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前言



亮点

◆ microeco 软件包第二版整合了更多分析方法类别与算法。

◆ 本版本对代码完成重构，构建了逻辑更完善的程序架构。

◆ 该软件包可支持复杂宏基因组生物信息学等数据的下游分析。



microeco v2.0的主要更新内容

图1 microeco 包第二版主要升级内容的概要图。



microeco v2.0体系的设计框架

图2 microeco 包第二版的设计框架与逻辑。
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函数体系

图3 microeco 包第二版中的主要函数。



解析MetaCyc代谢通路丰度数据

图4 使用 file2meco 和 microeco 包解析 MetaCyc 通路丰度文件的流程图。



多组学数据的分析流程示例

图5 基于真实实验数据的示例性分析流程示意图。



总结

❑ microeco 2.0 版本较初始版本实现了大幅更新，提升了设计一致性与方法覆盖
范围。

❑结合其扩展包，microeco 为微生物组研究多个领域的组学数据提供了稳定且一
体化的下游分析框架。

❑计划基于 shiny 包与 microeco 2.0 开发一款交互式分析工具，帮助初学者高效
学习并使用microeco 包开展组学分析。

❑ 库网站: https://github.com/ChiLiubio/microeco
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