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摘  要: 微生物是人体、动植物、土壤、沉积物、水体、空气等生境中最重要的生命体。对这些生境中微生物的

分析已经成为一项基础的研究技术。微生物组测序与分析作为近年来快速发展的技术，已经在人类健康、环境污

染治理、食品工业以及农牧业等领域得到了广泛应用。为了梳理和总结微生物组测序与分析技术的现状、发展状

况和应用前景，本专题收录了 16 篇本领域的论文，分别从样本保存和处理、单菌基因组测序与分析、特殊生境

中的微生物组特征分析、微生物组相关数据库和算法以及微生物组测序与分析专家共识等方面，详细介绍了微生

物组测序与分析领域的发展态势，为推动我国微生物组测序与分析产业和科研的快速发展、促进微生物组相关产

业的良性发展提供必要的参考。 

关键词: 微生物，微生物组，基因测序，元基因组，16S rRNA，扩增子测序 

Preface for microbiome sequencing and analysis 
Yunfeng Duan, and Baoli Zhu 
Institute of Microbiology, Chinese Academy of Sciences, Beijing 100101, China 

Abstract:  Microbes are the most important commensal organisms in humans, animals and plants, and are the major habitants 
in soil, sediment, water, air and other habitats. The analysis of microbiome in these habitats has become a basic research 
technique. As a fast developing technology in recent years, microbiome sequencing and analysis have been widely used in 
human health, environmental pollution control, food industry, agriculture and animal husbandry and other fields. In order to 
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sort out and summarize the current status, development and application prospects of microbiome sequencing and analysis 
technologies, this special issue has prepared a collection of 16 papers in this field, that comprise sample preservation and 
processing, single microbe genome sequencing and analysis, and microbiome feature analysis in special habitats, microbiome 
related databases and algorithms, and microbiome sequencing and analysis expert consensus. It also introduced in detail the 
development trend of the microbiome sequencing and analysis, in order to promote the rapid development of the microbiome 
sequencing and analysis industry and scientific research in China, and provide necessary reference for the healthy development 
of related industries. 

Keywords:  microbes, microbiome, gene sequencing, metagenome, 16S rRNA, amplicon sequencing 

 
 

