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中外科学家构建全球微生物基因目录。

复旦大学类脑研究院青年研究员路易斯�佩德罗�科埃略、教授赵兴明、名誉教授皮尔�伯克与
来自德国、西班牙、美国、英国等多国科学家合作，基于全球微生物组的概念，将地球上不同栖
息地的微生物作为统一系统，运用人工智能技术对1.3万个公开宏基因组样本进行挖掘，构建了
迄今为止最全面的全球微生物基因目录，为全球微生物组研究迈出了重要一步。

12月16日，相关研究成果以长文形式发表于《自然》。

微生物在地球中无处不在，隐藏在人们的皮肤、肠道以及土壤、河流、海洋等环境中，构成一个
个复杂的微生物组群落。传统微生物组研究按照人类微生物、海洋微生物等不同栖息地分别进行
研究，无法在全球视野下描述不同栖息环境中微生物群落的相互关联。

基因目录对于描述微生物群落的物种组成和功能特性具有重要意义。自2010年欧洲分子生物学实
验室和华大基因构建首个人类肠道微生物基因目录以来，新兴的微生物基因目录为研究人类生理
学和疾病提供了重要线索。

这次构建的全球微生物基因目录涵盖了肠道、口腔、皮肤、海洋、土壤等14个微生物的主要栖息
地，收集了13174个公开可用的高质量宏基因组和84029个高质量的基因组，得到了包含3.03亿个
物种级的基因（95%的核酸一致性聚类），是迄今为止最全面的全球微生物基因目录，将为地球
生态研究和人类健康研究提供重要贡献。

同时，研究人员发现，大多数基因都是栖息环境特异性的，这与微生物倾向于适应环境的特性是
一致的；只有5.8%物种水平的单基因簇是多栖息环境基因，多栖息环境基因主要富集在抗生素耐
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药性基因和移动遗传原件。

研究人员进一步研究了宏基因组中单基因簇的频率，发现大多数单基因簇是出现频率低于0.1%的
罕见基因。单基因簇的频率服从中性（或接近中性）进化假设下的幂律分布。事实上，虽然观察
到很多变异，但大多数变异并不是对环境的适应，而是由所谓的中性进化驱动：变异只是随机的
结果，而不是达尔文选择。

研究人员表示，这些发现对于理解抗生素抗性的产生，以及未来抗菌药物的研发具有重要的意义
。

据介绍，论文的第一作者和共同通讯作者科埃略于2018年全职加入复旦，此前专注于利用宏基因
组及显微图像技术对微生物群体进行分析。

赵兴明表示，前沿科学越来越突破学科界限，需要全域视野和全球视野。本研究构建了一个全球
视域下的微生物基因目录，对于理解微生物与人类健康的关系具有重要的作用。团队未来还将基
于所开发的基因目录，进一步与国内外科研院所和临床医疗开展合作，探究微生物包括人体肠道
微生物与人类生命大健康、大脑认知和行为等方面的影响。（来源：中国科学报黄辛）

相关论文信息：https://doi.org/10.1038/s41586-021-04233-4
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