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摘  要：微生物组是指特定微环境中的微生物群落及其组学，自然界中的生物过程几乎都是通

过微生物组完成的。随着测序技术的发展和成本降低，微生物组已经成为微生物生态学研究的

热点领域。继合成生物学之后，基于微生物组的合成功能菌群研究正在兴起，在人类健康、农

业、工业和生态等领域都有广泛的应用前景。本文从微生物组到合成功能菌群的角度系统论述

了其在不同领域的研究现状与发展趋势，为微生物组从理论研究到应用提供思路。 
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Abstract: Microbiome describes the microbial community and its -omics that reside in a specific 
niche, and almost all the biological processes in nature are conducted by certain microbiome. Along 
with the development and cost effectiveness of DNA sequencing technique, microbiome has become 
a hot research area. After synthetic biology, synthetic microbial community based on the microbiome 
will increase our ability to harness the power of microbial communities in biotechnology and to 
manipulate such communities to promote human health, agriculture, industry and environment. This 
paper reviews the research progress and application of microbiome in various fields from a viewpoint 
of ‘from microbiome to synthetic microbial community’, and provides ideas from the theoretical 
research to application of microbiome. 
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微生物广泛分布在所有生态系统中，是地球物

质循环的主要参与者。然而传统的微生物研究方法

(如分离培养等方法)仅能获得自然界中 1%−10%的

微生物[1]，严重制约了微生物的研究和应用。第二

代测序技术和生物信息学以环境中微生物的基因

组、转录组或蛋白质组的总和为研究对象，不仅克

服了传统研究方法的缺点，还可以结合生物信息学

揭示微生物之间、微生物与环境之间相互作用的规

律，显著促进了环境微生物群落更系统、全面和深

入的研究[2]，并衍生出两个新概念：微生物组和功

能菌群。 

微生物组(Microbiome)主要包含两个层面：生

活在特定环境中的微生物及这些微生物的宏组学

数据。近年来，微生物组研究已取得巨大进展，并

且在一些领域已经产生了显著的经济效益，被列为

“能重塑未来的十大新兴技术”之一。功能菌群是相

同或不同形态执行着同一种功能的微生物，可以根

据微生物的生理特性将微生物分为不同的功能类

群，如蛋白质降解菌、脂肪降解菌、纤维素降解菌

等。人为地将两个或多个物种在已知的培养条件下

共培养而人工创建的微生物群体称为合成功能菌

群(Synthetic microbial community)[3]，其创建主要

包括两个部分：从自然环境中分离培养或通过基因

改造得到微生物，并在理想的条件下以确定的比例

混合构成合成群落。功能菌群可以便捷、高效地利

用微生物组，因此其应用也引起了人们的广泛重视。 

微生物组研究为功能菌群的应用提供理论基

础，功能菌群将微生物组的结果应用到医学、农

业、工业和生态等领域中，两者的关系密不可分。

微生物组和功能菌群研究可推动基础研究向实际

应用的转化，具有巨大的应用潜力，并且已经获得

一系列创新性的进展。例如：在医学上采用益生菌

群治疗肥胖、心脏疾病或自身免疫性疾病，提高免

疫力并减少病毒或过敏原的传播；在农业上通过研

究植物与土壤系统、相关微生物组间的关系来提高

作物产量，研发不含抗生素的促生长饲料等；在工

业上通过研发生物燃料高效转化反应器，将废弃物

转变为新型能源或新型化合物；在生态上监测甲烷

排放细菌的数量、追踪入侵物种、预测环境压力下

生态系统的变化等[4]。微生物组研究显著促进了当

前生物科学应用格局的革新[4]。本文分别从以上应

用领域详细阐述微生物组与功能菌群的应用及研

究方法。 

1  微生物组 

美国白宫科学和技术政策局与联邦局联合启

动了 “国家微生物组计划 ”(National microbiome 

initiative，NMI)，旨在促进微生物领域的科学研

究，进一步开发微生物在医学、农业、工业和生态

领域的应用。 

1.1  微生物组与医学 

微生物组最早的研究系统是人体，包括生活在

人体表面和内部的共栖、共生和致病的所有微生

物。人体微生物组(The human microbiome)已被归入

人类基因组的一部分，并在人类健康中发挥着重要

的作用。例如，人体肠道内微生物群落的稳定性显

著影响人体健康，其群落结构也与肥胖[5]和疾病[6]

