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专论与综述 

真菌群体基因组学研究进展 

张荆城  边银丙  肖扬* 
华中农业大学应用真菌研究所  湖北 武汉  430070 

摘  要：近年来，随着第二代高通量测序技术的出现和发展，测序成本不断降低，完成全基因组测序

的真菌物种迅速增加。以大规模测序为基础的群体基因组学，也逐渐应用于解析真菌的群体结构、物

种形成、种群分化和位点特异性效应。本文综述了群体基因组学在工业真菌、病原真菌、食用真菌、

共生真菌及其在表型性状遗传基础解析中的研究进展，并对其今后的发展方向进行了展望。 
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Progress in fungal population genomics 
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Abstract: In recent years, with the emergence and development of the high-throughput next generation 
sequencing technology, the cost of sequencing decreases continuously and the number of fungal species 
with complete genome sequence increases rapidly. Population genomics based on large-scale sequencing 
has also been gradually used in dissecting population structure, speciation, population divergence and 
locus-specific effects in fungi. In this review, we summarize the progress of population genomics in 
industrial fungi, pathogenic fungi, edible fungi, symbiotic fungi and genetic architecture dissection of 
phenotypic traits, and discuss future development. 
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Gulcher 和 Stefansson 于 1998 年提出了群体基

因组学(Population genomics)概念[1]。群体基因组学

是群体遗传学的延伸，综合了基因组概念和技术与

群体遗传学的理论体系[1-2]。群体基因组学可简单定

义为使用分布于基因组上大量遗传标记的群体遗

传学[3]，它从全基因组层面上研究位点特异性效应

(选择、突变和重组等)和全基因组效应(遗传漂变、

瓶颈效应、基因流等)，从而使我们更全面和深入地

理解影响基因组和种群变异的进化过程[2,4]。 

在动植物中，群体基因组学已用于分析基因组

水平的遗传多样性样式、分布及连锁不平衡水平，

探索物种的系统发育，群体分化与适应性进化。其

中家畜和作物的驯化过程，以及重要经济性状形成

的分子机制备受关注[5-8]。在细菌中，群体基因组学

研究重点关注了病原菌的致病机制[9-10]。群体基因

组学也应用于解析人类的系统发育历史和适应性
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进化[11]。真菌生长繁殖快，基因组简单，测序成本

