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简介

● 微生物代谢产物与人体健康密切相关

● 微生物代谢产物是由核心基因簇（MGCs）编码的，这些基因紧密排列共同发

挥作用

● 微生物初级/次级代谢产物分析工具已得到广泛应用，但注释结果庞大而繁杂。

●为解决海量结果的处理问题，我们开发了基因簇提取工具BioMGCore

●开发的工具包能够帮助探索潜在的初级或次级代谢物，极大提高了工作效率



亮点

https://github.com/xielisos567/BioMGCore



流程概述
主要包含两个步骤：微生物初级/次级代谢物注释和BioMGCore工具包运行。

https://github.com/xielisos567/BioMGCore

从注释结果中批量提取核心基因簇：

（1）精准识别并提取指定的功能基因簇

（2）可添加taxonomy分类群来源信息

（3）实现对预测次级代谢产物的批量统计

（4）核苷酸/氨基酸序列同步提取



BioMGCore工具运行

BioMGCore工具包运行逻辑：

（1）关键词匹配逻辑

（2）基因簇中基因的邻近原则

BioMGCore工具包结果提取：

（1）按gutSMASH注释结果提取

（2）按antiSMASH注释结果提取

（3）添加物种分类群信息



案例一：微生物组数据分析流程

Table S1. 使用BioMGCore工具包对antiSMASH注释结果统计

（1）对1520个细菌基因组的分析

发现至少有1266个细菌具有合成次

生代谢物的能力，在基因组中检测

到了完整MGCs。

（2）用于合成环内酯自诱导物

（cyclic-lactone-autoinducer）的功

能性MGCs在所有MGCs中所占比

例最高（31.22%），且与其他次

生代谢物基因共存。

运行代码：
python3 antiSTAT.py -i data_path_antiSMASH_annotation -o ./statistics.xlsx



案例二：微生物组数据分析流程

Table S2. 使用BioMGCore工具包对gutSMASH注释结果分析

（1）在25,755个参考细菌基因组中对心血管疾

病相关的代谢物γ-丁酰甜菜碱(γ-butyrobetaine) 

分析发现，共有3541株细菌菌株含有完整的

caiTABCDE基因簇，主要属于Escherichia coli

和Salmonella enterica，二者均为厚壁菌门成员。

（2）构建了一个caiTABCDE基因簇的物种特

异性数据库，这有助于心血管疾病的靶向治疗。



总结

❑在这项研究中，我们介绍了一个专为微生物初级/次级代谢产物研究设计
的用户友好型工具包——BioMGCore；

❑目前BioMGCore能够实现对核心功能基因簇的识别与提取，并支持按不
同物种分类群进行分析统计；

❑ BioMGCore在微生物组数据分析中应用良好，具有较高的准确性，该工
具将持续升级，满足用户开展标准化和个性化的微生物组学数据分析；

❑ 工具包网址：https://github.com/xielisos567/BioMGCore
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