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研究背景

o Python在单细胞测序数据分析、大数据处理、机器学习和深度学
习领域越来越流行，越来越多的python包被开发出来（SCANPY、
EpiScanpy、scVelo、PyDESeq2和GSEApy等）

o 但目前还没有一个强大的Python包可以生成类似于R中
ComplexHeatmap的复杂热图。对于使用Python进行数据分析、机
器学习和深度学习的研究人员来说，这已经成为一个紧迫的问题。

o 为了填补Python中的这一空白，我们开发了PyComplexHeatmap，
这是一个纯Python包，可以让用户轻松可视化多维生物数据。
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亮点

（1）单独或与主热图一起绘制各种类型的行和列注释，例如简单的热图
注释、条形图注释、箱线图注释、散点图和文本注释，并通过简单地设
置一个参数，便可以在热图注释上方添加文字。



亮点

（2）快速为特定行或列添加文本注释，并在整个轴上均匀分布不同类别
的文本，无需额外的手动编辑



亮点

（3）使用Python matplotlib内置的调色板、自定义的颜色表或颜色映射
字典轻松设置不同的颜色
（4）水平或垂直组合两个或多个热图以创建组合图
（5）使用点状热图来可视化多达五个维度的数据。



算法实现

ClusterMapPlotter

DotClustermapPlotter oncoPrintPlotter ΧΦΦ

AnnotationBase

anno_simple anno_barplot anno_boxplot anno_scatterplot anno_label

HeatmapAnnotation

Heatmap



功能：与其它python包比较
PyComplexHeatmap matplotlib seaborn ComplexHeatmap Description

Version 1.3.8 3.7.1 0.12 2.13.1 Test version

URL
https:/ / github.com/ DingWB

/ PyComplexHeatmap

https:/ / github.com/ m

atplotlib/matplotlib

https:/ / github.com/

mwaskom/ seaborn

https:/ / github.com/ joker

goo/ComplexHeatmap
Github link

Language Python Python Python R Programming Language
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功能：与R ComplexHeatmap比较

Package Name Processing Time (s) Memory (kb)

ComplexHeatmap 40.21 3,366,768

PyComplexHeatmap 22.57 1,037,944

ComplexHeatmap PyComplexHeatmap



应用

Á细胞特异性甲基化标志物可视化



应用

Á CpG模块相关性矩阵可视化



应用

Á TCGA 肺腺癌癌变异概况的 OncoPrint



教程

https://dingwb.github.io/PyComplexHeatmap

https://dingwb.github.io/PyComplexHeatmap


总结

o 我们介绍了PyComplexHeatmapι旨在填补Python在数据科学生态系统中
多维数据复杂热图可视化方面的空白。

o 我们展示了PyComplexHeatmap在渲染具有丰富注释的复杂生物数据集方
面的主要特性。相比R中的ComplexHeatmapι它在处理大数据集时具有
更高的计算效率。

o 我们还展示了它在高级基因组学数据分析中的强大功能，包括绘制用于
癌症基因组学数据分析的OncoPrint图和对五个维度的组学数据进行解析



展望

Ding, W., Goldberg, D. and Zhou, W. (2023), PyComplexHeatmap: A Python package to visualize multimodal 

genomics data. iMeta e115. https://doi.org/10.1002/imt2.115

o 包括支持更灵活的输入数据格式

o 实现多进程并行运算和绘图

o 集成更多的聚类方法

o 实现圆形坐标轴

o 提供交互式可视化

o 与其他Python包，如Scanpy、Django进行对接

https://doi.org/10.1002/imt2.115
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