相对低，并且已有 1 500 种以上的真菌获得了全基

因组序列(https://stateoftheworldsfungi.org/)。这些特

点决定了真菌是群体基因组学研究的良好材料，目

前群体基因组学已在工业真菌和病原真菌中得到

较为广泛的应用。 

1  工业真菌群体基因组学研究进展  

作 为 模 式 物 种 ， 酿 酒 酵 母 (Saccharomyces 

cerevisiae)在群体基因组水平开展了大量的系统进

化、种群分化和驯化研究。群体基因组学研究表明，

酿酒酵母驯化菌株起源于中国，最早可能由遗传背

景不同的野生菌株异型杂交产生[12-13]。酿酒酵母驯

化菌株在不同工业用途的群体里发生了特异的驯

化事件。例如，葡萄酒酿酒酵母和清酒酿酒酵母是

单祖演化的，分别来源于单个驯化事件[14]，但啤

酒酿酒酵母和面包酿酒酵母却分别起源于多个祖

先[12,15-17]。研究还发现葡萄酒酿酒酵母在经历了驯

化瓶颈之后，又经历了群体扩张[12,14,18-20]。长期的

人工特异性选择改变了酿酒酵母驯化菌株的基因

组，其基因组上与抗逆性、糖类转运与代谢、芳香

气味等性状相关的基因拷贝数增加，但与生活史等

性状相关的基因发生了衰退[13,16]。生态因子可能是

酿酒酵母驯化菌株分化的主要驱动力，研究者已发

现酿酒酵母生态适应的关键基因组区域[13,21]。例如

葡萄酒酿酒酵母进化过程中的水平基因转移可能

与葡萄酒发酵有关[19]，参与特定调控网络的基因与

Flor 酿酒酵母适应性有关[22]。 

在酿酒酵母近缘种中，Almeida 等[23]发现驯化

葡萄汁酵母(S. uvarum)菌株基因组上的基因渗入与

葡萄酒发酵有关，Friedrich 等[24]发现克鲁弗酵母菌

(Lachancea kluyveri)进化过程中的基因渗入可能通

过改变其生活史来增强适应能力。  

除酿酒酵母及其近缘种，米曲霉(Aspergillus 

oryzae)也是重要的工业菌株。Gibbons 等[25]对 1 株

野生黄曲霉(A. flavus)菌株和 14 株米曲霉菌株进行

了基因组测序，发现所有米曲霉菌株起源于单个驯

化事件，并且参与初生代谢和次生代谢的基因在曲

霉驯化过程中是人工选择的主要目标。 

脉孢菌属(Neurospora)具有重要的工业应用潜

力。Ellison 等[26]对采自于加勒比盆地的 48 株粗糙

脉孢菌(N. crassa)的群体基因组学研究表明，粗糙

脉孢菌分化为热带和亚热带亚群，并且分化的基因

组区域含有与低温适应的 MRH4-like RNA 解旋酶基

因与 PAC10-like 前折叠素亚基基因。Gladieux 等[27]

对 52 个 N. discreta 菌株的群体基因组学研究表明，

异域类群二次接触时，不同程度的基因流导致了类

群间基因组异质性的差异。 

2  植物病原真菌群体基因组学研究进展  

植物病原真菌对粮食安全有重要影响，是一类

重 要 的 群 体 基 因 组 学 研 究 对 象 。 小 麦 叶 枯 菌

(Zymoseptoria tritici)专一侵染小麦，而该属其他病

原菌可侵染多个寄主。Stukenbrock 等[28]开展了小麦

叶枯菌及其属内其他 3 个物种的比较群体基因组学

研究，发现 27 个与寄主专化型和物种形成有关基

因在物种间显著分化。Hartmann 等[29]对小麦叶枯菌

的群体基因组学研究表明，约 5% (1 Mb)的小麦叶

枯菌基因组经历了近期正向选择，与寄主适应和非

生物环境适应有关的基因是正向选择的靶标。 

棉花黄萎病菌(Verticillium dahlia)生理小种间

的比较群体基因组学研究表明，1 号生理小种存在

一个特有的 50 kb 序列，该序列含有编码效应子基

因 Ave1。同源性分析显示 Ave1 可能起源于植物，

经水平基因转移到棉花黄萎病菌[30]。 

对布氏白粉菌(Blumeria graminis) 46 株不同专

化型菌株的比较群体基因组学分析表明，能侵染小

黑麦和小麦的 B. graminis f. sp. triticale 是由小麦专

化 型 (B. graminis f. sp. tritici) 和 黑 麦 专 化 型 (B. 

graminis f. sp. secalis)杂交形成的。不同专化型致病

菌株杂交，是对新寄主的适应性机制[31]。 

Badouin 等 [32]对花粉黑穗病菌(Microbotryum 

lychnidis-dioicae，MvSl)和(Microbotryum silenes-dioicae，

MvSd)进行的群体基因组学研究表明，MvSd 和
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MvSl 分别有大约 1%和 17%的基因组受选择性清除

(Selective sweeps)影响，选择性清除可能参与了花

粉黑穗病菌对寄主植物的适应性进化。 

稻瘟菌(Magnaporthe oryzae)可侵染多种单子

叶植物，对稻瘟菌的群体基因组学研究表明，稻瘟

菌分化形成的每个类群只侵染有限的寄主物种[33]，

而且部分稻瘟菌间存在基因交流[33-34]。Islam 等[35]

