
OUTPOST：一款支持群体分组
分析的宏基因组测序

综合分析软件
周毅航1# ，郑继红1# ，宋文琦1# ，…，张超1*，王晓竹1，9*

1同济大学生命科学与技术学院

9上海交通大学医学院附属第九人民医院

Yihang Zhou, Jihong Zheng, Wenqi Song, Xinyi Yan, Li Du, Zhonglin Ma, Yanbin Fu, Zhaohui Ouyang, Yuchen 

Xiao, Zhuoqun Liu, Feng Tian, Jason Wing Hon Wong, Jen Hao David Shih, Shikang Liang, Honglei Tian, Liu 

Liu, Ke Wei, Chao Zhang, Jiangtao Li, Xiaozhu Wang. 2024. OUTPOST: a comprehensive analysis software for 

whole-metagenome shotgun sequencing incorporating group stratification. iMetaOmics 1: e29. 

https://doi.org/10.1002/imo2.29



简介



亮点

• OUTPOST是一款综合分析软件，专为宏基因组鸟枪

法测序数据设计，由Snakemake进行管理。该软件

包含14个模块，提供超过50种功能，相较于现有的

17种工具，凭借其全面性脱颖而出。

• OUTPOST 在处理群体分组方面的独特能力使其特别

适用于多组实验设计，并为计算扰动研究量身定制。

• OUTPOST 还引入了基于元分析的生物标志物识别的

创新方法。
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案例一：基于已发表的猫微生物组研究评估OUTPOST的性能
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案例二：进一步探讨OUTPOST在哺乳动物微生物组研究中的应用
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案例三： OUTPOST 在结直肠癌患者微生物组中的应用研究
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总结

❑ 全面的分析功能和多组支持：OUTPOST 提供 14 个模块，集成了超过 50 个功能和

40 多个第三方工具，使其特别适合处理多组实验设计和复杂的宏基因组分析。

❑ 创新性的计算扰动实验和生物标志物识别：OUTPOST 引入了计算扰动实验和基于

元分析的生物标志物识别，增强了分析的稳健性和应用价值。

❑ 操作稳健性和用户友好性：OUTPOST 基于 Snakemake 框架，构建了一个可靠且灵

活的分析环境，能够满足从初学者到高级研究者的多种需求。

Yihang Zhou, Jihong Zheng, Wenqi Song, Xinyi Yan, Li Du, Zhonglin Ma, Yanbin Fu, Zhaohui Ouyang, Yuchen 

Xiao, Zhuoqun Liu, Feng Tian, Jason Wing Hon Wong, Jen Hao David Shih, Shikang Liang, Honglei Tian, Liu 

Liu, Ke Wei, Chao Zhang, Jiangtao Li, Xiaozhu Wang. 2024. OUTPOST: a comprehensive analysis software for 

whole-metagenome shotgun sequencing incorporating group stratification. iMetaOmics 1: e29. 

https://doi.org/10.1002/imo2.29
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