密切相关。 

通过将 4对人类双胞胎的肠道菌群转接到无菌

小鼠中，每对双胞胎包括一个肥胖患者和一个健康

人，研究发现转接来自肥胖患者肠道微生物可导致

无菌小鼠肥胖，而转接正常人群肠道微生物的无菌

小鼠体重正常。将肥胖小鼠和正常小鼠置于同一个

透明罩内，肥胖小鼠的体重会趋于正常，且肠道菌

群结构与正常小鼠相似。证明不良肠道菌群可能是

导致肥胖的原因之一[7]。 

另一个研究范例是慢性复发性多病灶性骨髓

炎 (Chronic recurrent multifocal osteomyelitis ，

CRMO)，这是一种主要发生于儿童的自身炎症性疾

病，目前尚无明确的治疗方法，多以非甾体抗炎药

止疼治疗。通过构建携带 CRMO 致病基因的小鼠

模型，发现小鼠食物营养成分可显著影响特定肠道

微生物的数量，如普雷沃菌属 Prevotella。而

Prevotella菌与骨髓炎、关节炎、牙周炎等炎症性疾
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病密切相关。同时，通过调节饮食限制肠道中

Prevotella菌的生长，可以预防突变小鼠的骨髓炎病

症；而且移植健康小鼠的肠道菌，也能保护携带致

病突变的小鼠免于发病，从而证实了肠道菌群与骨

髓炎之间存在关联[6]。 

艰难梭菌 Clostridium difficile 一般寄生在人的

肠道内，如果过度服用某些抗生素，C. difficile 的

菌群生长速度加快，就会影响肠道中其他细菌，从

而引发炎症。基于住院病人肠道菌群的数学模型分

析，发现人体和小鼠中一种常见的细菌 Clostridium 

scindens对 C. difficile引发的感染具有抑制作用，可

提高对感染的抗性，并通过临床研究、宏基因组学

分析和数学建模方法确定了一株可用于治疗     

C. difficile 感染的益生菌。这些研究结果为诊断、

治疗 C. difficile引发的病害提供了基础，并为抗菌

药物的设计提供了新的方法[8]。 

因此，微生物组研究可为一些尚无治疗方法的

疾病提供新的解决途径，如通过传统药物开发和新

兴合成生物学的方法将微生物用于药物治疗[9]，且

目前已经取得一定进展。将正常捐赠者排泄物的微

生物菌群移植给复发性艰难梭菌感染 (Recurrent 

Clostridium difficile infection，RCDI)患者，可快速

调整肠道菌群结构，从而有效治疗 RCDI[10]。这为

其它疾病的治疗提供了思路，为人类疾病治疗提供

了新的方法。 

1.2  微生物组与农业 

与人类微生物组相似，根际微生物组也与植物

的健康息息相关，微生物群落的结构和功能决定着

植物的健康状况[11]。植物微生物组的发现对可持续

农业的进步具有显著推动作用，例如基于微生物组