将导致孟加拉国麦瘟病暴发的病原菌与 20 个稻瘟

菌进行了群体基因组学研究，发现其可能是来源于

南美且侵染小麦的稻瘟菌类群。在侵染水稻的稻瘟

菌群体中，研究发现稻瘟菌形成了 3 个分化支、6 个

类群，并且分化于约 1 000 年前[33,36]。分化支 1 的

菌株含有两种交配型，而分化支 2 和分化支 3 的菌

株分别只含有交配型 Mat1-2 和 Mat1-1[36]。分化支

2 特异性缺失一个富含半胱氨酸的致病因子编码

基因，该基因可抑制由 BAX 介导的本氏烟草细胞

坏死[36]。 

对大麦云纹病菌(Rhynchosporium commune)的

群体基因组学研究表明，3 个亚群含有特异的选择

性清除，空间异质性的生物和非生物选择压力主要

决定了大麦云纹病菌的演化轨迹[37]。对禾谷镰刀

菌(Fusarium graminearum)的群体基因组学研究表

明，群体特异性选择压力导致了 121 个与宿主入

侵、拮抗或环境适应的基因在不同亚群间分化[38]。

Derbyshire 等[39]对 20 个核盘菌(Sclerotinia sclerotiorum)

进行了群体基因组学研究，鉴定到了参与转录调控

的选择性清除。 

对咖啡叶锈病菌(Hemileia vastatrix)的群体基

因组学研究表明，咖啡叶锈病菌分化为侵染四倍体

咖啡的 C3 亚群和侵染二倍体咖啡的 C1、C2 亚群。

C3 基因组上的遗传重组与致病性有关，C2 和 C3

之间的基因渗入表明毒力因子可能在不同的亚群

间快速交换[40]。 

3  人体病原真菌群体基因组学研究进展 

在人体病原真菌中，群体基因组学研究重点关

注了隐球菌属(Cryptococcus)和念珠菌属(Candida)。 

Engelthaler 等[41]对格特隐球菌(C. gattii)进行了

群体基因组学研究，鉴定到了可能与栖息地适应、

毒力和病理相关的基因。同时发现北美太平洋西北

地区的格特隐球菌来源于南美，其基因组上存在新

型隐球菌(C. neoformans var. grubii)的基因渗入。

Billmyre 等[42]探究了格特隐球菌 VGII 亚群的起源，

发现 VGIIb 可能来源于澳大利亚，VGIIa 由毒力较

小的无性系经有丝分裂产生，在形成过程中可能发

生了表型突变，但 VGIIc 经有性生殖方式产生。

Farrer 等[43]在 VGII 亚群里鉴定到了一个跨大陆分

布的新无性系群体 VGIIx，同时还发现亚群 VGII

和 VGIII 之间存在线粒体重组，多药物转运体基因

在格特隐球菌基因组上经历了正向选择。Farrer 等[44]

对格特隐球菌 VGIIa、VGIIb、VGIIc、VGIIIa 和

VGIIIb 的比较群体基因组学研究表明，859 个基因

经历了正向选择或宽松的纯化选择。 

Vanhove 等[45]对 47 个临床和环境来源的赞比

亚新型隐球菌(C. neoformans)进行了群体基因组学

研究，发现 3/4 的临床菌株属于 VNI 亚群，亚群

VNB 分化为 2 个类群。Desjardins 等[46]对 387 个新

型隐球菌进行了群体基因组学研究，也发现亚群

VNB 形成两个没有重组的类群 VNBI 和 VNBII，而

且 VNBI 在进化过程中经历了瓶颈效应。对交配型

位点的进化分析表明，交配型 MATα 和 MATa 的进

化历程不同。肌醇转运蛋白和分解代谢基因经历了

正向选择，人脑中富含肌醇，适合新型隐球菌产生

毒力[47-48]。Rhodes 等[49]对 188 个新型隐球菌的群

体基因组学研究表明，类群间存在重组，之前被认

为仅特定存在于非洲的 VNB 亚群菌株也出现于南

美洲。 

对白色念珠菌(C. albicans)的群体基因组学研

究表明，可能与白色念珠菌寄主适应性有关的细胞

壁基因和细胞表面基因在基因组上快速进化[50-51]。

杂合性丢失(Loss-of-heterozygosity)现象在白色念

珠菌基因组上广泛存在[50-53]，并且与抗药性普遍关

联[50]。白色念珠菌主要表现为无性系群体结构，

Wang 等[52]和 Ropars 等[53]发现了白色念珠菌间的基
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因交流，证明了自然状态下白色念珠菌的准性生殖。 

