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系统学 (Systematics)

1. 分类 Classification

2. 描述 Description

3. 鉴定 Identification

4. 命名 Nomenclature

5. 理解生物多样性 Comprehending biodiversity

- Evolutionary history

- Ecological adaptation

分类学 (Taxonomy)

“The beginning of wisdom is calling things by their right names” 
(名正言顺)



原核生物分类命名百年历程

Hugenholtz, et al.  
ISME J, 2021



16S rRNA基因对一些原核物种的分辨率不足

 16S rRNA基因对
链霉菌种间和种内
的分辨率均不足



多位点序列分析(MLSA)有效区分原核物种

IJSEM, 2008, 2011
SAM, 2009, 2012



多位点序列分析(MLSA)有效区分原核物种

Syst Appl Microbiol, 2013
Method Microbiol, 2014 

16S tree 5-gene MLSA tree 49-phenotype clustering

C

S. pratensis 
phylogroup

 MLSA的结果得到表型数值分类和DDH的支持

DDH<70%



链霉菌的同源重组和网状进化

Cheng et al. Mol Phylogenet Evol, 2016

• 基因横向转移

• ~40%谱系受影响

(b)



全基因组序列应用于原核生物物种界定
 Genome-based average nucleotide identity (ANI) 与DDH呈线性相关，ANI=95-96%

可区分绝大部分已知物种；绝大部分ANI>96%的菌株间16S相似性>98.65%。

Shifting the genomic gold standard for the prokaryotic species 
definition. PNAS, 2009.

Towards a taxonomic coherence between ANI and 
16S … IJSEM, 2014.



基于全基因组序列的原核生物系统分类平台--GTDB

 The GTDB taxonomy is 
based on genome trees 
inferred using FastTree from 
an aligned concatenated set 
of 120 single copy marker 
proteins for Bacteria 
(bac120), 

 and with IQ-TREE from a 
concatenated set of 53 or 
122 marker proteins for 
Archaea.

Nat Biotechnol, 2018

https://gtdb.ecogenomic.org/

http://www.microbesonline.org/fasttree/
http://www.iqtree.org/
https://gtdb.ecogenomic.org/


基于全基因组序列的原核生物系统分类平台--TYGS

 TYGS is the successor of 
the popular Genome-to-
Genome Distance 
Calculator

 is a user-friendly high-
throughput web server 
for genome-based 
prokaryote taxonomy

 is connected to a 
large, continuously 
growing database of 
genomic, taxonomic and 
nomenclatural information

 is highly interconnected with 
the LPSN database and 
depends on its expert-
curated nomenclatural data

 provides a multitude of 
tailored results.

Nat Commun, 2019; Nucleic Acids Res, 2022

Benefit from a comprehensive, continuously growing 
database of currently 20311 type strain genomes.

https://tygs.dsmz.de/

https://tygs.dsmz.de/


基于全基因组序列的原核生物系统分类平台--TYGS

Example of E. coli dataset



基于全基因组序列的原核生物系统分类平台--TYGS
Dependencies between the TYGS and LPSN databases



具有命名法地位的原核生物名录(LPSN)

https://lpsn.dsmz.de/

 The List of Prokaryotic 
names with Standing in 
Nomenclature (LPSN) 
provides comprehensive 
information on 
the nomenclature of 
prokaryotes and much 
more. 

 LPSN is a free to use 
service founded by Jean 
P. Euzéby in 1997 and 
later on maintained by 
Aidan C. Parte.

https://lpsn.dsmz.de/
https://lpsn.dsmz.de/text/introduction
https://lpsn.dsmz.de/text/nomenclature
https://lpsn.dsmz.de/text/acknowledgements


具有命名法地位的原核生物名录(LPSN)



原核生物名称的有效发表



Nat Rev Microbiol, 2022, 20,123–124

Nat Rev Microbiol, 2022, 20,249–250



原核生物分类命名百年历程

Hugenholtz, et al.  
ISME J, 2021

物种定义多基于核酸相似性及给定的阈值，特定阈值并不适用于所有原核生物；

物种的定义可以是实际可操作性质的，但物种的概念需要基于物种形成的机制。



物种是什么？

一个所有生物学家都在用，但是至今尚无统一定论的概念

Biological Species Concept (BSC): a species concept based on 
restricted gene flow. 

• 真核生物：可交配群体；生殖隔离

• 原核生物：群体内部比群体间具有更多的基因交流

物种：独立进化的集合种群。
Species are recognizable as distinct clusters, based on 
genetic similarity across the genome and differences 
from other species.

de Queiroz. Syst Biol, 2007
Hendry. Nature, 2009

Shapiro and Polz. Trends Microbiol, 2014
Shapiro et al. Plos Genet, 2016

Arevalo et al. Cell, 2019 



微生物微进化

 微进化（microevolution）：物种内遗传组成的改变和多样性形成的过程

 机制： 突变、基因交流、遗传漂变、自然选择

 突变和基因交流引入种内变异，遗传漂变和自然选择决定变异的命运



基因交流的结果

Palmer et al. 2019 

 原核生物的水平基因转移(HGT)

是单向的，通过可移动遗传元

件(MGE)等介质实现

 种内HGT可能代表着种群内部

强大的均质力，这种HGT介导

的过程涉及在生物水平和基因

水平上的选择性清除，以保持

个体间的凝聚力

 与种内HGT相比，不同物种成

员之间的HGT可以帮助分化



什么决定了物种的多样性？

影响物种形成的主要因素：

• 重组/突变—— 主要内因
• 选 择 —— 主要外因
• 扩散/迁移 —— 重要因素，内外因结合
• 遗传漂变 —— 重要因素，内外因结合

外因：

• 地理因素：isolation by distance (IBD)
• 生态因素：isolation by environment (IBE)