概念研发的微生物菌剂可用于生物肥料或生防制

剂等应用[12-13]。 

在农业生产中，通过人工接种对植物和土壤有

益的微生物来改善根际环境系统，从而提高作物产

量的做法由来已久[14]。例如，将植物有益微生物(如

固氮菌、磷降解菌、木霉菌和丛枝菌根真菌等)人工

接种到植物根际可以有效防治植物病害[13,15-17]。但

是由于受到多种环境因素的影响，在土壤中使用单

一菌株常常被土壤抑菌作用抑制，这种人工接种的

方法在农田条件下的防治效果并不稳定[18]。已有研

究报道，在土壤环境中进行生物防治的有效微生物

并不是单独发挥作用的，而是受到多种微生物的影

响[19]。因此，农业微生物生物防治的研究重点由单

一微生物菌株转向了微生物组的群体水平。 

抑制性土壤(Suppressive soil)是自然界生物防

治的典范，可不同程度影响病原物存活、侵染或繁

殖。抑制性土壤又称抑菌土或衰退土，如果土壤中

存在植物病原菌，且有较适宜的气候条件和寄主植

物，但是病害不发生或者发病率很低，这样的土壤

被称为抑病性土壤。Chen (2007)研究发现，长期种

植大豆感病品种可降低大豆孢囊线虫的种群数量

与侵染水平，这样的土壤称为大豆孢囊线虫抑制性

土壤[20]。本实验室研究发现抑制性土壤中的孢囊数

量明显减少，空孢囊数量明显增多，且发现该土壤

具有传导性和生物源特性，抑制性土壤中引起大豆

孢囊线虫种群数量减少主要是定殖于大豆孢囊线

虫上真菌的作用[21]。随着基因芯片和高通量测序技

术的发展，越来越多的研究证明根际微生物对抑制

性土壤形成具有重要的贡献。本实验室通过分析东

北大豆孢囊线虫病株、健康株及生防菌剂处理后大

豆根际细菌群落结构，初步证明大豆孢囊线虫病

株、健康株和生防菌处理后的大豆植株根际细菌群

落存在明显的差异，大豆可利用根际细菌群落来阻

止大豆孢囊线虫侵染或外来生物的危害[22]。通过研

究不同连作时间大豆孢囊中的细菌群落结构，发现

连作时间少于 8年的大豆孢囊细菌群落与连作 8年

以上的细菌群落显著不同，证明大豆连作时间影响

微生物的组成，与抑制性土壤的形成具有一定关 

系[23]。通过高通量测序，我们发现在大豆孢囊线虫

抑 制 性 土 壤 中 的 细 菌 如 Actinobacteria 、

Bacteroidetes 、 Proteobacteria 和 真 菌 子 囊 菌

Ascomycota 远高于导病土，将抑制性土壤和导病土

混合可大大提高子囊菌 Ascomycota的种群数量，而

且一些具有生物防治功能的真菌如 Pseudomonas、
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Purpureocillium、Pochonia 等属在长期连作大豆根

