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简介

动机

当前方法

• 微生物群落中，同一菌种内常常同时存在多个变异体菌株，这些变异体在基因成分上存在很大差别。
• 菌种内变异体可能有着显著的表型差异, 并且在微生物跨环境适应性以及宿主微生物相互作用中扮演重要作

用。

• 大多数菌株分析工具关注使用单核苷酸变异信息对菌株组成进行分析。
• 当前的泛基因组工具比如PanPhlAn仅仅推导宏基因组样本中的主导菌株的基因成分。

解决方案

• 希望有一套方法，从宏基因组数据中同时对共存菌株的组成和对应的基因成分进行重建。



简介

StrainPanDA (Strain-level Pangenome Decomposition Analysis ，
菌株水平泛基因组分解分析)

通过对基因家族丰度矩
阵进行矩阵分解重建菌
株组成和关联的基因成
分谱。



简介

StrainPanDA 工作流



简介

研究设计

应用: 纵向宏基因组数据集

验证: 多菌株混合的模拟体系

• 大肠杆菌: 考虑测序错误, 测序深度以及宏基因组背景噪音对结果的影响。

评测: 与其他菌株分析工具比较

• StrainEst, PStrain, PanPhlAn

• 其他菌种: 长双歧杆菌, 艰难梭菌, 粪肠球菌, 普拉梭菌, 普雷沃氏菌。

• 婴儿肠道微生物 (Bäckhed et al. 2015)

• FMT干预后肠道微生物 (Kong et al. 2020)



结果

StrainPanDA 准确推导菌株组成

JSD: Jensen-Shannon divergence, JS散度



结果

StrainPanDA 可以准确推导共存菌株基因成分

AUPRC: area under the Precision-Recall Curve，精度/召回曲线下面积



结果

案例#1:长双歧菌亚种在婴儿肠道菌群中的演替

• 母乳喂养状态的改变(中断或者继续
) 与长双歧菌优势亚种的转变相关
联.

长双歧菌(B. longum)亚种



结果

StrainPanDA重建的基因成分谱

案例#1:长双歧杆菌亚种在婴儿肠道菌群中的演替

• 各亚种具有不同的营养利用相关的基因

• 亚种1特有的一些基因家族属于编码人乳寡糖降解需要的
关键酶的基因



结果

案例#2: 接受FMT干预的克罗恩病患者

• 亚种组成具有显著的个体特征;

• 卵形拟杆菌的两个亚种丰度与其菌
种的丰度相关性差别很大；

• 亚种2具有更多的碳水化合物活性
酶(CAZy)基因以及特异的毒力因
子基因，可能与其竞争优势和FMT
后病情反复存在关联。

卵形拟杆菌 (B. ovatus)亚种



总结
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• 与主流菌株分析工具相比，StrainPanDA 提供了一种高准确高鲁棒性重建菌株组成与菌株
基因成分谱的新方法。

• 菌株组成与关联基因成分谱的重建对于理解微生物适应性变化以及菌株特有功能极其重要。

菌株组成 菌株基因成分谱

• StrainPanDA可以通过GitHub获取： https://github.com/xbiome/StrainPanDA

https://doi.org/10.1002/imt2.41
https://github.com/xbiome/StrainPanDA
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