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一、宏蛋白质组学

技术简介
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宏蛋白质组学：宏多组学中经常缺席的成员

• 微生物组学研究中，不同宏组学技术提供不同层面的解析

Zhang et al., Microbiome, 7:154, 2019

图片来源https://bionumbers.hms.harvard.edu

• 宏蛋白质组学：

o 在微生物细胞中，蛋白质

大约占细胞干重的50%。

这些蛋白质是细胞生物过

程的基本功能单元

o 宏蛋白质组学分析复杂微

生物组的蛋白质组成，对

理解其功能非常重要

• 然而在目前的宏多组学研究中，宏蛋白质组学普遍缺席
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蛋白质数据库

3.2GB1,845KB

(例: E. coli strain K12)

单个微生物物种蛋白质数据库 微生物组蛋白质数据库

~2,000倍

传统蛋白质组学生物信息流程：

宏蛋白质组学
搜库面临挑战：

(例: IGC数据库)

• 增加生物信息
流程的难度

宏蛋白质组学生物信息流程比传统蛋白质组学更具挑战

匹配、
打分
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渥太华大学
Daniel Figeys教授团队

本团队的宏蛋白质组学技术发展

蛋白质组学

2016                    2017                          2018   2019      2020                          2021                         2022

MetaPro-IQ搜库流程

Zhang et al. Microbiome

2016, 4:31

iMetaLab Suite
Li and Ning et al, 

iMeta, 2022, e25

宏蛋白质组学

MetaLab软件

Cheng et al., 

Microbiome 2017, 5:157

iMetaLab
云端搜库

Liao et al. 

Bioinformatics.

2018, 34(22)

MetaLab 2.0

Cheng et al.,

J. Am. Soc. Mass 

Spectrom. 2020, 31:7

2015

MetaPro-IQ搜库流程 iMetaLab Suite
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二、iMetaLab Suite：
宏蛋白质组学一站式工具集
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MetaLab自动化搜库、iMetaReport自动报告、iMetaShiny交互式数据分析应用

9



10

三、iMetaLab Suite

应用实例演示
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iMetaLab Suite应用实例

Li et al., Microbiome 8:33, 2020

以双氯芬酸vs对照为例
（Diclofenac vs DMSO）
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iMetaLab Suite应用实例

Li et al., Microbiome 8:33, 2020

以双氯芬酸vs对照为例
（Diclofenac vs DMSO）
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iMetaReport自动报告
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iMetaShiny数据分析和可视化应用 shiny.imetalab.ca



iMetaShiny数据分析和可视化应用
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使用教程网站：

wiki.imetalab.ca

技术支持团队：

techteam.metalab@gmail.com

使用教程和技术支持

欢迎您的宝贵反馈和建议！

mailto:techteam.metalab@gmail.com


iMeta: 整合宏组学重新认识生命和环境科学

“iMeta” 是由威立、肠菌分会和本领域数百位华人科学家合作出版的开放获取期刊，主编由中科院微生物所
刘双江研究员和荷兰格罗宁根大学傅静远教授担任。目的是发表原创研究、方法和综述以促进宏基因组学、
微生物组和生物信息学发展。目标是发表前10%(IF > 15)的高影响力论文。期刊特色包括视频投稿、可重复
分析、图片打磨、青年编委、前3年免出版费、50万用户的社交媒体宣传等。2022年2月正式创刊发行！

主页: http://www.imeta.science
出版社: https://onlinelibrary.wiley.com/journal/2770596x

投稿: https://mc.manuscriptcentral.com/imeta

office@imeta.science

iMeta

http://www.imeta.science/
https://onlinelibrary.wiley.com/journal/2770596x
https://mc.manuscriptcentral.com/imeta
mailto:office@imeta.science
https://mp.weixin.qq.com/s/Ws4td7ZoRIWviUwdZs_ueg