微生物组学 (Microbiomics) 是近年来发展十

分迅速的学科。微生物组 (Microbiome) 是指一个

特定生境中的全部微生物及其遗传信息，其研究的

对象是微生物的群体，包含物种鉴定、功能基因鉴

定等，通过对微生物基因测序与分析研究微生物多

样性、种群结构、进化关系以及与环境之间的相互

关系[1-3]。 
微生物组研究涉及领域非常广泛，其中包括

人体、动物、植物、土壤、沉积物、水体、空气

等可能存在微生物群体。在过去的十几年时间里，

微生物组相关的科研和应用持续升温，逐渐成为

生命科学、环境科学和医学等领域的焦点，也是

全球多个国家争相支持的领域，并发起各自的国

家级微生物组计划，进行积极的战略布局。美国

分别于 2007 年和 2014 年启动了人类微生物计划 
(Human Microbiome Project，HMP) 和人类微生物组

整合计划 (Integrated Human Microbiome Project，
iHMP)[4-5]。2008 年，欧盟在 FP7 计划下启动了人

类肠道元基因组 (MetaHIT) 计划[6]。除此之外，

各国也在积极进行本领域的标准化建设，2012年，

欧盟的 MetaGenoPolis (MGP) 项目重点关注粪便

样本标准化管理，以及元基因组高通量测序、数

据挖掘和元基因组功能性研究[7]。2013 年，美国

启动了微生物组质量控制计划 (The Microbiome 
Quality Control project，MBQC)，目的是推进人

类微生物组研究的标准体系建设[8]。目前中国在

微生物组测序与分析的标准化研究工作相对比较

滞后。 
微生物组学的快速发展离不开新一代高通量

基因测序技术。由于环境中的微生物难以培养，

并且具有高度的复杂性，高通量基因测序是目前

应用较为广泛的研究技术；随着微生物组学的蓬

勃发展以及相关成果的产业化，更突显出对微生

物组测序和分析的全流程的规范、统一和标准化

的需求。 
由于微生物组测序与数据分析缺乏统一的规

范与指南，并且国内和国际的相关标准还存在差

异，导致标准不一、质控不严、定量不高、结果差

异大、结果很难重现、数据统一分析等困难[9-11]。

为了解决技术本身对行业发展造成的困扰，让各

界专家、广大科研人员、企业技术人员、医生和

医疗健康、生态与环保等行业从业者能够获得最

新、全面、权威的技术与工具指导，解答从业者

对微生物组测序和数据分析相关新技术的认识、

选择和使用等方面存在的疑虑，在借鉴国内外相

关指南、标准、规范和发表的权威文献的基础上，

由中国生物工程学会和中国科学院微生物研究所

牵头编制了“微生物组测序与分析专家共识”。内

容涉及微生物样本采集、核酸的提取和质控、保

存及建库、基因测序技术与应用管理、生物信息

分析、数据质控、分析流程、报告解读、数据存

储和安全等各流程，以及参考品、质控品等的选

择及测试评估等多个环节。 
在此背景下，《生物工程学报》推出了“微生

物组测序与分析”专题，不仅集中发布“微生物组

测序与分析专家共识”的内容，而且还收录了与之

相关本领域内多项研究动态和科研进展。本专题共

收录了 16 篇文章，以微生物组测序与分析相关内
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容为主线，从样本保存与基因组提取、单菌基因组

