3.1b1) 、 prodigal(2.60 or >=2.6.1) 、

pplacer(>=1.1) 

          > export PATH=$PATH: /homepplacer-Linux-v1.1.alpha17 

 

2. 依赖的python模块：python >= 2.7 and < 3.0、numpy >= 1.8.0、

scipy >= 0.9.0、matplotlib >= 1.3.1、pysam >= 0.8.3、dendropy 

>= 4.0.0、ScreamingBackpack >= 0.2.3 

安装 



1. CheckM假定基因组由contig组成，并且要处理的文件默认以.fna为后缀名; 

 

2. -x可以指定其他后缀名（例如：-x fa） 

 

3. bin id：基因组bin的唯一标识符（来自输入的fasta文件） 

 

输入文件 



1. lineage-specific（世系特异性）【推荐方法】 

checkm lineage_wf <bin folder> <output folder> 

 

2. taxonomic-specific（物种分类特异性） 

checkm taxonomy_wf <rank> <taxon> <bin folder> <output folder> 

<rank>: phylum; <taxon> : Cyanobacteria 

 

3. custom marker genes（自行指定基因maker） 

> checkm analyze <custom HMM file> <bin folder> <output folder> 

> checkm qa <custom HMM file> <output folder> 

 

工作流程 



 wget  -c https://data.ace.uq.edu.au/public/CheckM_databases/checkm_data_2015_01_16.tar.gz 

 tar -zxvf checkm_data_2015_01_16.tar.gz 

 checkm data setRoot $PATH/checkm_data 

 

下载数据库并设置数据库路径 



1. (M) > checkm tree <bin folder> <output folder> 将基因组加入到参考基因组树中 

2. (R) > checkm tree_qa <output folder> （可选）检查树 

3. (M) > checkm lineage_set <output folder> <marker file> 创建一个Marker文件，

这个文件包含用于评估基因组的lingeage-sepecific标记位点 

4. (M) > checkm analyze <marker file> <bin folder> <output folder> 鉴定marker基

因和评估基因组完整度和污染 

5. (M) > checkm qa <marker file> <output folder> 对基因组质量进行总结 

lineage-specific（世系特异性） 



1. > checkm lineage_wf <bin folder> <output folder> 

 <bin folder>为基因组fna所在的输入目录 

 <output folder>为结果输出目录 

 

2.    -t 指定所需的线程数，加快运行速度 

3. checkm lineage_wf -h查看全部参数及用法 

 

4. 例如：checkm lineage_wf -t 20 -x fa --nt --tab_table -f 

bins_qa.txt metabat_bins bins_qa_result  

标准流程 



1. unbinned    识别没有被分装（unbinned）的序列 

2. coverage    计算序列的coverage 

3. tetra      计算每条序列的四核苷酸频率 

4. profile      计算map到每个bin的reads的百分率，可用比较bins丰度 

5. join_tables    将tab分割的不同bin信息表文件整合 

6. ssu_finder    识别序列中的核糖体小亚基RNA（SSU rRNAs），也即16S/18S 

计算基因组特征 



1. bin_qa_plot：绘制bin完整度、污染度和异质性条形图 

2. gc_plot：绘制每个bin的不同序列GC含量分布直方图及误差图 

3. coding_plot：绘制每个bin序列的编码密度（coding density，CD）直方

图及误差图 

4. tetra_plot ： 绘 制 bin 每 条 序 列 与 bin 平 均 四 核 苷 酸 频 率 的 距 离

（tetranucleotide distance，TD）直方图及误差图 

5. dist_plot：将以上三个图形绘制在一起 

可视化工具 



 checkm dist_plot [Options] out_folder bin_folder 

 plot_folder tetra_profile dist_value 

 

 例如： 

checkm dist_plot --image_type pdf   -x fa  

 bins_qa_result  metabat_bins checkm_plots  

 ../checkm_tetra.out  95 

bins质量评估图像 

图1. bins质量评估图像 



> checkm bin_qa_plot --image_type pdf -x fa bins_qa_result metabat_bins 

checkm_qa_plots 

绘制bin完整度、污染度和异质性条形图 
 

图2. bin完整度、污染度和异质性条形图 



1. checkm nx_plot --image_type 

pdf -x fa --font_size 12 

metabat_bins checkm_Nx_plots 

绘制Nx图 

图3. bin的Nx图 



1. 网址：http://biocloud.nmdc.cn/ 

2. 分析软件：http://www.nmdc.cn/analyze/ 

国家微生物科学数据中心 
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