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动物所发表关于人工智能识别菌群标志物的综述文章。

菌群标志物作为微生物群落在健康与疾病状态下的特定生物分子或代谢产物，对于疾病的早期诊
断和预防具有重要意义。它们揭示了微生物与宿主的互作关系，并为实现精准医疗和保障公共健
康提供了关键的科学依据。传统的生物信息学方法在识别菌群标志物时存在预测准确性不高和泛
化能力不足的问题，而人工智能方法在生物信息学领域的应用和推广为菌群标志物的识别提供了
全新视角。

近日，中国科学院动物研究所赵方庆团队在《国家科学评论》（National Science
Review）上发表了题为Exploring the frontier of microbiome biomarker discovery with artificial
intelligence
的综述文章。该论文系统梳理了不同人工智能方法在菌群标志物发现中的应用和优势，为人工智
能方法在识别菌群标志物的不同应用场景中的选择提供了依据。同时，该工作探讨了当前菌群标
志物研究中人工智能技术面临的机遇与挑战，为领域发展提供了新的思路和方向。

传统的菌群标志物识别方法主要依赖于统计方法如t-test、ANOVA等，对菌群数据进行分析并识
别丰度差异的微生物种类或功能基因。由于菌群测序数据存在大量噪声干扰，包括饮食在内的生
活方式以及实验条件的变化均可能引入偏差，因此不同数据集之间的一致性和测序结果的准确性
受到影响。同时，菌群数据具有稀疏性、高维性和组成性等特征，对基于菌群丰度的标志物识别
和挖掘带来了挑战。

为了克服传统方法的局限性，科研人员探索利用人工智能技术进行菌群标志物的挖掘。人工智能
方法通过特征选择和模型训练，能够识别出与疾病表型具有显著关联的菌群特征，挖掘出基于差
异丰度分析和共现网络分析所无法发现的潜在模式和复杂的相互作用，从高维、复杂的菌群数据
中识别出更精确的菌群标志物，进而提高疾病预测和诊断的准确性。同时，一些人工智能模型可
以提供可解释的预测结果，帮助研究人员剖析菌群标志物与疾病或表型之间的关系，从而揭示疾
病的发生和发展机制。以支持向量机、随机森林和梯度提升决策树为代表的机器学习算法以及以
神经网络为代表的深度学习算法，在较多不同的研究中均表现出优异性能。此外，人工智能模型
可以整合不同组学和不同模态的数据，通过结合自然语言处理等技术，进一步深度融合不同来源
的数据信息，从而更全面地探讨疾病的发生和发展机制并发现更精确的菌群标志物。

人工智能技术在菌群标志物发现领域展现出潜力，可以帮助科学家更好地研究微生物组与疾病之
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间的关系，并开发基于微生物组的诊断和治疗策略。上述成果为微生物组相关疾病的诊断和治疗
提供了新思路，并为人工智能辅助生物医学研究提供了新见解。

研究工作得到国家重点研发计划、国家自然科学基金和中国博士后科学基金的支持。
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