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网络分析在微生物组数据挖掘中的应用
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寻找关键微生物

网络分析是微生物生态学研究中的重要内容，对于探索人体、动物、植物健
康和微生物关系、环境变化与地球生物化学循环、生态演替与进化等研究至
关重要
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网络分析工具存在的一些问题

易用性

- 网络分析的软件使用步骤繁琐，且结果难
以重复

- 缺乏可以快速数据挖掘网络以及可视化的
工具

- 微生物网络分析结果修改、再分析困难
- 微生物大网络绘制困难（1000>OTU）

美观性

- 可视化布局方式比较单一，
不适于微生物网络展示

- 无法对微生物模块信息进行
挖掘

- 无法同时进行多网络可视化
和比对

目前网络分析的工具主要有：Cytoscape、Gephi、一些R包（igraph、ggraph、
network等）
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ggClusterNet主要功能及函数的简介
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ggCLusterNet包括两大分析内容：

- 网络挖掘流程和二分网络挖掘流程

- 基于模块展示网络分析的多种可视化
布局算法

- 网络挖掘内容主要包括：网络属性计
算、节点属性计算、模块性计算、随机
网络计算和比对等
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十种布局函数的可视化效果

model_maptree开发故事
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ggClusterNet---数据挖掘

①

② ③

①网络构建

②网络和节点属性的计算

③网络布局和可视化

2 基于多个网络使用model_Gephi.2算法布局：

1 基于多个网络使用model_maptree算法布局：
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