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USEARCH发展历程、开源与商业软件比较
和未来流程开发建议



总结
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❑在这篇评述中，我们及时告知了读者USEARCH软件的作者免费释放了
所有64位软件，并开源了其最新版USEARCH软件（v12）的重大利好消
息;

❑本文系统梳理了USEARCH从首次发表在《Bioinformatics》杂志到成熟
开源的过程中软件的发展历程，提供了备份下载链接，比较了开源软
件和商业软件的不同特点；

❑ 评述了未来微生物组和生物信息学领域优秀生物软件的开发挑战和机
遇；

❑ 软件开源官方网站：https://github.com/rcedgar/usearch12；

https://github.com/rcedgar/usearch12
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