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Background 背景介绍

Pan-genome是用于描述一个类群基因组信息的总和，
比单一基因组更能展示出一个类群的基因多样性。

In the fields of molecular biology and genetics, a pan-

genome is the entire set of genes from all strains within 

a clade. More generally, it is the union of all the 

genomes of a clade.
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Synteny analysis between eight group B Streptococcus (GBS) genomes.

Tettelin H et al. PNAS, 2005

GBS pan-genome.



Background 背景介绍

Pan-genome可以被拆分为核心泛基因组（core pangenome），由核心基因（core genes）组成；shell

pangenome，由 dispensable genes 组成；cloud pangenome，由独有基因（unique gene）组成。

The pan-genome can be broken down into a “core pangenome” that contains genes present in all individuals

(core genes), a "shell pangenome" that contains genes present in two or more strains (dispensable genes), 

and a "cloud pangenome" that contains genes only found in a single strain (unique gene).

Bayer, P.E. et al. Nat. Plants, 2020
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描述Pangenome的方式

Costa S S et al. Bioinformatics and Biology Insights, 2020
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构建Pangenome的两个重要过过程和参数

A set of genomes

…

…

Annotated gene set

…

Ortholog gene clustering

如何找同源基因？

BLAST/DIAMOND

CD-HIT

Markov Clustering

…

Panaroo gene annotation pipeline.

Tonkin-Hill G et al. Genome biology, 2020

PanX analysis pipeline. Ding W et al. Nucleic acids research, 2018



Background 背景介绍

构建Pangenome的两个重要过过程和参数

A set of genomes

…

…

Annotated gene set

…

Ortholog gene clustering

如何界定核心基因？

Coverage



Pangenome research 相关研究

MiGA Workflow. Pangenome profile of Bacillus cereus sensu lato (s.l).

Rodriguez-R L M, et al. Nucleic acids research, 2018

Microbial Genomes Atlas，可以做给定基因组的分类阶元的确定、基因多样性评估和进化分支属性推断。



Pangenome research 相关研究

Nationwide distribution and ecological drivers of Listeria.

Stronger positive selection in more cosmopolitan 

phylogroup.

⚫ 作者通过全美范围的采样，获得了1854株李斯特菌。
发现李斯特菌的存在严重受到环境因子的影响，尤
其是土壤湿度、钼含量和盐离子浓度。

⚫ 594个代表性菌株的全基因组分析可以把所有样本
分到12个系统类群(phylogroups)，而且每个系统类
群在生态地域的宽度和类型上都有很大差异。

⚫ 普遍存在的“流行性”类群有更开放的泛基因组，
并表现出较弱的连锁不平衡特性，表明这样的类群
有更强的基因获得、丢失、以及交换能力。

⚫ “流行性”类群也有相当大比例的基因受到正向选
择，正向选择效应在核心基因组中表现更为明显，
表明系别特异性的核心基因是环境适应的重要驱动
因素。



Introduction 平台介绍

…
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Results 结果
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结语

https://nmdc.cn/ipga/

通讯方式：
shiwy@cau.edu.cn

ma@im.ac.cn

mailto:shiwy@cau.edu.cn
mailto:ma@im.ac.cn
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