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摘　要：快速发展的测序技术和各种高通量手段使我们能够深入探索环境微生物的多样性及其功能。本文中提
及的环境微生物组 （ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ）界定为特定环境中所有微生物基因组的集合。环境微生物组研究
的主要目的是解读特定环境中微生物的多样性、结构、功能、相互作用和进化，以及它们与环境因子和生态系

统功能之间的关系等。本文重点关注土壤、水体及空气中的微生物组研究，回顾了目前的高通量测序技术和主

要的环境微生物组学数据分析工具，然后综述了不同的生态环境中微生物组研究的主要的进展，最后，提出了

环境微生物组研究中的关键科学问题，并突出了在未来环境微生物组研究中微生物功能和生态机制的重要性。
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　　微生物广泛分布于我们生活的环境甚至是极端
环境中，且在全球生产力、人类健康、生物地球化

学循环 （如碳、氮、磷、硫、金属等）、食品和生

物资源、以及环境污染物修复等方面发挥着重要的

作用。研究表明，土壤微生物能帮助植物抵抗疾

病、促进生长、增强抗逆性和影响作物的产量及质

量等［１－５］。

微生物通常分为３大类：细菌，古菌和真核生
物，其个体大小差异非常大，从０２μｍ到２００μｍ
不等，是公认的多样性最高的生物类群。但是因为

检测限的制约，使得稀有微生物多样性的检测受到

了极大的挑战［６］。最近，基于３５０００个样地的高
通量分子数据，通过相似律结合对数正态模型预测

全球微生物大概有１０１２种，但目前只有０００１％的
种类被鉴定［７］。在此，“微生物组”指的是特定环

境中的微生物基因组的集合，包括主体相关的生态

系统，而 “微生物群”是指微生物的集合。环境

微生物组学是指分析各种环境中的微生物基因组信

息，包括自然环境 （如土壤、沉积物、水和空气）

和人工环境 （如生物反应器、建筑）。环境微生物

组研究的目的是理解微生物群落的多样性、结构、

功能、相互作用、动态演化等及其与环境因素和生

态系统功能的关系。

相对于人类、动物和植物微生物组，环境微生

物组研究面临着更多的挑战。第一，环境微生物的

多样性和丰度特别高，它们交织在一起形成极为复

杂的关系网。１ｇ土壤可能含有数以百万计的微生
物种类［８－９］；全球海底沉积微生物丰度约为２９×
１０２９个细胞［１０］。因此，表征多样性极高的微生物群

体仍然是一个非常艰巨的任务。其次，大部分

（＞９９％）的微生物还无法培养［７，１１］，所以研究它

们在环境中的功能更加困难。第三，由于环境变

化，微生物会快速的适应和进化，产生了时间变化

和生物地理学的动态模式。此外，只有少部分的环

境微生物被测序作为参考基因组，这限制了对微生

物在环境中的功能作用和潜在机制的了解。

本文重点关注土壤、水体和空气环境中的微生

物组，并回顾了目前环境微生物组学技术的发展。

我们也提出了要解决的关键科学问题，突出了在未

来环境微生物组研究中对微生物功能、相互作用和

潜在机制的理解。

１　环境微生物组研究中测序技术及生
物信息学工具的发展历程

　　高通量测序技术的发展对我们探索微生物多样
性、组成、功能、作用和演变等基本问题至关重

要。同时，生物信息学工具的开发在解析和理解这

些由高通量测序产生的海量数据中具有不可或缺的

２
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作用。因此，我们首先回顾了当前的测序技术和与

环境微生物组学分析相关的生物信息学工具。

１１　测序技术
测序技术已发展到第３代：包括第１代传统的

Ｓａｎｇｅｒ测序、第２代高通量测序、第３代单分子测
序。目前，第２代测序技术，尤其是Ｉｌｌｕｍｉｎａ平台
（例如，Ｍｉｓｅｑ，Ｈｉｓｅｑ，ＨｉｓｅｑＸ，Ｍｏｌｅｃｕｌｏ，ＮｏｖａＳｅｑ
等）对于环境微生物组学研究有许多优点，具有

通量高、错误率和成本低等特征［１２－１３］。Ｉｌｌｕｍｉｎａ
测序平台具有能获得不同测序读长和通量的测序

仪，例如，Ｍｏｌｅｃｕｌｏ能够产生更长的读长 （＞８
ｋｂ）［１４］。

单分子测序技术的开发为微生物的研究提供了

更便利的条件。由于不需进行 ＤＮＡ扩增，因此极
大地提高了测序精度，降低了错误率［１２］。目前，

最广泛使用的是太平洋生物科学公司 （ＰａｃＢｉｏ）基
于单分子实时 （ＳＭＲＴ）测序技术的平台［１５］，这种

测序方法取决于 ＤＮＡ聚合酶和零模波导孔所指示
的光能。ＰａｃＢｉｏ测序仪能在很短的时间内产生长达
１０～２５ｋｂ的读长，并且能检测 ＤＮＡ的甲基化修
饰［１６］。另外一种有前景的单分子测序由牛津纳米