系土壤中的含量显著高于连作时间较短的样本，这

些微生物可能是抑制性土壤发挥作用的重要类

群，我们称之为大豆孢囊线虫抑制性土壤的核心微

生物组(Core microbiome)[24]。虽然微生物种类和数

量在不同连作时间的土壤中有所波动，但我们发现

Purpureocillium lilacinum和 Pseudomonas spp.在抑

制性土壤中的丰度随着连作时间增加而显著升

高，它们可能属于抑制性土壤的核心微生物种(Core 

taxa)[24]。这些结果说明大豆根际微生物对大豆孢囊

线虫抑制性土壤形成具有重要影响。 

目前的研究已经实现肠道环境人工培养核心

微生物组的精确转移[7]，然而这种技术尚未在根际

环境中实现。由于肠道微生物组和根际微生物组之

间具有极高的相似性[11]，实现根际环境中核心微生

物组的人工转移可行性很高。这些研究不仅印证了

微生物群体的重要性，且核心微生物组的提出和应

用也为将来功能菌群的研究奠定了基础。 

1.3  微生物组与工业 

微生物组在工业(尤其在污染物处理和酿造

业)中也有很重要的应用价值，其中应用最广泛的

是环境有机污染物的微生物处理。目前对环境有

机污染物有 3 种处理方式，即物理、化学和生物

处理。由于生物处理中的微生物法成本低、效果

好、操作简单且不会引发二次污染，因此受到国

内外学者广泛的关注。微生物处理方法的这些优

点在对多种有机污染物的降解和转化方面有着巨

大潜力。应用基因组学和微生物组学方法，可以

充分利用微生物来解决能源危机、环境污染、温

室气体排放等问题。通过对降解生物质微生物的

基因组测序(如里氏木霉 Trichoderma reesei)，以及

植物根际微生物组测序(如玉米)，为发掘微生物处

理方法的应用提供了前提。 

中国大曲酒是世界上香味组分最丰富的蒸馏

酒。独特的发酵工艺和大曲酒微生物的多样性造就

了中国大曲酒的多种香型以及繁杂的香味组分物

质。通过大曲酒的微生物组学研究，一方面可以对

大曲酒微生物及其基因和酶资源进行发掘，从中

筛选得到影响大曲酒发酵的功能酶和功能菌；另

一方面对微生物生态学研究可以从整体微生物群

落水平来研究大曲酒微生物，揭示不同大曲酒的

微生物群落多样性及其变化，从而全面了解大曲

酒微生物群落的代谢机理和形成大曲酒与众不同

的香味组分的构成和风味特征[25]。除酒曲微生物

外，白酒生产地域周边土壤对于窖底泥的形成具

有一定的影响。酱香型白酒厂周边土壤中的微生

物多样性极其丰富，相比窖底泥中的微生物组成

更加复杂，土壤微生物为窖底泥驯化提供了重要的

微生物来源[26]。通过对两个酒厂新老窖池不同取样

位置的窖泥样品原核生物群落结构和理化性质测

定，表明窖池老熟过程本质上是窖泥理化性质与其

中微生物群落多样性交互作用的过程[27]。对白酒微

生物组的研究为深入了解白酒酿酒工艺及影响因

素打下了坚实基础。 

1.4  微生物组与生态 

微生物可以通过各种方式在不同的生态系统

间转移，与其它微生物群落进行交流。微生物还可

以与同种或不同种之间采用多种机制进行基因复

制和基因交换。在这个过程中，微生物之间通过直

接接触、利用质粒或其它可移动遗传元素、由噬菌

体等病毒介导或者直接获取环境中裸露的 DNA 等

方式进行基因复制和基因交换，这些基因交换过程

称为水平基因迁移 (Horizontal gene transfer，

HGT)。最近的研究表明，人类微生物组水平基因迁

移频率最高，其次为家禽和家畜微生物组，且多数

水平基因迁移涉及抗性相关基因，例如病原菌出现

抗生素耐药性的过程[28]。因此，生态系统中存在的

水平基因迁移等现象可能与微生物组有关。 

微生物组还可以影响环境系统的功能。例如，

菌根真菌的多样性可改变植物生物量和土壤的营

养[29]；通过河流沉积物的转移实验，证明微生物组

成对河流沉积物的功能也有影响[30]。生态系统微生

物组的分析可以应用于草原恢复、调查人类对生态

系统的影响等[30-33]。此外，大于 73%的海洋微生物
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组与人类肠道微生物类似，但海洋微生物组具有更