在念珠菌属的其他物种中，Carreté 等[54]开展了

光滑念珠菌(C. glabrata)的群体基因组学研究，发现

光滑念珠菌中存在重组和交配现象，其细胞壁蛋白

基因有着广泛的变异。Douglass 等[55]对 20 个临床

克鲁斯氏念珠菌(C. krusei)和 12 个环境库德毕赤酵

母(Pichia kudriavzevii)的群体基因组学研究表明，它

们是同一物种，且临床和环境来源菌株没有分化。 

4  食用菌群体基因组学研究进展  

食用菌是一类对人类有重要食用和经济价值

的大型真菌，群体基因组学在食用菌中仅有少量的

报道。 

Branco 等[56]对采自于美国加州海岸和山区的

28 株短柄粘盖牛肝菌(Suillus brevipes)菌株进行了

全基因组重测序，发现海岸群体和山区群体仅在少

部分基因组区域存在分化，其中一个极度分化的区

域含有能够提高植物和酵母耐盐性的膜 Na+/H+离

子交换器基因。该研究小组进一步引入了 27 个北

美短柄粘盖牛肝菌菌株，研究了洲际水平上牛肝菌

气候适应性的遗传基础。基因型-环境关联分析与受

选择区域分析挖掘出的基因主要与物质跨膜运输

和解旋酶活性相关，这些基因可能参与了短柄粘盖

牛肝菌的低温胁迫应答[57]。 

Xiao 等[58]对 60 株中国野生及栽培香菇(Lentinula 

edodes)菌株进行了全基因组重测序，发现栽培菌株

和野生菌株具有不同的基因库，说明栽培菌株可能

并不起源于中国境内的野生菌株。84 个候选基因驱

动了群体分化，其中 18 个基因与逆境响应有关，

例如 Pbs2-like MAPKK 蛋白编码基因、DnaJ 编码

基因和 Cfs 环丙烷脂肪酸合成酶基因。基因组特异性

单核苷酸多态位点(Single nucleotide polymorphism，

SNP)所在基因的 GO (Gene ontology)富集分析表

明，栽培菌株相关基因显著富集于逆境响应生物学

过程。由于香菇子实体形成是一个逆境响应过程，

因此推断环境因子(尤其是温度)在选择作用下驱动

了中国香菇群体的分化。 

5  共生真菌群体基因组学研究进展 

共生真菌具有十分重要的生态价值，在修复土

壤、环境监测、保持和提高植物多样性等方面有广

阔的应用前景，目前共生真菌的群体基因组学研究

尚处于起步阶段。 

Wyss 等[59]首次对模式丛枝菌根真菌根内球

囊霉(Rhizophagus irregularis)的 20 个菌株进行了

群 体 基 因 组 学 研 究 。 所 有 菌 株 内 多 等 位 基 因

(Poly-allelic) SNP 密度高于参考基因组，且菌株内

等位基因频率分布情况偏离二倍体、四倍体或标准

双核体的分布模式，推断根内球囊霉菌株内的遗传

变异可能由异核性、拷贝数变异、非整倍性等因素

共同造成。基于多等位基因 SNP 与基于单等位基

因(Mono-allelic) SNP 的系统发育分析的结果较为一

致，说明菌株内的遗传变异在群体内得以保留。

Savary 等[60]对 81 株根内球囊霉菌株进行了群体基

因组学研究。基于 6 888 个变异位点的信息，根内

球囊霉菌株形成 4 个亚群。4 个亚群间的分布跨越

了很大的地理距离，说明根内球囊霉的分化与地理

位置无关。 

6  群体基因组学在真菌表型性状遗传基础
解析中的研究进展  

全基因组关联分析 (Genome-wide association 

study，GWAS)和 QTL 作图(Quantitative trait locus 

