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摘   要：生物痕迹往往成为刑事侦查案件中的突破口，比如在涉及个人识别、嫌疑人追踪或

者死亡时间(postmortem interval，PMI)等法医学问题上，生物源性证据往往发挥着至关重要的

作用。目前，许多传统的法医学方法仍在沿用，但研究者们试图发现新的法医学工具，以此来

弥补传统方法的不足或者为法医学实践增加新的思路和方法。得益于测序技术的发展，研究者

们发现机体内外的微生物数量要远远超过细胞的数量，它们在地点溯源、个人识别、死亡时间

的推断、生物犯罪及环境保护等方面均有着不小的应用价值。本文对这方面的研究进展进行了

介绍。 

关键词：法医学；高通量测序；微生物群落；肠道微生物 

A new tool for tackling challenges in forensic medicine: 
microbial community 
LI Weihan1, DENG Shixiong*1,2 
1 Department of Forensic Medicine, Chongqing Medical University, Chongqing 400016, China 
2 Laboratory of Forensic Medicine & Biomedical Informatics, Chongqing Medical University, Chongqing 400016, 

China 

Abstract: Biometric traces are regularly utilized as a breakthrough in criminal investigations, such as 

the forensic challenges concerning personal identification, suspect tracking, or postmortem interval 

(PMI), and biogenic evidence is frequently used. In spite of the numerous conventional techniques in 

forensic medicine, scholars have been sparing no efforts to create new instruments in light of the 
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limitations of available methods or for the benefit of practitioners in this field. Thanks to the 

advancement of sequencing technology, it has been found that the microorganisms inside and outside the 

body far outnumber the cells, which have high value in location tracing, personal identification, 

inference of PMI, biocrime, and environmental protection. In this paper, the research progress in this 

area is described. 

Keywords: forensic medicine; high-throughput sequencing; microbial community; gut microbes 