测序、微生物组测序、扩增子测序、数据库建设、

数据分析技术、定量化研究等多个方面，展示了微

生物组测序与分析领域的研究进展和发展趋势。 
在进行微生物组研究过程中，有多种因素会

影响到数据质量，特别是样本存储和运输的条件、

基因组的提取、核酸的存储等对数据产生的变异

大于存储时间和测序方法的变异[12]。影响微生物

DNA 稳定性的因素可能会导致肠道微生物组成

发生重大变化，从而影响研究结果。因此，对粪

便样品处理和储存方法研究对于微生物组研究至

关重要。在进行标准化和大规模微生物样本采样

时，会存在样本数量多、地域分布广、现场采样

条件多样、工作量大、运输条件差等多种问题，

如果不加注意就会对研究结果产生重大影响。在

本专题中，中国科学院微生物研究所朱宝利课题

组对比了不同保存液，在不同保存时间后对肠道

菌群组成的影响。这项研究为进行大规模微生物

样本采集、保存提供了参考，也为标准化的微生

物组项目提供了可参考的数据。除此之外，还系

统阐明了在微生物组 DNA 的提取过程中混入实

验室中的微生物污染可能性，以及对一些极微量

元基因组检测，如皮肤、口腔样本等造成的影响。

来自中国医学科学院药用植物研究所吴崇明团队

与北京量化健康科技有限公司联合研究发现，在

生物安全柜和实验室开放环境下分别提取纯水和

人皮肤样本后的环境微生物 DNA 定量分析存在

明显差异，在实验室开放环境进行 DNA 提取会

导致环境微生物 DNA 在结果中的残留，通过元

基因组测序方法分析后发现在环境微生物污染导

致的 DNA 残留可达 28.9 pg，能够占到极微量样

本 DNA 总量的 30%，并且鉴定出样品中掺杂的

主要环境微生物种类。 
运用高通量基因测序研究人类肠道微生物是

普遍的研究方法，目前大多研究使用 16S rRNA
基因进行扩增和分析来研究细菌，但是，对古菌

的研究较少。来自昆明理工大学生命科学与技术

学院的李晓然团队选择了一对可以同时扩增细菌

和古菌 16S rRNA 基因的引物，通过比较人为干扰

肠道微生物前后的群落变化，评估了该引物对分

析人类肠道细菌和古菌群落变化的情况，并且证

明了优化的引物在检测细菌和古菌方面具有一定

优势；来自江南大学生物工程学院的许正宏研究

团队，采用类似的引物进行微生物 16S rRNA 扩增

子测序分析了浓香型白酒发酵过程酒醅与窖泥中

古菌的生物量、群落组成与演替规律，并通过共

现性网络分析了古菌与细菌的潜在互作关系。 
虽然微生物 16S rRNA扩增子测序技术被广泛

应用于肠道微生物菌群结构和多样性研究，但是，

其对样本中物种鉴定的分辨率一般只能到属水平，

在实验过程中多种因素还可能对结果产生影响，仍

有升级的空间。为解决以上问题，来自中国疾病预

防控制中心传染病预防控制所生物信息室和传染

病预防控制国家重点实验室的张雯研究团队采用

随机标签和内参法相结合的方法，开发了一套定量

16S rRNA 扩增子测序方法，将常规的 16S rRNA
编码基因测序结果中的相对丰度转化为绝对定量

的拷贝数，有效提高了肠道菌群结构检测的精准

性，降低了实验操作对结果的影响，也提高了测序

与其他分子生物学方法间的可比性。 
在单菌基因组研究方面，高通量基因组测序

技术可以对单菌基因组进行较为全面的解析，对

了解特殊微生物的基因功能，以及利用基因工程

方法对相关基因和代谢途径改造方面都有很好的

应用。在工业应用方面，单菌基因组序列的分析

可以用于提高特定代谢产物的产量和合成效率，

已经成为工业菌种选育的一种重要方式。通过对

微生物基因组的测序，可以从分子水平上了解其

遗传变异规律、重要代谢途径和调控机制，为基

因工程菌的构建提供理论依据。来自上海医药工

业研究院的胡海峰团队对去甲基金霉素的高产菌

株金色链霉菌 Streptomyces aureofaciens DM-1 的

基因组进行了解析，获得了有效的线性基因组序

列，在其基因组中鉴定出 6 431 个基因以及 28 个
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次级代谢生物合成基因簇，为去甲基金霉素高产