mapping，QTL mapping)可用于解析数量性状的遗

传基础。GWAS 利用自然群体长期进化所形成的遗

传变异，结合群体基因组学的 GWAS 分析在病原真

菌与工业真菌中开展了大量研究。而 QTL 作图利

用杂交的后代中分离的遗传变异，分析时需要构建

专门的作图群体，目前结合群体基因组学的 QTL

作图分析仅在少数真菌物种中开展了相关研究。 

在病原真菌中，Dalman 等[61]研究了多年异担

子菌(Heterobasidion annosum)致病力的遗传基础。

在 7 个重叠群上找到了 12 个与致病力关联 SNP，

2 个重叠群与之前 QTL 作图得到的毒力基因区域位

置相近。酿酒酵母可引起人体粘膜和系统性感染。



张荆城等: 真菌群体基因组学研究进展 349 

 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

Muller 等[62]收集了 44 个临床菌株和 44 个非临床菌

株进行 GWAS 的研究，结果表明假菌丝形成、细胞

壁维护和细胞解毒相关基因与酿酒酵母致病性有关。

Gao 等[63]选用 191 个小麦颖枯病菌(Parastagonospora 

nodorum)进行 GWAS 分析，检测出一个新的位点与

毒力相关。Talas 等[64]对 220 个禾谷镰刀菌进行

GWAS 分析，发现多个 SNP 与毒力因子、毒素合

成和杀菌剂敏感性显著关联。Hartmann 等[65]选用

106 株小麦叶枯菌进行 GWAS 分析，鉴定到了 25 个

位点与病原菌繁殖相关。一个编码高分泌小蛋白的

基因 Zt_8_609 与毒力有关，小麦叶枯菌通过删除该

基因的部分片段来获得毒力。Desjardins 等[46]对新

型隐球菌进行了 GWAS 分析，鉴定出参与酵母-菌

丝状态转化的基因 RZE1 与新型隐球菌毒力相关，

转录因子 BZP4 上的一个功能缺失突变与临床菌株

黑化作用显著降低相关。 

在工业真菌中，Palma-Guerrero 等[66]首次在粗

糙脉孢菌中进行了 GWAS 分析。检测到一个 cse1 基

因(编码神经元钙感受器类似物)与发芽无性孢子的

交流效率显著关联。Jeffares 等[67]分析了 161 个栗酒

裂殖酵母(Schizosaccharomyces pombe)菌株的基因

组和表型变异，检测到 1 239 个 SNP 标记及 180 个

插入/缺失(Insertion/deletion，InDel)标记与 89 个性

状间存在显著相关性。InDel 对表型的影响大于

SNP，每个性状关联到的最显著位点平均解释了

22%的表型变异。Sardi 等[68]利用 156 个酿酒酵母菌

株的基因组信息，研究其对植物纤维素水解产物毒

素的抗性机制。鉴定出 38 个 SNP 与性状关联，候

选基因参与氧化还原反应，蛋白折叠或修饰，DNA

代谢和修复等过程。Peter 等[12]对酿酒酵母的 GWAS

分析结果表明，拷贝数变异(Copy number variation，

CNV)对表型的影响大于 SNP。 

结合群体基因组学的 QTL 作图分析在酿酒酵

母中开展了大量研究，解析了酿酒酵母发酵过程中

挥发性化合物形成[69]、氟哌啶醇耐药性[70]、氮吸

收[71]等性状的遗传基础。 

在小麦叶枯菌中，QTL 作图分析用于解析毒力

性状[72]、黑化作用[73]、杀菌剂敏感性[74]与热适应[75]