Hanson et al. Nat Rev Microbiol, 2012；Sexton et al. Evolution, 2013
de Queiroz. Syst Biol, 2007 



原核生物物种形成的阶段

不同重组/选择率条件下的细菌物种形成模型

高重组率：

低重组率：

Shapiro and Polz, 2014, 2015

 需不同类型、不同分化阶段样本的采集，以及更为全面的研究方法。

同源重组
VS

垂直遗传

重组障碍
VS

周期性选择



群体遗传学与群体基因组学

 群体遗传学 是遗传学的分支学科，通过

对群体内等位基因分布和频率在空间和

时间上的表征来推断塑造种群模式（如

聚类、分化、分歧等）的进化过程。

 群体基因组学作为基因组学与群体遗传

学的结合体，通过对全基因组范围的多

态性位点进行研究，来更好地理解进化

过程是如何塑造基因组和种群的变异。

已经成为微生物领域界定物种边界和研

究物种形成机制的有力工具。

Koonin, et al., 2021



研究群体基因组学的工具

PopCOGenT

Populations as clusters of 
gene transfer

2019

(1 Microbiology Graduate Program, MIT)

https://github.com/philarevalo/PopCOGenT

https://github.com/philarevalo/PopCOGenT


PopCOGenT

Null model of mutation distribution: identical regions 
between genomes should be exponentially distributed



PopCOGenT

Cell, 2019



链霉菌物种形成研究材料

微黄白链霉菌

(Streptomyces albidoflavus )

• 产生苦霉素、几丁质酶及多种抗真

菌活性物质；

• 是目前报道唯一产生胞外多向自调

节信号蛋白--C因子的链霉菌种群。

• 41株菌，ANI >98.15%

橄榄色链霉菌

(Streptomyces olivaceus)

• 产生Tetroazolemycis、

Lobophorin、Bafilomycin A等；

• 降解纤维素、果胶等。

• 37株菌，ANI >96.93%

菌株分离自：
土壤、海洋、昆虫
全球多个位点

土壤 海洋 昆虫



微黄白链霉菌基因组系统发育和种群结构

Core-genome tree Accessory-
genome tree

Structure plot

 生境相关的三个种群：
I、II、III

 两类生境：

Free-living

Insect-associated

Li et al. Appl Environ Microbiol, 2019



微黄白链霉菌的同源重组较频繁

Phylogenetic network
Diagram of interclade recombination

ρ/θ: mean, 3.36; median, 2.42



GWAS揭示生境相关的附属基因

Free-living

Entomic

 226 个与生境相
关的附属基因



生境相关附属基因带来差异性适应功能

Free-living

Free-living

唾液酸分解代谢

气囊合成

铁载体合成
Free-living

Griseobactin 生物合成基因簇的功能验证 Desferrioxamine B 的检测

唾液酸分解代谢的功能验证

Li et al. Appl Environ Microbiol, 2019



生境相关的SNPs形成基因组岛：生态分歧进行中

 总SNPs: 169,594；生境相关SNPs: 6,511 (3.8%) 

 5个高度分歧的区域: gene-specific sweeps

Li et al. Appl Environ Microbiol, 2019



微黄白链霉菌处于物种形成后期

一系列与自由生活和昆虫生境显著相关的基因和位点，增强菌株
适应性，导致基因组分化；

重组进一步塑造了微黄白链霉菌的种群结构；

物种分化过程已进入中后期，但仍未完成，分支 III 可能逐渐分化
为更适应昆虫生境的新物种。

Streptomyces 
albidoflavus



橄榄色链霉菌的系统发育与种群结构

 形成两个稳健的进化分支，代表两个进化谱系，与生境和地理位置都能很好对应。



橄榄色链霉菌的基因交流模式

 谱系内部的重组水平明显高于谱系间，且绝大多数重组事件为非祖先事件；
 谱系间已经存在基因交流障碍。

B. Diagram of recombination identified by fastGEARA. contemporary recombination pattern identified by PopCOGenT

Wang et al. mBio, 2022



橄榄色链霉菌的基因组分化

 两个谱系间已产生
全基因组分化

功能基因和附属
基因的分化

核心基因组
的分化

Wang et al. mBio, 2022



地理隔离和生态隔离对基因组分化的贡献

 自由生活菌株：系统发育距离和地理距离之间无显著相关性 ，菌株在洲际
尺度的扩散不受限制；

 所有菌株：系统发育距离与生境类型显著相关(r = 0.935，P < 0.001) ，而
与地理距离和纬度均无关。



谱系/生境特异的功能基因(簇)

唾液酸分解代谢

铁离子载体合成和转运

复杂碳水化合物降解

硫肽、聚酮-肽、羊毛硫肽合成

Wang et al. mBio, 2022



生境相关的生理特征分化

 游离铁匮乏的条件下，昆虫谱系比自由生活谱系具有更高的适合度（fitness）

 两个谱系在不同温度下的适合度没有显著区别，而唾液酸和糖原利用可以很好区
分两个谱系；纬度分组无显著差异

Wang et al. mBio, 2022



橄榄色链霉菌已完成近期的物种形成

 生境适应性过程，而非大尺度的地理隔离，驱动了亲缘关系密切的链
霉菌之间出现遗传分化；

 种群无法跨生境扩散和定殖，从而阻碍了它们之间的基因交流，最终
导致了新物种形成；

 橄榄色链霉菌包括两个新近分化的隐蔽种。

Wang et al. mBio, 2022

S. olivaceus



微生物物种形成模型

 物种形成的集成模型

描述微生物物种多样性空间的结构；物种是具有凝聚力的独立进化群体

Palmer et al. Syst Appl Microbiol, 2019 



谢谢！
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