得益于测序技术的发展，人们逐渐发现无

论是海洋[1]、陆地[2]、动物[3]还是植物[4]，都存

在着大量的微生物，它们具有漫长的发展历史，

在地球上已经发展了大约 40 亿年[5]，甚至细菌

被很多研究认为是真核细胞的祖先，而且人类

的大部分基因组也是起源于微生物[6-7]。微生物

不仅数量庞大，而且功能多样，无时无刻不在

影响着动植物的生命活动[8-9]，而且与它们的营

养、代谢、免疫、疾病等有着密切的联系[10-13]。

例如，研究发现幽门螺旋杆菌的活动变化与胃

部炎症、胃癌等消化道疾病密切相关[14-15]。据

估计，人体内的微生物数量超过 100 万亿，绝

大部分储存在消化道中，比人类细胞数量多  

10 倍以上，而且它们编码的基因比人类基因组

多 100 倍以上[16-17]。微生物数量如此庞大，并

且在地球的每一个角落都能存在，甚至见证了

真核生命的更迭、进化与发展，从某种意义上

讲，微生物是这个星球上当之无愧的“统治者”。 

自 Sanger 在 1975 年第一次介绍了测序的

概念[18]，测序技术已经发展了 40 多年。当年，

Sanger 和 Coulson 首次引入了一种利用 DNA 聚

合酶来确定单链 DNA 的核苷酸序列的测序技

术[19]，此方法中的 DNA 聚合酶是来自肠杆菌

的 DNA 聚合酶 I 和噬菌体 T4 的 DNA 聚合酶，

并同时通过丙烯酰胺凝胶离子电泳对产物进行

分离，用该方法可以确定一种噬菌体 DNA 中的

两条序列。1977 年，Maxam 等介绍了一种利用

化学程序和聚丙烯酰胺凝胶电泳读取 DNA 核

苷酸序列的方法[20]。后来经过一系列的自动化

乃至商业化的发展[21-23]，第一代测序技术日渐

成熟并被用于重要的测序工作，其中具有代表

意义的便是高达 29.1 亿碱基对的人类常染色体

基因组序列的测定[24]。后来，基于聚合酶链式

反应(polymerase chain reaction，PCR)技术来扩

增 DNA 片段可以放大 DNA 片段的荧光标记信

号，二代测序技术逐渐代替了之前的测序技术。

测序通量从之前的一个反应只能得到一个读长

的序列飞涨到数亿个碱基的原始序列，又被称

为 高 通 量 测 序 ， 代 表 性 的 有 Illumina 的

MiSeq/HiSeq 测序平台等[25]，极大程度地提高

了测序效率并降低了测序成本。目前，第三代

测序已经实现可以对单个 DNA 分子直接测序，

而且不再需要 PCR 扩增[26]。 

1  微生物的法医学用途 
法医学侦查过程中常需要寻找关键的生物

痕迹来追踪与案件相关的嫌疑人，如指纹、混

合斑，或者与嫌疑人相关的印痕等。根据目前

已有的研究结果，微生物在法医学的人体生物

样本溯源、个人识别、追踪人员活动环境、死

亡原因及死亡时间(postmortem interval，PMI)

推断等方面都有重要的应用潜力[27-29]。在传统

手段基础上，微生物为法医学应用补充了新的

技术和方法。 

1.1  微生物与案发地点的溯源 
在某些固定的机体或者环境中，微生物群
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落似乎存在某些核心的特征，这些特征与微生

