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亮点



Cas12新亚型命名、多样性分析与注释工具开发

图1. Cas12新亚型命名及Cas12fam软件注释流程

⚫ 本研究鉴定出4112个Cas12同源蛋白及6个

新型V型CRISPR/Cas系统，并提出可扩展

的“Cas12Cn”命名方案，解决分类碎片化

问题。

⚫ Cas12家族呈现高度多样性，平均序列相似

性仅为30.54%，其repeat序列保守基序与

tracrRNA依赖性相关。

⚫ 开发基于AI的结构域注释工具Cas12fam，

支持18个结构域精准注释，在关键结构域

注释上优于现有注释工具。

⚫ 在RuvC结构域发现两个保守甘氨酸残基，

其突变显著影响Cas12a切割活性



Cas12亚型的生态分布与进化机制

图1. Cas12蛋白亲缘关系及环境分布

⚫ 4112个Cas12蛋白分布
于18个环境。

⚫ Cas12C1、Cas12C6、
Cas12C13等多个亚型
广泛分布于多种环境，
显示较强生态适应性。

⚫ 系统发育分析确认多
个亚型间亲缘关系
（如Cas12C1与
Cas12C5）。

⚫ 污染环境中Cas12C12

受正选择（Ka/Ks 

>1），淡水/地下水环
境中Cas12C3受纯化选
择，体现环境对进化
的选择压力。



总结

❑ 在本项研究中，我们基于8 TB 微生物基因组数据，获得 4112 条 Cas12 蛋白序列，

扩充了 Cas12 亚型；提出了可扩展的 Cas12 亚型命名规则（Cas12Cn），解决分类碎

片化问题。

❑ 开发了基于AI 的自动化结构域注释软件—Cas12fam，可精准划分 18 个功能域，为

后续Cas12的功能与进化研究提供统一、可重复的注释标准。

❑ 揭示了Cas12在消化道、厌氧及污染环境中显著富集，并在其他生态环境中具备持续

挖掘的潜力；结合环境特异的 Ka/Ks 模式，证明生态背景是塑造 Cas12 多样性的关

键选择压力。

❑ 整合“结构域-进化-生态”三维信息，为快速筛选高活性、特异性的Cas12新亚型提供

指南。
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