的遗传基础。小麦叶枯菌的 7 号染色体上存在一个

与宿主专化型有关的大效应 QTL[72]。12 个 QTLs

与黑化作用显著相关，含有包括参与黑色素合成的

聚酮合酶基因 PKS1 在内的 16 个候选基因[73]。3 个

QTLs 与杀菌剂敏感性相关，其中 2 个 QTLs 含有新

的杀菌剂敏感性基因，另外一个 QTL 含有编码参

与麦角固醇生物合成的蛋白基因 ERG6[74]。PKS1 基

因与杀菌剂敏感性相关，表明其一因多效性。4 个一

因多效性的 QTLs 与热敏感性相关，其中一个 QTL

含有 6 个候选基因，包括编码一个丝裂原活化蛋白

激 酶 激 酶 且 与 酿 酒 酵 母 低 温 抗 性 相 关 的 基 因

PBS2[75]。 

7  真菌群体基因组的发展方向 

7.1  多组学融合 

随 着 千 种 真 菌 基 因 组 测 序 计 划 的 开 展

(http://1000.fungalgenomes.org)，越来越多的真菌种

类获得了全基因组序列，为在更多真菌种类中开展

群体基因组学研究奠定了基础。同时，三维基因组

学、表观组学、转录组学、翻译组学、蛋白质组学、

代谢组学和表型组学也日益发展。将群体基因组学

与它们结合起来，对数据进行多组学整合分析，可

以解析不同组学水平变异间的相互关系，有利于从

不同层面上揭示真菌群体在进化过程中发生的变

化，解析复杂表型性状形成和调控的分子机理。 

7.2  与泛基因组学结合 

目前群体基因组学研究主要以重测序为研究

手段，存在着一些不足。首先，基于重测序的研究

在遗传变异检出时依赖于短序列比对到参考基因

组上时的高度相似性，因此会不可避免地遗漏高度

多态基因组区域的遗传变异信息，尤其当所研究物

种基因组上存在丰富的变异与转座子活性时[76-77]。

此外，参考基因组不能代表一个物种所有的遗传信

息。一些功能上重要的基因有可能在参考基因组上

缺失，却位于该物种其他个体的基因组上[77-79]。泛

基因组学研究能有效地解决这些问题。泛基因组学



350 微生物学通报 Microbiol. China 

  

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

对一个物种的不同个体进行深度测序和从头组装，

从而区分物种的核心基因组(Core genome)、非必需

基因组(Dispensable genome)与个体特异性基因[80]。

在真菌中，泛基因组学已在酿酒酵母[12,81]、格特隐

球菌[43]、根内球囊霉[82]和小麦叶枯菌[83]等物种中得

到了应用。结合泛基因组学的群体基因组学能更准

确地揭示物种基因组变异及其功能。 

7.3  新测序方法的引入 

对于不可培养真菌，其基因组测序困难，限制

了群体基因组学在这些真菌物种中的应用。单细胞

测序是指对单个细胞进行物理分离、全基因组扩增

以及测序的技术，能有效地解决不可培养真菌测序

的难题[84-85]。此外，单细胞测序能有效区分细胞与

细胞间的遗传变异，结合群体基因组学可以揭示真

菌细胞水平上的基因组遗传变异对生物学功能的

影响。但单细胞测序费用昂贵，技术难度大，还需

要进一步优化。 

目前的群体基因组学研究主要依赖于二代短

序列测序技术[86]，引入三代测序可以获得更好的研

究结果。三代测序是单分子测序技术，具有较长

读长的特点，在高 GC 含量区域、重复序列等复

杂结构测序上具有优势，结合使用二代测序和三

代测序进行混合组装可以获得质量更好的参考基

因组[87-88]。三代测序也能准确鉴定低频 SNP[89]，弥

补了二代测序技术的缺点。 

7.4  大数据分析平台的构建 

群体基因组学研究会产生海量的测序数据。对

缺乏生物信息学基础的研究者来说，分析处理大数

据时会面临较大困难，从而不得不求助于专业的生

物信息分析员，进而造成研究费用增加和数据处理

不彻底等问题[7]。有鉴于此，进一步开发用户界面

友好、高效、大规模和整体综合的自动分析流程能

减轻研究者的工作负担[90]。因此，部分测序公司开

发出了功能强大的生物信息分析云平台，极大方便

了群体基因组学研究者。 

7.5  候选基因功能的验证 

利用群体基因组学方法鉴定到候选基因，需要

对其进行功能验证。目前的遗传操作方法包括 RNA

干扰[91-92]、基因过表达[93-94]和以 CRISPR-Cas9 为代

表的基因编辑技术[95-97]，这些方法已经成功应用于

多个真菌物种的基因功能研究。因此，对真菌群体

基因组学研究挖掘出的候选基因也可以进行验证，

从而阐明候选基因的生物学功能。 
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2019 年中国微生物学会及各专业委员会学术活动计划表(3-2) 