物宿主的饮食、作息或者生存环境密切相关，

抑或是某些环境中的特定因素造就了具有地点

分布特征的微生物群落[30]。这些微生物群落在

与“外来者”相交互作后在新的机体或环境中被

保存下来，并在一段时间内于新的生存环境中

保留自身原来的特征[28]。上述微生物特性如果

可以被系统化地利用，那么在刑事案件的侦查

中，若在嫌疑人身上发现了与案发现场类似的

微生物群落特征，在一定程度上可以合理猜想

嫌疑人到过案发现场。另外，比如水中打捞起

的尸体，通过分析其体内外的浮游微生物特征，

与不同水域之间的微生物特征比对，可以获取

其溺死的具体位置信息。曾经有研究在广州珠

江水域建立不同的采样点，利用高通量测序技

术并结合动物实验，结果证明水域中不同采样

地点的微生物构成存在差异，动物实验发现肺

组织和水样中硅藻的一致性虽然不足以成为诊

断溺死的必要条件，但对推断溺死的地点具有

重要的价值[31]。因此可以推测，在寻找无名尸

体或者非第一案发现场尸体的第一案发现场案

例中，微生物可能具有重要的应用潜力。 

1.2  微生物与个人识别 
法医学中个人识别主要依靠生物样本，如

指纹、毛发、体液及组织等。目前最常用的方

法是提取生物检材中的 DNA 信息，然后与相关

人员的 DNA 信息进行比对，以此确认生物检材

的来源个体。生物检材多种多样，微生物自然

也不例外。不同人群和地点的微生物群落组成

和功能存在差异，接触过程中都可能发生微生

物的交换，而独特的微生物类群可能与个人身

份相关，可以用来识别其来源宿主，这表明了

其在法医个人识别鉴定中的巨大潜力 [32-33]。

2015 年，Franzosa 等的一项研究发现，个人的

微生物组可以在超过 100 人的群体中特异性地

识别出其来源宿主，并且肠道微生物组的表现

非常稳定，可以在一年以后仍然精准定位超过

80%的个体[34]。 

2017 年，Schmedes 等介绍了一种使用皮肤

微生物组标记开发的名为“hidSkinPlex”的目标

测序方法用于个人识别，采用“hidSkinPlex”对 

8 个人体的 3 个部位(足、手和胸骨柄)的皮肤微

生物群落进行分析，并溯源其宿主，结果准确

率高达 92% (足)、96% (手)和 100% (胸骨柄)；

所有的样本，无论来自哪个部位都能以 94%的

准确度正确分类，并且预测身体部位来源的准

确度达到了 86%[35]。另外，在前不久的一项研

究中，研究者采集了 50 名年龄在 20−50 岁之间

且 2 个月内无抗生素使用史参与者的唾液和口

腔黏膜样本，利用 16S rRNA 基因测序，发现

93.3%的测试样本可以根据微生物差异采用随

机森林模型进行正确分类，52%的实验参与者

可以通过种分类水平上独特的低丰度细菌来进

行区分，研究结论认为每个人都有独特的细菌

群落模式，并且独特的细菌和口腔微生物群的

核心组成差异是法医个人鉴别的关键点[36]。 

目前，微生物用于个人识别的潜力已经得

到证明。在生物痕迹的 DNA 被破坏或者难以找

到 DNA 检材时，微生物是一个很好的补充。问

题在于微生物即使被证明在个人识别上有不低

的准确度，但是受限于标准不完善、不同环境

下多变及方便快捷程度不足等原因，目前还难

以取代 DNA 鉴定的地位。另外，在判断两个个

体之间的亲缘关系如亲子鉴定时，目前尚未发

现微生物有明确的应用价值。 

1.3  微生物与死亡时间的推断 
在法医学问题中，推断 PMI 是必须重视的

问题。目前，PMI 的推断已经发展出了众多的

工具和方向，如尸体温度[37]、体液[38]、大分子

物质(DNA、RNA、蛋白质等)[39-40]及昆虫学[41]
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等。之前本课题组设计了一种生物传感器，可

以特异性检测尸体眼睛玻璃体液中的次黄嘌呤

含量，根据检测结果来预测 PMI，结果显示该

方法推测的 PMI 非常接近实际的 PMI[42]。 

确定 PMI 在命案侦查过程中极其重要，一

直都是法医学的重难点问题，所以对于预测

PMI 的方法一直都在探索中，微生物工具的出

现给法医学推断 PMI 带来了新的方向 [43-44]。

2019 年，Dong 等[45]研究发现小鼠口腔微生物

中特定的细菌和 PMI 显著相关，包括变形菌门、

γ-变形菌纲、肠杆菌目、肠杆菌科及变形菌属，

并分别建立了回归模型，其中 γ-变形菌纲和变

形菌属是口腔微生物群落中估计 PMI 的最佳潜

在候选者，具体结果见表 1。 

动物身上绝大部分微生物储存在消化道

中，这部分菌群可能因为机体组织的隔绝免受

外界环境的干扰，表现出较强的稳定性，在 PMI

的预测上也表现出了巨大的潜力[46-48]。研究发

现，不同物种间的肠道菌群及同物种不同肠段

的菌群构成均有差异，并且有不同的预测潜力。

Li 等研究发现，大鼠死后直肠菌群中属分类水

平上的 7 个物种(肠球菌属、变形杆菌属、乳酸

杆菌属、unidentified-Clostridiales、Vagococcus、 

 
表 1  口腔微生物中相对丰度与 PMI 显著相关的

物种及对应的线性回归方程[45] 
Table 1  A remarkable link between relative 
abundance and PMI in oral bacteria, and the 
corresponding linear regression equations[45] 

Bacteria Linear regression equation R2 

Proteobacteria Y=0.001 7X+0.454 7 0.94

Gammaproteobacteria Y=0.002 1X+0.355 8 0.99

Enterobacteriales Y=0.003 5X+0.050 4 0.96

Enterobacteriaceae Y=0.003 5X+0.050 4 0.96

Proteus Y=0.003 3X−0.044 4 0.99

注：Y：PMI (h)；X：物种的相对丰度(%) 

Note: Y: PMI (h); X: Relative abundance of the species (%). 

unidentified-Corynebacteriaceae 和 unidentified- 
Enterobacteriaceae)可以解释研究中 PMI 变化