高的遗传多样性和功能多样性，约是人体肠道微生

物组的 4倍[31]，因此通过海洋生态微生物组的研究

或许可揭示生命的起源。 

1.5  微生物组研究趋势 

高通量测序和生物信息学已经阐明了微生物

群落的组成和结构，但微生物组怎样以群落的形

式发挥功能，如何与寄主和环境互作，如何有效

改善健康或生态系统，这些问题尚不明了。目前

微生物组学研究主要针对微生物组多样性及系统

功能[34]，比如：健康、稳定的微生物组有什么特

征？微生物组中有哪些关键基因、蛋白质或代谢

产物，有什么功能？群落是怎样聚集成的？环境

因素是怎样影响微生物组的？微生物如何保护植

物和动物宿主免受病害侵染？由于微生物组多样

性高、分布广，这些问题受到方法、技术或概念

的局限。因此，需要不断更新研究方法，包括数

据收集方法、分析技术、参考基因序列、参考数

据库等。 

另外，由于不同生态系统研究者之间的协作较

少，导致科学领域的分裂和缺乏多种微生物组的研

究合作[4]。所以，急需建立国际微生物组项目来指

导微生物组研究的发展，促进各学科合作，创办论

坛，发展一个共同的研究议程，实现从地方到全球

的对比分析[35]。 

2  合成功能菌群 

de Roy等在 2008年将合成功能菌群定义为两

种或多种已知微生物在特定的可控环境条件中形

成的共培养体系[36]。Großkopf 等在 2014 年将合成

功能菌群定义为在成分明确的基质条件下，人工创

建的两个或多个物种共培养微生物群体[3]。合成功

能菌群的主要特征是其中的微生物能够通过相互

交流和分工行使不同的复杂功能，且更加适应环境

变化等[37]。因此合成功能菌群不仅可以用来探索微

生物群落的性能和稳定性，还可以用于研究种群相

互作用(如共生或竞争)，以及复杂的动态系统的结

构、功能和演化。合成功能菌群相对于自然微生物

群落和单菌株来说有很多优势：(1) 自然微生物群

落往往由许多功能未知的微生物混合组成，而合成

功能菌群中的物种是已知的，组成相对比较简单且

可控性较高；(2) 因为群落中的微生物存在种间的

交流和差异，相较于单一纯培养物，微生物群体更

能适应易变的环境，实现更复杂的功能；(3) 微生

物群落可以根据不同的代谢途径进行分工，通过个

体功能的优化来减少细胞的代谢负担[37-39]；(4) 功

能菌群在生物技术生产过程中对环境的影响具有

更强的适应能力[40-41]；(5) 由于人工设计的群体比

自然菌群结构简单，因此可以通过数学模型描述来

构建和证明更复杂的系统模型。 

微生物生态学方法的快速发展，以及微生物基

因表达和代谢分析，加速了我们对于微生物群落组

成、功能和互作的理解[42]，同时也为合成功能菌群

的应用提供了前提，例如选择性地富集培养某种特

定功能微生物(如某种代谢物的产生菌)，或通过筛

选环境微生物来发现新的药物。目前已经有一些研

究通过细胞间的交流和功能分化在实验室条件下

构建合成功能菌群，主要通过将自然群落中已知微

生物进行整合和互作来设计合成功能菌[37,43]。我们

认为合成功能菌群的构建有 3 个基本要素：(1) 安

全性是构建菌群的首要前提，因此需要采用对环境

无害的微生物来设计出健康、环保的合成功能菌

群；(2) 考虑到生产成本，可以将低成本材料或废

弃物通过复杂的代谢途径转化为生物技术产品；  

(3) 为了构建结构和功能稳定的功能菌群，需深入

分析和研究不同微生物的分工和稳定性，优化和调

控生物处理过程。合成生物学家通过微生物群体研

究，将微生物组研究应用于实际生产中，如微生物

药物、微生物燃料的生产等。 

合成功能菌群因其物种组成和作用机制明

确，可控性和稳定性较好，近年来已受到广泛关注

和应用。 

2.1  合成功能菌群和工业发酵 

合成功能菌群在工业发酵过程中具有重要作

用。生物发酵乙醇工业生产的主要原材料是玉米、
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甘蔗和甜菜，主要由纤维素、半纤维素和木质素组

