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高校教改纵横 

《微生物学》中“微生物物种多样性”的教学内容和教学方

式探讨 
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摘  要：微生物学是各类高校生命科学学院及医、药、农、林、食品等有关专业本科生的必修专业基

础课，地位十分重要。对微生物多样性的研究是各相关领域中的重要研究热点，且不断取得丰硕的研

究成果。然而，目前大多数高等教育规划教材《微生物学》缺乏对微生物多样性知识点、研究方法及

相关领域研究进展的系统介绍，在一定程度上局限了学生对该知识点的学习和掌握，不利于拓展学习

视野。在分析了相关概念、研究方法并对比国内外主流《微生物学》相关教材的基础上，结合教材的

专业倾向，我们建议在《微生物学》教材中适当增加微生物多样性知识点内容及该领域研究进展，让

学生与时俱进，进一步接轨专业研究前沿。 
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Abstract: Microbiology is a very important compulsory fundamental course in life science, medicine, 
pharmacy, agriculture, forestry, food, etc. for undergraduate teaching. Research in microbial diversity is 
becoming research hotspots in various fields and continues to achieve fruitful research results in recent 
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years. However, majority of Microbiology textbooks for higher education lack the contents in research 
methods of microbial diversity and research progress in related field. These conditions limit students’ 
learning and mastery of knowledge and not feasible to expanding their horizons of learning. Here, based 
on comparative analysis of these knowledge contents of microbial diversity in the mainstream of 
Microbiology textbook used in China and abroad, we suggest to add them into the textbooks, which will 
help students to better understand the research progress. 

