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[bookmark: _GoBack]16S_basic_statistics使用R（Version 4.3.1）脚本，将单细胞微生物检出矩阵作为独立Assay整合至单细胞转录组（Seurat）对象中。首先在指定的微生物分类层级（门、纲、目、科、属、种）下，分别在全局、细胞类型、样本或分组等维度进行基础统计，获取微生物的总UMI数、细胞阳性率与相对丰度等分布特征。随后，基于目标靶细胞，综合采用Fisher精确检验与Wilcoxon秩和检验，以P<0.05为阈值筛选在特定靶细胞或分组中显著富集的候选核心微生物。针对筛选出的核心菌，进一步利用Wilcoxon秩和检验寻找靶细胞内带菌（阳性）与未带菌（阴性）细胞之间的差异表达基因（DEGs，logfc.threshold=0.25），并在分组模式下计算组间DEGs与筛选出的候选核心微生物丰度的Spearman相关性。同时，利用clusterProfiler R 包对上述DEGs执行GO、KEGG及Reactome数据库的通路富集分析。
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