序号 活动名称 主办/协办单位 时间 人数 地点 联系方式 

9 
第十届传染病防控基础研究与应用

技术论坛 

中国微生物学会分析微生物学专业

委员会 
6 月 800

甘肃 

敦煌 
吕相征 

13693022236 

10 全国昆虫病毒学学术研讨会 中国微生物学会病毒学专业委员会 6 月 21–22 日 200
江苏 

镇江 
吴莹 

1590145568 

11 
中国微生物学会第八届地质微生物

学学术研讨会 

中国微生物学会地质微生物学专业

委员会 
6 月 13–15 日 500

山东 

青岛 
张晓华 

13606428332 

12 
第四届中国放线菌生物学与产业化

暨第二届微生物药物学术研讨会 

中国微生物学会分子微生物学与生

物工程专业委员会 
7 月 300

山东 

青岛 
李越中 

0531-88564288 

13 
中国微生物学会微免专委会首届细

菌学大会 

中国微生物学会医学微生物学与免

疫学专业委员会 
7 月 18–22 日 200

贵州 

贵阳 
秦金红 

13524227206 

14 第十三届全国病毒学研讨会 中国微生物学会病毒学专业委员会 7 月 27–30 日 1300 哈尔滨 
吴莹 

15901455682 

15 
第十七届微生物学教学和科研及成

果产业化研讨会 

中国微生物学会微生物教学工作委

员会、农业微生物学、普通微生物

学专业委员会 

7–9 月 200
海南 

海口 
王瑞萍 

124481317@qq.com

16 
第二十二次全国环境微生物学学术

研讨会 

中国微生物学会环境微生物学专业

委员会 
8 月下旬 600

黑龙江 

哈尔滨 
邢德峰 

18686864920 

17 
第八届工业企业微生物安全控制技

术与实践研讨会 

中国微生物学会工业微生物学专业

委员会 
8 月下旬 200 北京 

胡育骄 

010-53218310 

18 
2019 全国干干扰素与 

细胞因子子学术会议 

中国微生物学会干扰素与细胞因子

专业委员会 
8 月下旬 300

广东 

深圳 
倪健 

13818096617 

19 
第九届全国微生物学青年学者学术

研讨会 

中国微生物学会普通微生物学专业

委员会 
9 月 20–23 日 200 重庆 

王琳淇 10-64806184

廖国建 13594017530

20 
第十届中国临床微生物学大会暨《医

学参考报》微生物学与免疫学论坛 

中国微生物学会临床微生物学专业

委员会 
9 月 500

福建 

福州 
洪梅 

0574-8703585 

21 武汉现代病毒学国际研讨会 中国微生物学会病毒学专业委员会 9 月 300 武汉 
吴莹 

1590145568 

22 第十二届中国酶工程学术研讨会 中国微生物学会酶工程专业委员会
2019 年 7–9

月 
400

吉林 

长春 
欧阳浩淼 

010-64807420 

23 生物安全与大健康产业论坛 
中国微生物学会微生物生物安全

专业委员会 
9 月 100 北京 

贾晓娟 

010-64806013 

24 2019 年中国微生物学会学术年会 中国微生物学会 
10 月 11–15

日 
1000

山东 

济南 
杨海花，王旭 

010-64807200 

25 第 14 届全国海洋药物年会 
中国微生物学会海洋微生物学专业

委员会 
10 月 300

山东 

青岛 
于广利 

13953283219  