Keywords: Microbial diversity, Microbiology, Uncultivated microorganisms 

在高校的课程体系中，微生物学历来都是各类

高校生命科学学院及医、药、农、林、食品等有关

专业本科生的必修专业基础课，为学生提供基础、

系统、前沿的微生物学知识和理论，地位十分重要[1]。

在大学本科的大多数《微生物学》教材中都有类似

的描述：自然环境中超过 99%的微生物无法在实验

室培养条件下生长，也称为未培养微生物[2]。然而，

在介绍该知识点时，学生多会提问：这些超过 99%

的未培养微生物既然无法培养和观察，那如何知道

它们的存在？对此，教师会从不依赖于微生物培养

的一些微生物多样性研究方法开始逐步解答。然

而，由于教材缺乏相关的背景知识介绍，学生不太

容易理解。基于此，我们在分析了微生物多样性相

关概念、研究方法并对比国内外主流《微生物学》

相关教材的基础上，讨论在本科《微生物学》教材

中，结合教材的专业倾向，适当补充“微生物多样

性相关知识点及领域研究进展”内容的必要性，以

期为推动大学本科微生物学的教学工作提供一种

思路。 

1  微生物多样性的概念及其主要研究方法 

1.1  微生物多样性的概念 

从广义上讲，微生物多样性可从微生物生命活

动层次的角度分为遗传(基因)多样性、生理多样性、

物种多样性和生态多样性四个层面[3]。而从狭义上

讲，微生物多样性只特指微生物物种多样性。物种

多样性包括 α 多样性和 β 多样性两类，前者表示局

部环境中不同物种种类的丰富程度(Richness)以及

物种数量分布的均匀程度(Evenness)；后者描述不

同局部环境之间物种多样性的差异程度。这里的

“局部”是广泛地指代某种状态下的环境，如某一空

间地点或某一时间点，实际研究中往往就是指某一

样本[4]。结合上述提出的问题，在本文中探讨的主

要是狭义的微生物多样性。 

1.2  微生物多样性研究的意义 

微生物可谓无处不在，人类一直生活在微生物

的海洋里。因此，对各种环境中微生物多样性的研

究具有重要意义，不仅可使人类认清自身所生存和

接触的环境中微生物的种类及群落结构，更有利于

揭示微生物与人类的关系。微生物多样性的研究可

促进微生物新种的发现和完善物种进化树[5]、解密

微生物与人类健康或疾病[6]，以及与人类生存密切

相关的环境[7]、能源[8]、食品[9-10]等之间的关系。比

如，越来越多的研究发现人类肠道微生物与人类健

康有着重要的关系，肠道微生物已被报道与人体营

养吸收[11]、肥胖[12]、糖尿病[13-14]、胃肠道炎症[15]、药

物疗效[16]等有关，甚至还与抑郁症[17-18]、自闭症[19]、

帕金森病[20-21]等有关。目前，从国内外期刊发表的

相关论文数量来看(中文论文用“微生物多样性”作

为关键词在 CNKI 数据库中进行检索；英文论文用

“Microbial diversity”作为关键词在 NCBI PubMed

中进行检索)，从 2005 年到 2018 年期间共有约

6 000 篇相关中文论文及近 20 000 篇英文论文发

表，且均呈逐年增加的趋势。可见，该领域已经成

为国内外研究的热点领域。 

1.3  微生物物种多样性的研究方法 

研究微生物物种多样性的方法包括传统的微

生物平板培养法，分子生物学方法如限制性片段长度

多态性(Restriction fragment length polymorphism，

RFLP) 、 随 机 扩 增 多 态 性 DNA 技 术 (Random 

amplification of polymorphic DNA，RAPD)、DNA
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单 链 构 象 多 态 性 (Single-strand conformation 

polymorphism，SSCP)技术、扩增限制性片段长度

多态性(Amplified fragment length polymorphism，

AFLP)技术、特异引物的 PCR 标记技术[如简单重

复序列(Simple sequence repeats，SSR)、序列特异性

扩增区 (Sequence-characterized amplified region，

SCAR)、序列标志位点(Sequence tagged sites，STS)、

酶切扩增多态性序列(Cleaved amplified polymorphism 

sequences，CAPS)、简单序列重复间区标记技术

(Inter simple sequence repeat，ISSR)]、变性梯度凝

胶 电 泳 (Denatured gradient gel electrophoresis ，

DGGE) 、 温 度 梯 度 凝 胶 电 泳 技 术 (Temperature 

gradient gel electrophoresis，TGGE)等[22]，以及基

于高通量测序的微生物多样性分析技术。 

近年来，由于微生物群落总基因组 DNA 提取

方法的改进，以及具有非培养依赖性、分析样品广

泛、可对样品中微生物种群进行定性和相对定量分

析、商业化程度高、测序技术不断进步且价格日趋

便宜等特点，基于高通量测序的微生物多样性分析

技术逐渐成为分析特定样品中微生物种类多样性

及种群结构的理想手段。微生物高通量测序技术主

要包括 PCR 产物测序和宏基因组学测序技术。PCR

产物测序是指通过设计特定的引物，对目的基因片

段的 PCR 扩增产物进行测序；宏基因组学测序是直

接对环境样品中微生物群落的遗传物质进行测序

和研究，充分发掘未培养和未鉴定微生物的基因多

样性与生化反应。如果仅想了解样品中微生物的物

种多样性及其群落结构，对其进行 PCR 产物测序即

可。在测序标记基因选择方面，原核生物 16S rRNA

基因[23]、真核生物 18S rRNA[24-25]及 ITS 序列[26-27]

高度保守，是微生物系统分类研究中常用的分子生

物标记基因，被广泛应用于微生物物种多样性研

究。此外，一些微生物的功能基因因具有类似的保

守性，也常被用于特殊微生物的多样性研究，如氨

单加氧酶基因 amoA[28-29]，尿素水解菌的尿素水解

酶基因 ureC[30]，反硝化细菌的 nirK、nirS 和 nosZ
基因[31-32]等。通过对这些特定的序列区域进行测序

和比对，可以揭示环境微生物的物种组成及其特定

生态功能，其简要流程如图 1 所示。 

2  当前国内外主流《微生物学》教材中关于
微生物多样性知识的编写现状 

教材是体现教学内容和教学要求的知识载体，

是进行教学的基本工具，是提高教学质量的重要保

证。微生物多样性分析已经是微生物学各领域研究

的重要且常用的手段，目前有大量的相关研究报

道。然而，众多微生物学相关的教材：高等教育“十

三五”规划教材如《微生物学与免疫学》(新世纪第

3 版，2017，袁嘉丽、刘永琦主编)[33]，《微生物学

与免疫学》(2016，张雄鹰主编)[34]，《微生物学与免

疫学》(第 8 版，2016，沈关心、徐威主编)[35]，《食

品微生物学》(2017，桑亚新、李秀婷主编)[36]，《医

学微生物学》(2016，王桂琴、强华主编)[37]，《医

学微生物学》(第 9 版，2018，李凡、徐志凯主编)[38]，

《环境微生物学》(第 3 版，2019，乐毅全、王

士芬主编)[39]；高等教育“十二五”规划教材如《医

学微生物学》(第 3 版，2013，张凤民、肖纯凌主 

 

