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亮点

https://github.com/taowenmicro/ggClusterNet

ggClusterNet 2 优化了复杂设计和多类型数据下的网络分析过程和展示

ggClusterNet 2 增加了微生物组同其他关联环境或宿主指标的优化展示

ggClusterNet 2 增加了多种适用于跨界，多组学互作的网络可视化布局算法

ggClusterNet 2 推荐并设计了一套丰富的微生物共现性网络分析流程



ggClusterNet 2 概述

图1. 基于ggClusterNet 2 的微生物组网络分析



微生物网络的分析流程设计与分析

  
 
 
 

 
 
 

                        
 
 
 
  
  
  
 
  
 
  
  
 
  
 
 
  
 

   

  

                   

 
 
  
  
  
 
 
 
 
 
 
  
  
  

 
 
 

  

 
 
 
 
 
 
 
 
 

     

     

 
  

  
 

    

 

 

 

 

    

 

 

 

    

 

                     

 
 
  
  
 
 
  
 
 
 
 
 
 
 
 
  
 

 

        
     

            
                
          
              
                
                 
      
               
                 
                  
                

tab.r = network.pip(  ps = ps, 
zipi = TRUE, 

  big = FALSE,  
  select_layout = FALSE,  
  layout_net = "model_maptree2",

ram.net = TRUE
R=100, 
ncpus = 1  )

- network.pip()

- 将各类分析功能整合为标准化分析流程



微生物网络的分析流程设计与分析

                  

library(tidyverse)
library(ggClusterNet)
library(phyloseq)
library(igraph)
ps.st = readRDS("./ps_TS.rds")
ps.st
res = Facet.network(
ps.st= ps.st, g1 = "Group",g2 = "space",g3 = "time",
ord.g1 = c("WT","KO","OE"),ord.g2 = c("B","R") ,
ord.g3 = c("T1","T2","T3") ,order = "time", fill = "Phylum",
size = "igraph.degree", layout_net = "model_maptree2",
r.threshold=0.8,p.threshold=0.01,method = "spearman",
select_layout = TRUE,clu_method = "cluster_fast_greedy",
maxnode = 5)

p = res[[1]]
p

             

              

          

           

             
          

           

              

            

          

              
                                   

                    

              

                     

       

- Facet.network()

- 确保大批量网络图的颜色、大小与其他标尺映射统一

图2. 微生物组网络分析流程



MatCorPlot2()

matcorplotj()

two.cor()

multi.heap()

collinkhx()

微生物组、多组学及相关指标的跨界网络分析

        

     

          

     

     

     

   

   

    

   

   

          

    

     

             
   

          
     

     

   

    

   

   

          
   

        

      

     

      
      
      
      
      
      
      
      

       
       
       
       
       
       
       
       
       
       
       
       
       
       
       
       
       
       
       
       
       
       
       
       

      
      
      
      
      
      
      
      
      
       
       
       
       
       
       
       
       
       
       
       
       
       
       
       
       
       
       
       
       
       
       
       
       

          

     

     

     

     
   

   

    

   

   

          

        

     

          

     

     

     

   

   

    

   

   

          

    

     

             
   

          
     

     

   

    

   

   

          

跨界网络整合微生物组、多组学及关联指标，用于研

究微生物-宿主互作与多组学关联。

(A)

(B)(C)



微生物组、多组学及相关指标的跨界网络分析

     

      

         

     

                

   
   
   

    

    

   

   

   

           

     
   

   

     

      

        

         

                
   
   
   

    

    

   

   

   

           
     

   

   

(D) (E)

图3.多组学数据与各类指标的相关性分析



微生物跨域共现性网络分析与适应性可视化布局算法

corBionetwork.st()

model_Gephi.2() cir.squ() cir.maptree2()

(A)

(B) (C) (D)



model_filled_circle()

微生物跨域共现性网络分析与适应性可视化布局算法
   

model_Gephi.3()

PolygonClusterG() PolygonRrClusterG()

model_Gephi.3()

          

(E) (F)

(G) (H) (I)

图4. ggClusterNet 2 中跨域网络分析流程更新和可视化布局算法优化升级



总结

❑ ggClusterNet 2 更新全面满足了当前微生物组及相关指标网络分析的研究需

求；

❑ 引入了一套广泛的网络分析功能，为研究者利用网络探索相关科学问题提
供了更高便捷性；

❑ ggClusterNet 2 积极响应多因素、多处理、跨界互作及多组学整合研究中日
益增长的网络分析需求，通过新增分析功能并优化现有功能，保持与相关研究
领域快速发展的同步；

❑ ggClusterNet 2的R包为开源项目，可通过GitHub获取（https://github.com/tao

wenmicro/ggClusterNet）
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