科技公司 （ＯｘｆｏｒｄＮａｎｏｐｏｒｅＴｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ）开发的
纳米孔测序，其中单个 ＤＮＡ分子在通过纳米孔时
被直接测序［１７］。虽然 ＰａｃＢｉｏ和纳米孔测序技术都
可以检测ＤＮＡ修饰碱基［１７］，但是都存在测序通量

低，测序错误率高的问题［１３］，从而限制了它们在

环境微生物组研究中的应用。而当单分子测序技术

和第二代测序技术结合使用时，Ｔｓａｉ等［１８］能够检

测微生物的单核苷酸多态性水平的变化，表明这种

结合使用的方法将成为环境微生物研究中进行宏基

因组定量、重建以及功能注释的强有力手段。

１２　环境微生物数据分析工具
通常环境微生物研究可以产生两种类型的数

据：扩增子及鸟枪法宏基因组／宏转录组测序数据。
由于它们的分析方法不同，因此相应地开发了多种

数据分析工具。

１２１　扩增子测序数据　系统发育和功能性标记
基因对于探索环境微生物的分类学、系统发育以及

种群多样性及其功能具有重要意义。系统进化分子

标记基因中，用于标记细菌和古细菌的１６ＳｒＲＮＡ
基因［１９］及用于真菌的核糖体 ＤＮＡ内转录间隔区
（ＩＴＳ）［２０］最为常见，因此针对系统发育标记基因扩
增产物的分析开发出了许多生物信息学工具 （例

如，ＱＩＩＭＥ、Ｍｏｔｈｕｒ）。
功能基因扩增子测序可以提供与微生物群落功

能直接相关的信息，例如 ｎｉｆＨ基因与固氮菌［２１］，

及ａｍｏＡ基因与硝化细菌［２２］功能的相关性，而这些

在系统发育基因中的研究较少。功能基因扩增子分

析与基于系统发育标记的分析类似，但功能基因扩

增子分析需要额外的步骤进行移码校正来预测蛋白

质编码区，并与相应的功能基因数据库比对以获得

相应的功能信息。但如果没有对应的功能基因数据

库，就需要为每个功能基因家族构建一个数据库。

值得关注的是，ＦｕｎＧｅｎｅ提供多种功能基因数据
库，涉及多种生态途径 （如Ｃ、Ｎ循环）以及集成
功能基因分析工具，如 ｍｃＣｌｕｓｔ，ＲＤＰＴｏｏｌｓ及
ＦｒａｍｅＢｏｔ［２３］。值得一提的是，其中的一些具体算
法和工具，如 ＰＩＣＲＵＳｔ，Ｔａｘ４Ｆｕｎ，ＦＡＰＲＯＴＡＸ，
ＦＵＮＧｕｉｌｄ及ＰＡＰＲＩＣＡ可通过系统发育标记基因序
列推断微生物功能特征。

１２２　鸟枪法宏基因组及宏转录组测序数据　鸟
枪法宏基因组及宏转录组测序数据确保了信息从遗

传物质到功能角度的传递，并为探索所有遗传要素

及其在环境中的动态提供了可能［２４］。通常宏基因

组测序数据分析包括基于读长的分析和基于组装的

分析。基于读长的分析包括以下５个步骤：① 对
原始读长进行预处理；② 将序列比对到分类群；
③ 基因预测；④ 功能基因注释；⑤ 丰度计算及统
计分析。基于组装的分析与基于读长的分析类似，

除了在基因预测之前需要使用多种组装方法将短的

原始读长组装成更长的片段，组装方法包括基于参

考序列的组装和从头组装。

由于对计算资源的高度要求，基于宏基因组测

序数据的组装分析一般是以网络为基础的工作流

程［２５］。目前，常用的宏基因组分析工具／流程是
ＭＥＧＡＮ［２６］，ＭＧＲＡＳＴ［２７］，ＩＭＧ／Ｍ［２８］和 ＣＡＭＥＲ
Ａ［２９］。最近开发的 ＭＥＧＡＮＣＥ可用于大规模的微
生物测序数据分析，是 ＭＥＧＡＮ的更新版本［３０］。