的 87.2%[49]；而 Liu 等利用大鼠盲肠的微生物

数据建立了 PMI 预测模型，在死后 24 h 内预测

的平均绝对误差(mean absolute error，MAE)为

(1.5±0.8) h，死后 15 d 内 MAE 为(14.5±4.4) h[50]。

Zhang 等分析了大鼠死后直肠、尸体皮肤和埋

葬处的土壤微生物，结合随机森林算法来预测

PMI，结果显示，直肠、尸体皮肤和埋葬处土

壤的微生物在大鼠死后 60 d 内，预测的 MAE

分别为 2.06、2.13 和 1.82 d[51]。总体而言，通

过上述动物实验发现，死后肠道微生物在预测

PMI 上有着重要的价值。 

在人体死后，微生物预测 PMI 的潜力同样

较大。在 2015 年的一篇报道中，Hauther 等利

用 12 具死后的人类尸体研究近端大肠的微生

物与 PMI 的变化关系，发现拟杆菌属和乳酸杆

菌属的相对丰度随着 PMI 增加而降低，认为拟

杆菌属和乳酸杆菌属的丰度可作为 PMI 的定量

指标[47]；而在 2021 年，Deel 等利用 6 名人类

遗体肋骨上的菌群并结合随机森林建立了 PMI

预测模型，该模型在 9 个月的 PMI 内预测的准

确度约为±34 d[52]。 

然而在本课题组之前的一项研究中，我们

跟随重庆医科大学法医学教研室在尸检过程中

收集了部分冷冻保存在重庆市各殡仪馆中尸体

的阑尾内容物样本，通过研究人体阑尾菌群推

测 PMI 的可行性。该研究中，我们利用随机森

林算法在阑尾菌群的科分类水平上建立了 PMI

的预测模型，该预测模型在死后 8 d 内预测的

MAE 为(25.97±0.43) h[53]。 

综合上述研究，微生物用于预测 PMI 的研

究结果总结在表 2 中。 

总之，微生物用于预测 PMI 的潜力巨大，

但如今尚处于试验阶段。由于其检测手段主要 
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表 2  微生物用于预测 PMI 的部分研究结果归纳 
Table 2  The summary of selected research using microorganisms to predict PMI 

Researcher Species Sampling site Conclusion 

Dong et al.[45] Mouse Oral cavity 

 

Gammaproteobacteria and Proteus were the best potential 

candidates for predicting PMI 

Li et al.[49] Rat Rectum Seven genera of bacteria could explain 87.2% of the variation in

PMI in the study 

Liu et al.[50] Rat Cecum The MAEs for predicting PMI were (1.5±0.8) h within 24 h

postmortem and (14.5±4.4) h within 15 d postmortem 

Zhang et al.[51] Rat Rectum, skin and 

soil of the burial site 

Within 60 days after death, the MAEs for predicting PMI were 2.06,

2.13 and 1.82 d, respectively 

Hauther et al.[47] Human Proximal large intestine Abundance of Bacteroides and Lactobacillus could be used as 

quantitative indicators of PMI 

Deel et al.[52] Human Rib The accuracy of prediction was about ±34 d within the 9 month PMI

Hu et al.[53] Human Appendix The MAE for predicting PMI was (25.97±0.43) h within 8 d after