 
 

图 1  微生物多样性分析流程 
Figure 1  The experimental procedures of microbial 
diversity analysis 
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编)[40]，《医学微生物学》(第 3 版，2017，戚中田主

编)[41]，以及周长林老师主编的全国高等医药院校药

学类第四轮规划教材《微生物学》(第 3 版，2015)[42]

等均没有涉及微生物多样性相关知识点的介绍，特

别是研究方法和原理方面。在何培新主编的普通高

等教育“十三五”规划教材《高级微生物学》(2017)[43]

中第七章“现代微生物生态学”部分有关于原核生物

16S rRNA 基因、真核生物 18S rRNA 基因基本特征

介绍，但利用其进行克隆文库测序研究的描述部分

相对简略，没有相关实验流程的介绍，因此不足以

让学生充分理解和学习。此外，由沈萍和陈向东主

编的《微生物学》(第 8 版，2016)[44]属高等教育“十

二五”规划教材，在第十二章“微生物的进化、系统

发育与分类鉴定”部分，对原核生物 16S rRNA 基

因、真核生物 18S rRNA 基因等常用的特征分子标

记基因基本信息也做了详细的介绍，并在第八章的

微生物“宏基因组及宏基因组学”部分提及了“根据

rDNA 数据库序列设计引物，通过 PCR 技术从提纯

的宏基因组中扩增细菌 rRNA 基因，从而获得特定

环境中各种细菌的 rRNA 基因片段，测定序列后，

通过系统学分析获得该环境中微生物的遗传多样

性和分子生态学信息”，但也没有较具体地介绍相

关的实验方法及流程。 

从国外主流的微生物学教材来看，由 Michael T. 

Madigan 等 编 著 的 第 15 版 Brock Biology of 
Microorganisms (2017)[45]教材中，第 19 章第 6 节

“PCR methods of microbial community analysis”部

分，详细介绍了基于细菌或真菌 rRNA 基因片段分

析特定样品中微生物多样性的方法原理及实验方案；

此外，由 Eugene L. Madsen 等主编的 Environmental 
Microbiology： From Genomes to Biogeochemistry 

(2015)[46]教材中，第 6 章第 9 节“Cloning-based 

Metagenomic and related methods：procedures and 

insights”部分也详细地介绍了上述类似的方法原理

及实验方案。整体来看，目前国外部分主流教材已

经将基于高通量测序的微生物多样性分析方法编

入，而在国内大学本科高等教育的《微生物学》教

材中，对于微生物中常用的进化遗传分子标记如

16S rRNA 基因、真核生物 18S rRNA 基因及 ITS 序

列有零星介绍，但对于如何利用这些分子标记对环

境样品进行高通量测序并分析其微生物物种多样

性，尚缺乏相对系统的介绍。此外，各专业对教材

的选择需要结合本专业特点，使得当前大部分专业

学生不能通过教材有效地学习和掌握该知识点。因

此，鉴于各领域微生物多样性研究的快速发展及其

重要地位，有必要在《微生物学》教材中增加该知

识点内容。相关内容主要包括：(1) 微生物多样性的

概念及主要研究内容(1 学时)；(2) 微生物多样性的

主要研究方法技术、原理及数据分析(2 学时)；(3) 结

合教材的专业倾向性，重点介绍微生物多样性在特

定领域的研究进展及应用实例(1 学时)。针对各学科

《微生物学》教学学时的差异，在教学学时充裕的

情况下，可根据需要给学生补充讲解该部分内容；

或者教师可结合专业需求，以专题讲座的方式拓展

学生对该知识点的认识。此外，针对目前在部分专

业课程学时压缩的同时不断向课程补充新的教学

内容这一矛盾，可根据专业特点开展相关教学改

革，对原教材中部分相对较陈旧或学生容易自学的

内容适当压缩；同时，部分内容可组织学生以兴趣

小组汇报讨论的方式学习，调动学生利用课外时间

进行学习整理，同时也训练学生在文献查阅、知识

点归纳、PPT 制作及讲解等方面的综合素质。 

3  《微生物学》教材中增加“微生物多样性”

