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正文

• 菌群SNV位点普遍存在
• 外界干预对宿主菌群SNV位点有影响

SNV位点是否具有疾病特异性？
能否作为生物标志物用于疾病诊断？

研究背景



正文

➢ 五个突变基因标志物的功能注释。

(A，B) 普氏栖粪杆菌SNV的突变类型

和位置；

(C，D) 直肠真杆菌SNV的突变类型和

位置；

(E) Ka/Ks是非同义替换率 (Ka) 与同义

替换率 (Ks) 的比率。



总结
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• 本研究在炎症性肠病(IBD)患者的肠道微生物组中发现了基于单核苷酸变异的特异性

基因特征。

• 本研究建立了一种新的准确预测IBD的诊断方法。

• 普氏栖粪杆菌 (Faecalibacterium prausnitzii) 在不同肠道炎症疾病中均丰度降低，但

在基因标志物特征上呈现疾病特异性。
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