成。由于缺乏可以将木质纤维素高效转化为乙醇的

微生物，乙醇转化率相对较低，因此构建由多种微

生物组成的高效降解菌群迫在眉睫[44]。2007年Patle

等创建了由发酵单胞菌和假丝酵母组成的木质纤

维素高效转化体系，转化率高达 97.7%，大大提高

了乙醇的产量和产率，降低了生产成本[45]。 

以酸奶发酵为例，在传统发酵业中，人们将自

然发酵形成的酸奶作为发酵剂，利用酸奶中自然微

生物群落进行发酵。但是由于环境因素的影响，发

酵产物性质不稳定，且其中的腐生菌也会降低产品

的贮藏时间，因此人们分离出其中的功能菌群并加

以利用。最早由 Lister 从酸奶中分离出乳酸链球

菌，提纯后可作为发酵剂来生产发酵乳制品。这种

方式相对于前者来说较为方便和稳定，发酵条件也

易于控制，但依然存在发酵周期长、发酵菌种易退

化和污染等缺点。发展至今，已筛选出多种具有优

良特性的乳酸菌，目前工业生产和自制酸奶经常使

用的发酵剂一般由嗜热链球菌和保加利亚乳杆菌

组成[46]，通过浓缩培养可以在较短的时间内生产出

风味纯正的酸奶。 

2.2  合成功能菌群和化合物合成 

合成功能菌群已广泛应用于化合物合成。利用

古龙酸菌 Ketogulonicigenium vulgare 和巨大芽孢

杆菌 Bacillus megaterium 组成的功能菌群进行维

生素 C前体 2-KGA的工业生产，巨大芽孢杆菌的

细胞溶菌作用为古龙酸菌生长和 2-KGA的生产提

供必需关键元素[47]。在淀粉制氢生产过程中，虽

然单菌株生产比混合菌株的氢气产量更高，但单菌

株生产需要在无菌条件下进行，且共培养不需要预

水解就可降解淀粉[48]，因此合成功能菌群的生产

成本远低于单菌株生产；而目前的合成功能菌群，

如巴氏梭菌Clostridium pasteurianum和费新尼亚浸

麻梭菌 C. felsineum、丁酸梭菌 C. butyricum和巴氏

梭菌 C. pasteurianum，在不同碳源的氢气生产方面

比单一菌株表现更好。因此合成功能菌群在淀粉制

氢过程中具有明显优势。 

2.3  合成功能菌群和生物修复 

合成功能菌群的另一个应用领域是通过人工

添加具有降解特定污染物功能的微生物对污染地

区进行生物修复。鉴于一些污染物结构非常复杂，

添加合成功能菌群的修复效果远远高于单一微生

物，如农药利谷隆的生物降解[49]。利谷隆生物降解

体系主要由多噬菌 Variovorax sp.、食酸丛毛单胞菌

Delftia acidovorans和假单胞菌 Pseudomonas sp.组

成。多噬菌WDL1可以将利谷隆作为营养来源进行

降解，食酸丛毛单胞菌 WDL34和假单胞菌 WDL5

虽然无法降解利谷隆，但可作为降解媒介。这 3种

菌株形成合成群落时，多噬菌与另外两种细菌的协

同作用可以显著提高利谷隆降解率。另一污染物 4-

氯水杨酸酯(4-Chlorosalicylate)的降解也利用了合

成功能菌群，只有 Pseudomonas reinekei (MT1)、

Wautersiella falsenii (MT2)、Achromobacter spanius 

(MT3)、P. veronii (MT4)同时存在时才能降解此化

合物[50]。 

2.4  合成功能菌群和生物防治 

目前，基于微生物群落生态学原理，人工合成

的功能微生物菌群在抵御有害生物入侵、控制土壤

病害和增加植物生物量等方面发挥着越来越重要

的作用。合成并利用生物兼容性好且生防作用方式

互补、增效的功能型复合微生物菌群不仅可以改善

单一生防菌株在大田环境中适应性不足的缺点，也

是提高土传病害生防效果的有效途径[51]。根结线虫

是一类重要的土传性病原物，对露地和温室蔬菜造

成严重的经济损失。我们通过平板试验，对本实验

室前期筛选的杀线虫优良菌株淡紫拟青霉 YES-2、

红灰链霉菌S. rubrogriseus HDZ-9-47及植物根际促

生菌苍白杆菌 NC1 三个功能菌株的生物兼容性进

行系统评价，构建出一组生物兼容性好、作用方式

互补的功能型复合微生物菌群；并以各功能菌株发

酵菌体为活性成分，研制出一种防治黄瓜根结线虫

的功能型复合微生物菌剂[51]。通过大田试验评价该

复合菌剂对黄瓜根结线虫的防效及植株生物量和

产量的影响，结果表明，施用该复合菌剂的土壤线
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虫扩繁指数最低；移栽后 38 d和 105 d，该复合菌

剂处理的根结级数分别为 2.0和 4.6，对病害防效为

56.5%和 42.5%，效果优于 10%噻唑膦处理；施用

该复合菌剂可以促进植株生长、增加黄瓜产量[51]。

本实验室的研究不仅为蔬菜根结线虫病的生物防

治提供了新思路，也为微生物组在农业生物防治的

应用打下了基础。 

3  研究方法 

微生物组和功能菌群的主要研究方法包括高通

量多样性分析、宏组学方法以及数学模型预测等。 

3.1  高通量多样性分析 

高通量测序技术(High-throughput sequencing)