death 

 
依赖于高通量测序，对仪器要求较高，截至目

前，尚未利用微生物原理研发出一种便捷的预

测工具应用到实践中。如果将来要应用到实际

工作中，需要有更先进、便捷的检测技术支持。 

1.4  微生物与死亡原因分析 
在某些特定的因素下，死亡后会有一些特

定的“微生物证据”遗留在尸体上，对死亡原因

给出一定的“暗示”，这在法医学应用中并不陌

生，常见的就是采用硅藻检验判断溺死[54]，这

是利用水中的浮游微生物判断死因的应用。

Palmiere 等利用 100 个医学解剖案例，对所有

解剖案例进行了一系列分析，其中包括对心血

进行血培养来分析血液中的微生物组成；这项

研究的结果表明，死后菌群的特点提供了与死

亡原因有用的信息，特别是在与感染相关的死

亡案例中，如在急性腹膜炎和肠道坏死的死亡

个体血培养中通常会发现肠球菌科菌[55]。类似

于上述研究，从更长远的角度来看，微生物，

特别是某些致病菌的存在往往暗示着某些疾病

的发生，机体死亡后这些致病菌的存在对于生

前疾病的诊断具有重要的意义。另外，上述研

究的结果也发现，由于机体死亡后免疫、屏障

等功能丧失，代表性细菌或者致病菌可以从组

织中蔓延至血液中，因此可以通过血培养发现

端倪。 

然而，利用微生物判断死因是在特定条件

下使用的，并非所有案例都适用。一般在某些

死因会造成一些特殊的微生物现象的案例中比

较适用，比如上面提到的因溺水或者感染造成

的死亡。 

1.5  微生物与生物犯罪 
生物犯罪，顾名思义，就是利用相关生物

知识或者手段进行的违法行为。在科技高度发

达的今天，生物犯罪手段层出不穷，除了有害

的生物试剂，一些致病细菌也成为生物犯罪的

重要工具。比如美国历史上骇人听闻的“炭疽攻

击事件”[56]：2001 年，有犯罪分子把含有炭疽

杆菌的信件寄给多个美国新闻媒体办公室，导

致 17 人感染、5 人死亡，而主要嫌疑犯在     

2008 年才被查出。由此可见生物犯罪的危害之

大。更重要的是这类致病菌导致的生物犯罪发

生时由于肉眼不可识别，它们可以在空气中无

差别传播，往往在造成重大危害之后才被察觉，

这也给生物犯罪的防范增加了难度。 
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严重的生物攻击会给人类健康及社会稳定

带来巨大冲击，对危险的致病菌要采取严格的

手段予以检查，对于生物犯罪中生物检材的收

集、保存及分析手段也需进一步完善[57]。 

1.6  微生物与环境的监测和治理 
高通量测序技术的成熟使得一定区域内微

生物的构成和特点被放大在人们眼前，同时用

微生物工具来检测环境污染变成了可能。而且，

在某些微生物的“指引”下，寻找环境污染的源

头类似于之前提到的利用微生物溯源地点。另

外，一些特定细菌的出现或者含量的变化可能

代表着环境中某些性质发生了改变，利用这些

微生物特性或许可以对环境污染做出预警和检

测。比如在我国的《地表水环境质量标准》(GB 

3838—2002)将大肠菌群作为检测水质的指标[58]，

还有研究指出拟杆菌目可能是检测水体中病毒

污染的补充指标[59]。除此之外，微生物在环境

治理上也有不俗的表现，目前已经有多种微生

物菌剂被用来治理环境污染[60-61]，比如利用微

生物降解塑料[62]。在未来，微生物在环境的监

测和治理上仍然有巨大的潜力有待开发。 

2  总结及展望 
综合现有的研究结果和研究技术的成熟，

微生物在法医学中的应用潜力正在逐渐被人们

发掘，成为法医学实践中不可忽视的生物学证

据。此外，它们还在调查传染病的传播、性侵

害案件侦查、医疗事故鉴定及食品安全调查等

方面都有着不俗的能力；甚至人们不希望发生

的生物战争，都可能跟微生物的应用密不可分。 

目前，微生物很多的法医应用还处在实验

室阶段，测序技术虽然日益发达，但其还无法

便捷地运用到实践中。要将微生物技术成熟地

运用到实践中去，还需要更深入的研究和更先

进、便捷的技术支持。或许在将来，微生物能

够成为一项成熟的法医学技术，解决更多的法

医学难题。 
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