ＭＥＧＡＮＣＥ结合了ＤＩＡＭＯＮＤ［３１］与ＭｇａｎＳｅｒｖｅｒ，具
有大规模鸟枪法宏基因组测序数据分析的能力［３０］。

ＭＧ－ＲＡＳＴ［２７］使用 ＳＥＥＤ子系统［３２］对宏基因组测

序数据分析，包含了公共宏基因组数据的注释。

ＩＭＧ／Ｍ［２８］使用多个能在微生物宏基因组深入分析
时使用的参考数据库 （如 ＩＧＭ系统的基因组）以
进行宏基因组测序数据的注释。ＣＡＭＥＲＡ［２９］包含
大规模数据库及多种注释工具，最近已被纳入

ＱＩＩＭＥ［３３］。
由于宏基因组测序数据分析需要大量的计算机

资源并且非常耗时，多种通过宏基因组测序数据进

行微生物种群检测或鉴定的算法或方法已被开发。

３
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ＧＳＭｅｒ是一个新的基于ｋｍｅｒ的方法，其利用现有
微生物基因组特异标记 （ｇｅｎｏｍｅｓｐｅｃｉｆｉｃｍａｒｋｅｒｓ，
ＧＳＭＳ）从菌株／物种水平对原始宏基因组测序数据
进行标识［３４］。潜在菌株分析 （ｌａｔｅｎｔｓｔｒａｉｎａｎａｌｙｓｉｓ，
ＬＳＡ）可以检测宏基因组测序数据集中的菌株并识
别低丰度的菌株 （相对丰度小于０００００１％）［３５］。
ＣｏｎＳｔｒａｉｎｓ采用单核苷酸多态性模式，从宏基因组
测序数据中识别同种细菌菌株，并重建这些物种的

亲缘关系［３６］。这些方法的发展提供了对宏基因组

测序数据的快速、高分辨分析的替代手段，进一步

提高我们对微生物群落及其在环境中功能的认识。

宏转录组测序数据分析也有与宏基因组测序数

据分析类似的步骤和工具，但仍需要特殊的组装及

ｒＲＮＡ去除步骤及工具。宏转录组测序数据的组装
工具是基于 ｄｅＢｒｕｉｊｎ图形开发用于从头组装，例
如ＴＡＧ［３７］，ＩＤＢＡ－ＭＴ［３８］，Ｔｒｉｎｉｔｙ［３９］及 Ｏａｓｅｓ［４０］。
由于参照宏基因组碎片化，ＴＡＧ有更多的转录组
丢失风险［３７］。ＩＤＢＡ－ＭＴ［３８］是一种从头组装方法，
又进一步发展为 ＩＤＢＡ－ＭＴＰ［４１］，通过利用已知的
蛋白数据库及相应的核甘酸序列，来进行宏转录组

的组装，从而有效的组装 ｍＲＮＡｓ。从鸟枪法宏转
录组测序数据去除ｒＲＮＡ的工具在有或没有任何参
考数据库的情况下开发。ｒｉｂｏＰｉｃｋｅｒ［４２］及 ｒＲＮＡＳｅ
ｌｅｃｔｏｒ［４３］都可以从宏转录组序列中选择并去除
ｒＲＮＡ，而ｒＲＮＡＦｉｌｔｅｒ［４４］可用在没有任何参考序列
的情况下去除 ｒＲＮＡ读长。此外，ＳｏｒｔＭｅＲＮＡ可以
识别ｍＲＮＡ和ｒＲＮＡ，从宏转录组测序数据集中快
速过滤、去除 ｒＲＮＡ基因片段［４５］。对于其他类型

的 ＲＮＡ，例 如 非 编 码 ＲＮＡ 以 及 小 分 子

ＲＮＡ（ｓＲＮＡ）［４６］，ＩＮＦＥＲＮＡＬ［４７］能够依靠 Ｒｆａｍ数
据库搜索ＲＮＡ结构［４８］，对已知的 ｓＲＮＡ进行分配
和进一步功能注释，这与通过对多种数据库进行比

