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介绍

01 宏基因组分析正从物种水平丰度扩展到菌株组成及动态变化。

02 物种谱看似稳定时，内部谱系仍可能发生替代、持续存在或定植。

03
长读段可连接变异、重复序列和移动遗传元件，但局部或不完整连接仍可
能被过度解读。



介绍

❑ 不同菌株水平输出在基因组跨度

和证据要求上并不相同。

❑ 证据类型与置信等级应分开报告

，而不是混为同一层级。

❑ 当存在歧义归属、污染、共识序

列塌缩、覆盖中断、参考偏倚或

未解析连接时，应降低结论强度

。

❑ 让菌株重建、宿主归属、持续存

在、替代和定植等表述更加准确

、可比较且易评审。



结论

(A) 物种稳定不代表菌株稳定

•  各时间点的物种丰度可能基

本不变，但种内谱系组成仍

可能发生变化。

•  菌株水平分析可进一步识别

谱系的替代、持续存在和定

植。

(B) 不同结论对应不同证据

•  菌株谱、局部单倍型块、基

因组尺度菌株候选体和宿主

连接，需要不同类型和强度

的证据。

(C) 菌株水平结论的评估流程

•  先明确生物学问题，确定相

应的证据单元，评定结论的

置信等级；当证据有限时，

应降低结论强度并采用更保

守的表述。

◆ 菌株水平推断始于物种归属，但依赖不同证据单元和证据导向



结论

(A) 准确率与跨度共同决定信息能力

•   HiFi更适合等位基因推断和基因组恢复，ONT更有利

于获得长距离连接信息；两者并非固定优劣排序。 

(B) 测序深度应在谱系水平评估

•  即使样本的总测序深度很高，也可能仍不足以支持低

丰度谱系的识别。  

(C) 实验设计决定可报告的证据层级

•  高分子量DNA、增加测序深度、片段筛选、宿主DNA

去除、多样本设计、Hi-C和混合测序，可增强有效深

度、跨度或独立连接证据。

◆ 菌株分辨长读长宏基因组结论的实验与分析设计空间



结论

(A) 组装优先流程：基因组尺度

候选体

• 长读段经组装、分箱、读段回

比和一致性检查，可获得基因

组尺度菌株候选体。

• 结果可靠性需综合评估图结构

歧义、分箱污染、等位基因一

致性、覆盖连续性和边界支持。

(B) 读段、图和数据库优先流程：

菌株特征信号

• 基于标志基因、参考数据库或

泛基因组图，可获得菌株谱、

局部单倍型块和谱系特征信号。

• 缺乏全基因组范围的连接证据

时，不能表述为全基因组菌株

重建。

◆ 两条分析路径



结论

• 共识序列塌缩、污染、读段截断热点、覆盖中断和参考偏倚，可能导致菌株重建结果不可靠。

• 缺乏跨边界读段或独立连接证据时，不能对移动遗传元件进行明确的宿主归属。

• 出现上述问题时，应降低结论强度，采用菌株候选体、局部连接或潜在宿主关联等保守术语。

◆ 结论降级触发因素



总结

长读长宏基因组学扩大了可观测的菌株水平特征范围，但每项结果都应

按照证据实际支持的尺度命名，并单独说明置信度。

    研究意义(Implications):

该框架为菌株重建、宿主归属、持续存在、替代和定植等结论提供了规

范报告路径，可减少过度表述，提高结果的可靠性、可比性和可评审性

。

核心发现(Key Findings):
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