相关知识点的意义 

在《微生物学》及相关教材中增加“微生物多

样性”相关知识点，不仅可以让学生系统地学习该

研究领域的研究方法及基本知识点，帮助扩展与专

业相关的微生物多样性研究前沿，还能更好地促进

学生对一些问题的理解。  

3.1  回答教材中一些直观的问题 

首先，可以解答教材中关于“未培养微生物是

如何被发现的？”这一直观问题。如果在各领域《微

生物学》教材中增加微生物多样性知识点及其研究
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方法，学生通过对该知识点的学习，能够轻松地理

解科学家们具体是采用何种方法来检测和发现未

知样品中未培养微生物的存在以及确定它们的种

类及种群结构的。其次，可帮助学生理解教材中基

于分子生物学的微生物系统分类的核心本质。通过

对微生物多样性研究中选取的测序基因如细菌 16S 

rRNA 基因、真菌 18S rRNA 基因及 ITS 片段等基

本信息的介绍，学生将更容易理解教材中微生物系

统进化树的绘制依据及物种系统进化关系。最后，

可加深学生对微生物多样性和人类健康、环境复杂

关系等的理解。作者近几年在药学类本科生《微生

物学》教学中，结合专业特点适当补充了微生物多

样性相关知识点内容，学生兴趣浓厚，有部分学习

小组还自行选择微生物多样性相关的话题做小组

PPT 汇报交流，一定程度上提升了教学效果。 

3.2  帮助学生更好地理解目前大量关于微生物

组学的研究 

微生物组是指一个特定环境或者生态系统中

的全部微生物及其遗传信息，包括细胞群体和数

量、全部遗传物质(基因组)。微生物组涵盖了微生

物群及其全部遗传与生理功能，其内涵包括了微生

物与其环境和宿主的相互作用，注重与数、理、化

等学科的交叉，被用于解决健康、环境等问题的科

技前沿。微生物组学则是以微生物组为对象，研究

其结构与功能、内部群体间的相互关系和作用机

制，及其与环境或者宿主的相互关系，并最终能够

调控微生物群体生长、代谢等，为人类健康和社会

可持续发展服务。 

微生物组学已经成为一个新的热点研究领域，

国际上已经推出了一系列重要的国家级研究计划，

例如日本“人体元基因组研究计划”(2005)、加拿大

“微生物组研究计划”(2007)、欧盟“人类肠道宏基因

组计划”(2008)、美国“人类微生物组计划”(2008)、

美国“国家微生物组计划”(2016)和中国“肠道宏基

因组计划”(2017)等。从 NCBI PubMed 中微生物组

学领域发表的文章和研究报告统计来看，从 2001 年

到 2016 年间，文献数量从约 100 篇增加到超过

7 000 篇[47]。当前，微生物组学的内容非常前沿，

因此对大学本科生特别是非生物相关专业的学生

来讲也相对较难理解。在微生物组学研究中，最基

础的内容之一也是微生物多样性及微生物群落结

构。微生物组涵盖了微生物多样性，微生物多样性

是微生物组的重要研究内容之一。如果在《微生物

学》教材中增加微生物多样性相关知识点内容及研

究方法，可方便感兴趣的学生在理解和掌握微生物

多样性及其实验方法的基础上，能进一步学习和了

解微生物基因组学等相关内容，拓展知识面。 

4  展望 

微生物学是生物科学中一门重要的专业基础

课程，在当前微生物学成果层出不穷的形势下，《微

生物学》教材内容在保证经典微生物学的前提下，

应当不断地扩充最前沿、最有突破性的微生物多样

性科研成果。微生物学多样性相关内容在教材中可

独立成章节，也可根据教材的专业倾向性将其基本

概念、研究方法和在该领域取得的重要突破和进展

等整合在适当章节中，这将极大地促进学生对微生

物多样性相关研究前沿的学习和了解。 
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