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背景介绍

Genome Research 29(5): 798–808. (2019)Nature Biotechnology 39 (2021)

The Unified Human Gastrointestinal Genome 
(UHGG) collection, comprising 204,938 
nonredundant genomes from 4,644 gut 
prokaryotes.

single-tube long fragment read (stLFR), a technology 
that enables sequencing of data from long DNA 
molecules using economical second-generation 
sequencing technology.



MetaTrass组装方法实现流程与原理解析

Metagenomic Taxonomy Read Assembly of Single Species (MetaTrass)



不同组装方法组装MOCK10标准品结果对比
• MOCK10标准品stLFR测序数据基本信息 • 对比不同组装方法组装MOCK10标准品的10个菌种基因组的结果评价

• MOCK10标准品的测序数据类型和组装方法策略



MetaTrass组装人肠道宏基因组评估

• 获得较高且一致性的基因组百分数

• 得到Contig N50从Kb到Mb范围提升

• 总体上有较高的基因组完整性和低
水平的污染度

• 获得较为可观数量的高质量和中质
量单菌水平基因组



不同方法的宏基因组组装结果比较

• MetaTrass获得高质量和中质量的
菌种数目明显多于对比的12种传统
方法

• MetaTrass获得高质量菌种中注释
层级精度高于“目”层级几乎与其他
方法总的高质量数目相当



一个样本的肠道菌群高质量菌种基因组的成分分布



MetaTrass应用于其他共标签数据（MOCK20）



Software performance and download

https://github.com/BGI-Qingdao/MetaTrass

• Time consumption between different assembly tools

• MetaTrass’ performance

• Freely download from Github repository

https://github.com/BGI-Qingdao/MetaTrass


总结

⚫ MetaTrass是第一个采用“先分箱后组装”策略的宏基因组组装工具，其源代

码已在Github网址https://github.com/BGI-Qingdao/MetaTrass公开。

⚫ MetaTrass通过综合利用共标签测序数据和参考基因组信息实现高效率地组

装人类肠道微生物群落菌种水平的高质量基因组。

⚫ MetaTrass利用二代测序短读长之间的共标签关联来减少传统分箱结果中的

假阴性，并改善菌种基因组草图的组装连续性。
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