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简介

• 婴儿肠道菌群被认为是抗生素耐药基因（ARGs）的存储库，且肠道抗性组（即微生物类群中所有的抗性基
因集合）的组装与婴儿菌群的发展相吻合。

• 我们旨在研究婴儿肠道抗性组的自然组装，包括使用来自婴儿的公开宏基因组数据确定驱动抗性组组装的
因素。我们的研究结果展示了婴儿肠道抗性组的全局景观，为后续研究提供帮助。



结果

• 为了构建全球多队列婴儿肠道宏基因组，我们在

2015 年至 2020 年期间的 17 项独立研究中，获取

了4132 个婴幼儿相关宏基因组样品。

• 我们对所有样品应用了相同的质量控制和上游分析。

全球多队列婴儿肠道宏基因组概述



结果

• 自然分娩且无任何抗生素治疗记录的足月婴儿被定义为“健康婴儿”

• 在出生后的前 14 个月中，来自 272 名婴儿的 858 个粪便宏基因组用于捕获健康婴儿肠道微生

物群的自然组装。

图. 堆叠条形图分别描绘了在门和科水平上测量的健康婴儿肠道菌群相对丰度

生命早期健康婴儿肠道微生物群的自然组装



结果

堆叠条形图描绘了在抗性类别水平上的相对丰度。
图.健康婴儿早期肠道抗性组的组装

绝对丰度（抗性类型）

生命早期健康婴儿肠道抗性组的自然组装



结果

• 抗性基因在微生物分类群之间分布不均

• 通过将微生物分类单元分配给含有抗性

基因的contigs，发现假单胞菌门是最主

要含抗性基因相关的门，其中含有3720

个独特的抗性基因（总共3809个），占

婴儿肠道抗性基因总体丰度的46.9%

• 大肠杆菌的抗性基因主要是药物-生物杀

灭剂抗性（24.1%）和多金属抗性

（18.2%）

图. 气泡图描绘了抗性基因的细菌宿主在门和属水平上随时间的动态变化。

健康婴儿中大肠杆菌携带最多的抗性基因



结果

• 我们将分析从健康婴儿扩展到所有宏基因组样本，以探索影响抗性组

的因素。

• 发育中的肠道抗性组与婴儿的生理年龄呈线性相关。

• 110个抗性基因被分为六个簇，具有两种不同的动态模式：属于簇1-3

（N = 53）的抗性基因的丰度在生命早期开始时相对较高，然后随着

时间的推移而减少，而归类为簇4-6（N = 57）的抗性基因在婴儿成

长期间逐渐增加。

图. 随机森林模型中测试集和训练集中的预测婴儿年龄（抗性组年龄）与实际婴儿年龄。

婴儿时期肠道抗性组的发育与年龄有关



结果

• 110个与年龄相关的MEGIDs与83个与年龄相关的

CAZy酶之间的关联，发现半数以上的MEGID-CAZy组

合（超过5000个）存在显著相关性。

• 由碳水化合物代谢引起的耐药性丰度变异（40.7%）

大于由微生物组成引起的变异（36.1%）

图.热图描绘了与婴儿年龄显著相关CAZy酶的丰度

婴儿肠道抗性组组装与微生物碳水化合物代谢的变化有关



结果

图. 婴儿肠道可转移抗性组的发育

婴儿肠道中的横向基因转移事件和可转移抗性基因逐渐增加



总结
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⚫ 首次检查了健康婴儿肠道中抗性组的自然组装，并确定了受年龄显著影响的肠道抗性组。

⚫ 我们推断，婴儿抗性组的年龄依赖性组装是肠道微生物组变化的结果，这是由于抗性基因

在分类群中不成比例分布。

⚫ 婴儿抗性组的年龄依赖性组装反映了肠道微生物组的变化，而这种改变通常是婴儿期饮食

转变的结果。

⚫ 肠道抗性组的成熟是由婴儿不断变化的碳水化合物代谢驱动的，这表明婴儿期对拟杆菌门

的碳水化合物活性酶的需求增加，而假单胞菌门的参与减少。



iMeta: 整合宏组学重新认识生命和环境科学

“iMeta” 是由威立、肠菌分会和本领域数百位华人科学家合作出版的开放获取期刊，主编由中科院微生物所
刘双江研究员和荷兰格罗宁根大学傅静远教授共同担任。目的是发表原创研究、方法和综述以促进宏基因
组学、微生物组和生物信息学发展。目标是发表前10%(IF > 15)的高影响力论文。期刊特色包括视频投稿、
可重复分析、图片打磨、青年编委、前3年免出版费、50万用户的社交媒体宣传等。2022年的三月、六月和
九月期已正式在线出版发行！

主页: http://www.imeta.science  
出版社: https://wileyonlinelibrary.com/journal/imeta 

投稿: https://mc.manuscriptcentral.com/imeta 

office@imeta.science

iMeta 宣传片

https://onlinelibrary.wiley.com/toc/2770596x/2022/1/1
https://onlinelibrary.wiley.com/toc/2770596x/2022/1/2
https://onlinelibrary.wiley.com/toc/2770596x/2022/1/3
http://www.imeta.science/
https://wileyonlinelibrary.com/journal/imeta
https://mc.manuscriptcentral.com/imeta
mailto:office@imeta.science
https://mp.weixin.qq.com/s/IiWT3V7d0_k9_axPiJhyow
https://mp.weixin.qq.com/s/yRMq3K9CaNQoEa60IkXm8Q

	幻灯片 1
	幻灯片 2
	幻灯片 3
	幻灯片 4
	幻灯片 5
	幻灯片 6
	幻灯片 7
	幻灯片 8
	幻灯片 9
	幻灯片 10
	幻灯片 11