能一次并行对数十条到数百万条 DNA 分子进行序

列测定，又称为 “下一代 ”测序 (Next-generation 

sequencing)或深度测序(Deep sequencing)[43]。高通

量测序可以检测到环境中的未培养微生物及痕量

微生物，因其高通量、高准确性、高灵敏度和低运

行成本等特点而备受关注。 

高通量测序技术已经广泛应用于各种环境中

微生物群落的多样性研究，如土壤[52]、海洋[53]等。

此外，该技术还可以进行大规模基因组测序[54]，用

于基因表达分析[55]、非编码小分子 RNA的鉴定[56]、

转录因子靶基因的筛选[57]和 DNA甲基化[58]等相关

研究。 

尽管高通量分析技术用途广泛，它也有其局限

性。如在研究与动植物互作的微生物群落时，可能

会检测出不需要的动、植物 DNA，从而降低所需微

生物信息的数据量。为了避免动、植物序列的干

扰，我们可以增加引物的特异性或提高高通量的数

据获取能力来获得更多的信息量。随着技术的进步

和发展，高通量分析技术会逐步完善。 

3.2  宏组学方法 

宏组学方法 (Meta-omics)涵盖了宏基因组学

(Metagenomics)、宏转录组学(Metatranscriptomics)

和宏蛋白质组学(Metaproteomics)。 

宏基因组学又叫元基因组学，是在微生物基

因组学的基础上发展起来的一种研究微生物多样

性、开发新生理活性物质(或获得新基因)的新理念

和新方法。宏基因组学摆脱了传统研究方法的束

缚，针对环境样品中微生物的基因组总和进行研

究[59]，为研究不同环境中微生物之间或微生物与周

围环境间相互影响开辟了新的途径。宏转录组学从

转录与表达水平上对微生物群落进行进一步研

究，解决了宏基因组学不能揭示微生物区系在特定

时空环境下基因动态表达和调控等相关问题。宏蛋

白质组学主要研究环境混合微生物群落中所有生

物的蛋白质组总和[60]，可以通过揭示微生物群落中

蛋白质间相互关系、蛋白质组成与丰度以及蛋白质

不同的修饰，认识群落的种内关系、营养竞争关系

及群落发展等[61]，从而促进对微生物组更全面的理

解。结合宏基因组、宏转录组和宏蛋白质组学方

法，不仅可以推测微生物组的潜在功能，还可以发

现微生物组的功能活性[62]。 

目前，宏组学已经成为微生物研究的热点和前

沿，应用于各种各样的环境，包括土壤、海洋和人

类肠道样本等，取得了显著成果。随着全宏基因组

鸟枪法(Whole-metagenome shotgun，WMS)测序技

术的发展，宏组学的研究内容已从只能体现一个样

本特征的高深度测序转向可体现不同样本间差异

的大样本量测序，由某一个时间点的样本测序转向

响应不同外界环境的动态过程测序[62]。然而目前的

宏组学研究方法还存在一定的缺陷和不足，对环境

样本的宏组学分析虽然可以了解该样本中所有测

序基因的多样性及功能，但无法解析某个微生物个

体的所有基因及功能，这为探索环境中的功能微生

物带来了极大的困难。我们期待单细胞基因组测序

(Single-cell genome sequencing)等新方法可以解决

这些难题[63]。 

3.3  预测数学模型方法 

预测数学模型的构建是微生物学、统计学和数

学等学科的结合，通过对微生物组进行数学建模，

可以预测和描述微生物的生长和互作[64]。预测数学

模型不仅有助于理解自然微生物群落和功能菌群
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的自然属性以及动态变化的的基本原则，也为功能

菌群的改造奠定了理论基础[65]。微生物代谢互作的

系统建模还可以为肠道微生物的预测提供基础，为

功能菌群的设计及个性化的微生物组药物和医疗

提供必要前提[66]，功能菌群的设计也将依赖于现代

材料科学和数学建模[67]。 

4  展望 

微生物组在动植物乃至人类健康、气候变化的

减缓、产业创新的促进等方面均发挥着至关重要的

作用，微生物组研究具有重要理论价值；而合成功

能菌群的应用能实现对微生物组更简便和高效的

利用，从而将理论基础转化到实践应用中来。近年

的研究已初步阐述了人类、动物和植物环境中微生

物组的结构和动态变化，并应用于人体的营养和疾

病、土壤或水生环境的稳定性、植物的营养获取和

压力耐受以及工业能源的开发和利用等方面。随着

研究的深入，相信从微生物组到功能菌群的应用会

是未来研究及应用领域的新趋势。 
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