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学者开发出跨物种单细胞组学数据分析的新工具。 近日，中国科学院广州生物医药与健康研究
院研究员王杰团队在国家自然科学基金、国家重点研发计划等项目的资助下，开发出新的计算工
具CACIMAR，用于分析跨物种单细胞转录组测序数据，揭示物种间细胞类型、标志基因、细胞
内调控以及细胞间相互作用的进化保守性。相关成果发表于《生物信息学简报》（Briefings in
Bioinformatics）。
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CACIMAR进行跨物种单细胞转录组数据分析示意图。研究团队供图

物种不仅在基因层面，也在细胞类型、基因表达、基因调控、细胞间相互作用等方面显示出进化
保守性。单细胞转录组测序技术已广泛用于不同物种的单细胞表达研究，为在细胞类型水平研究
物种的进化保守性提供了新机会。已有的算法能通过分析跨物种单细胞转录组数据识别进化保守
的细胞类型，如Seurat和SAMap等。但是，这些方法主要通过跨物种的单细胞聚类确定保守细胞
类型，其准确性在很大程度上取决于跨物种批次效应校正的能力。这些软件对进化距离较远物种
进行聚类分析，仍存在明显不足。此外，目前仍没有方法能确定细胞间相互作用的进化保守性。

针对以上问题，王杰团队开发了新的R软件包 CACIMAR ，用于分析跨物种的单细胞转录组数据
。CACIMAR的保守性分析主要包含三个步骤：第一步，CACIMAR 基于每个物种内的单细胞聚
类结果确定每个物种的细胞类型、标志基因、细胞内调控和细胞间相互作用。该策略不用进行跨
物种的单细胞聚类，有效避免了跨物种的批次效应；第二步，基于标志基因的统计值和物种同源
性，CACIMAR计算细胞类型的保守性分值。此外，CACIMAR还建立了特征加权和的模型，分
别计算细胞内调控网络的保守性分值和细胞间相互作用的保守性分值。第三步，基于计算的不同
保守性分值分别确定跨物种保守或特异的细胞类型、细胞内调控和细胞间相互作用。

论文共同通讯作者、中国科学院广州生物医药与健康研究院助理研究员徐雪丽表示，该研究将C
ACIMAR应用于小鼠、斑马鱼和小鸡的视网膜损伤再生的公共单细胞转录组数据中，有效地确定
了小鼠、斑马鱼和小鸡视网膜中保守的细胞类型、标志基因、细胞内调控和细胞间相互作用。

据介绍，CACIMAR提供了一种新的算法，能克服现有跨物种单细胞转录组数据分析的挑战，特
别是在识别跨物种保守和特异的细胞类型、基因调控以及细胞间相互作用方面。通过该算法，研
究人员能深入地分析不同物种的细胞和分子水平的进化保守性，为理解物种进化的机制提供了新
的视角。（来源：中国科学报 朱汉斌）

相关论文信息：https://doi.org/10.1093/bib/bbae283
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