菌株育种提供了研究基础。来自北京化工大学生命

科学与技术学院李正军团队对一种海生杆菌属的

菌种特征进行基因组分析，并从碳源利用、聚羟基

脂肪酸酯代谢和芳香族化合物降解三个方面对基

因组测序数据进行了分析。研究发现，海生杆菌属

具有完整的糖酵解途径和三羧酸循环，缺乏木糖利

用基因。通过基因组测序数据分析加深了对海生杆

菌属代谢特征的认识，提示该菌属在聚羟基脂肪酸

酯合成和海洋芳香族污染物治理方面有一定的应

用前景。 
特定生境中的微生物组与其生存环境之间有

着密切联系。目前的研究已经证明，人体微生物、

动物微生物、环境微生物对其天然宿主或生存环境

的健康至关重要。肠道菌群不但在动物的能量代谢

和抵抗病原体方面起着重要的作用，还在生长、发

育、免疫、繁殖等多个方面发挥重要的功能[13-15]。 
内蒙古民族大学动物科技学院牛化欣团队分

析了耳萝卜螺和三旋卷丽螺肠道菌群的多样性，

结果发现这两种螺的肠道菌群结构差异显著。功

能预测分析表明，两种螺肠道菌群功能组成相似，

氨基酸代谢、碳水化合物代谢及膜转运丰度较大。

在环境微生物组领域也有类似的研究，河北省科

学院生物研究所黄媛媛团队以枯草芽孢杆菌为试

验菌剂，分析不同施用方式对设施甜瓜土壤微生

物多样性及生长的影响，采用 Illumina Miseq 测

序技术测定土壤未培养微生物多样性进行了分

析，结果发现枯草芽孢杆菌具有增加土壤可培养

微生物数量、提高土壤微生物多样性、促长增产

的作用。来自哈尔滨师范大学生命科学与技术学

院崔继哲和卢倩研究团队使用睾丸酮丛毛单胞菌

联合羊草检测了修复多环芳烃污染土壤过程中土

壤根际微生物的变化，通过高通量测序技术测定

羊草根际土壤细菌群落及多样性后发现，睾丸酮

丛毛单胞菌使羊草根际细菌丰富度、多样性发生

改变，并且提高了羊草根际污染物的降解潜力，

为微生物联合植物修复土壤污染物提供新的微生

物选择。在其他环境微生物组研究方面，来自中国

地质大学 (武汉) 环境学院的马丽媛团队研究了

不同冶金底物对微生物组的影响，高通量微生物基

因组测序和分子生态网络分析技术，他们发现富硫

少铁的能源底物可以使冶金微生物群落更稳定。 
微生物组学研究的飞速发展除了需要基因组

测序技术之外，还离不开数据库建设和数据处理

算法的开发。随着基因测序成本的下降，在未来，

对数据的存储、分析和挖掘等方面的需求和应用

会越来越多。在本专题中，来自中国科学院微生

物研究所病原微生物与免疫学重点实验室的王军

团队探讨了病毒组及其在生态位中的潜在作用。

他们对病毒组的分离富集方法和数据分析进行了

整理与总结，并列举出部分采用病毒组分离富集

方法进行的重要研究，旨在为相关人员提供参考，

进一步促进病毒组研究领域的发展。此外，来自

天津医科大学免疫学系王荃团队对目前耐药领域

的基因数据库进行收集整理，从数据库类型、数

据特征、耐药基因预测模型以及可分析序列的类

型等方面对这些数据库进行论述和介绍。对抗金

属离子和抗杀菌剂的基因数据库也有所涉及。这

篇文章将为如何选择及使用耐药基因数据库提供

参考和帮助。 
通过微生物组测序与分析技术，理论上是可

以识别出各种生境中的特定微生物的，尤其是在

病原微生物识别方面。然而，对于此类应用仍存

在一些技术难题，如标准的取样和测序方法、检

测流程和质控等。病原元基因组高通量测序技术

理论上能够检测几乎所有病原体基因组核酸，且

适用于几乎所有类型的临床样本，尤其适用于病

原不明的疑难感染性疾病的诊断。该技术正逐渐

成为实验室常规检测方法的重要补充和不可替代

的项目。来自中国食品药品检定研究所王佑春、

许四宏团队介绍了病原元基因组高通量测序技术

的原理及优势，以及检测流程和关键质量控制环

节，同时，他们还探讨了关于该技术的质量评价

方法和标准。另外，来自中国科学院深圳先进技
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术研究院的戴磊团队探讨了采用微生物基因组测

序与分析技术对复杂微生物群落进行菌株水平的

构成分析和功能分析的综述。文中介绍了基于元基

因组数据的菌株分析的主流算法，以及菌株分析在

基础科研、临床应用等方面的应用价值以及在微生

物组研究中的潜在应用和未来的发展方向。 
微生物组学与技术不仅是一门新兴学科，还

是一门交叉学科，其相关领域包含的内容非常多。

这样一个内容庞杂、发展迅速的学科需要多方面

的专家、学者和技术人员共同参与才能发展长远。

本专题的出版希望能够促进微生物组学与技术在

我国的持续快速发展，能够为相关从业者提供必

要的理论和技术支持，为微生物组测序与分析技

术在更多领域的应用提供信息，为本行业的发展

提供新的思路，从而吸引更多资源共同推动微生

物组学与技术领域的发展，进而能够为疾病的预

防和治疗、土壤、水体和空气污染的防治、动植

物和农牧业的稳定发展提供必要的支持。由于篇

幅和水平的限制，在本专题的内容上难免有疏漏，

如有遗漏、不足和不准确之处，希望各位同行和

广大读者批评指正。 
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