对的宏基因组测序数据分析类似。ＢｉｏＢａｋｅｒｙ是其
中一种宏转录组测序数据分析综合流程，ＳＡＭ
ＳＡ［４９］是近年开发的宏转录组测序数据综合分析工
具。

用于扩增子、宏基因组及宏转录组测序数据分

析的生物信息学工具的发展，使我们能够表征环境

微生物，并探究它们的多样性及其在环境中的功能

作用。这样的数据集在大小和样本数量上不断增

加，因此需要更加快速、高效、自动、准确及强大

的生物信息工具与流程，这将带领环境微生物的研

究进入一个新纪元。

２　环境微生物研究进展
测序技术、组学技术以及数据处理技术的发

展，逐渐打破了环境微生物组研究中的技术瓶颈。

在此，我们对具有代表性的生境中的微生物组研究

进行了归纳总结，包括土壤 （农田、草地、森林、

苔原）、水体 （海洋和淡水）以及空气微生物组。

这些研究在环境微生物的多样性、组成、功能、相

互作用、进化、演替以及环境生态功能等方面均有

新的突破和见解。

２１　土壤微生物组
土壤中的微生物多样性极高，据估计每克土壤

有１０９个微生物［９］，隶属 １０４个不同的物种［５０］。

土壤微生物在地球化学循环过程中扮演着重要的角

色［１１］，同时也是生态系统的维护者，如维持植物

生产力［１］、实现污染物的生物修复［５１］等。已有研

究证明生物多样性是影响生态系统功能的主要因

素［５２－５４］。但是，以往大部分的研究主要通过分析

１６ＳｒＲＮＡ和 ＩＴＳ基因来研究微生物的群落结构，
而无法提供重要的功能信息。

宏基因组学方法 （ｓｈｏｔｇｕｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ）则弥补
上述缺陷，为我们提供微生物的功能信息。最近有

研究利用宏基因组学的方法揭示了氮代谢途径与生

境类型、土壤碳、氮含量显著相关，同时，该研究

有效的将物种与功能联系起来，指出在土壤中，一

些δ－变形菌 （δ－Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）具有完整的氮代
谢途径，而参与氮循环的蓝细菌 （Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）
则只含有一些特定的氮代谢的途径［５５］。本文将重

点介绍近年来自农田、草原、森林、苔原等生境中

土壤微生物组研究进展，尤其是应用了宏基因组和

宏转录组学方法的研究。

２１１　农田　作物相关微生物被认为是作物的第
二基因组，其对农作物的健康和产量有着至关重要

的作用。研究表明，使用 ＰｈｙｌｏＣｈｉｐ研究抑病土壤
的微生物群落，发现土壤微生物中 γ－变形菌 （γ
－Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）通过非核糖体肽合酶介导的抑制
真菌的代谢途径与农作物病害抑制率密切相关［５６］。

另外，有关大豆根际微生物群落分类和功能的研究

表明，生境选择 （ｎｉｃｈｅｂａｓｅｄｓｅｌｅｃｔｉｏｎ）主导了微
生物群落的组成［５７］。同时，通过宏转录组的方法

研究大豆根系微生物对高浓度的 ＣＯ２和 Ｏ３的响
应，发现碳、氮循环中的关键基因的表达被高含量

的ＣＯ２刺激上调，而被 Ｏ３刺激下调，从而揭示了
土壤微生物应对全球气候变化的潜在机制［５８］。这

些研究都表明组学方法在揭示土壤微生物在维持植

物健康和应对环境变化的研究中是一个有利的工

具。

２１２　草地　全球约有４０％的土地面积被草地所

４
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覆盖［５９］。草地在生物地球化学循环中起着重要的

作用，草地土壤微生物对环境及气候变化的响应成

为研究热点［６０－６３］。英国洛桑研究所通过宏基因组

分析公园草地中的土壤微生物发现，其功能变化受

季节及垂直距离的影响异常地低。同时也发现，碳

代谢相关基因的丰度最高，ｃＡＭＰ信号因子、Ｔｏｎ
和Ｔｏｌ转运系统等的表达量高［６４］。

为了洞悉草地对全球气候变化的相应，研究者

在加温２℃长达１０年的草地土壤中，分析了微生
物的宏基因组数据，发现碳、氮循环的关键代谢途

径 （如纤维所降解、反硝化等）在加温条件下被

显著性富集［６５］。另一组学研究调查了长期高含量

ＣＯ２对草地土壤微生物组成及其功能的影响，研究
表明高含量的 ＣＯ２提高了有机物降解途径、异化
硝酸盐还原、氮固定中关键基因的丰度，而谷氨酰

胺合成和厌氧氨氧化途径的关键基因则降低了［６６］。

总之，草地土壤微生物的功能特性在研究草地生态

功能及草地应对环境变化过程中有着十分重要的指

示作用。

２１３　森林　森林生态系统是复杂且差异性大的
陆地生境之一，为地球碳循环和生物多样性的维持

提供了重要的生态作用［６７－６８］。森林土壤微生物对

森林生态系统的地球元素循环有着重要作用［６９－７０］。

有研究利用宏基因组学分析方法发现人为扰动对森

林土壤微生物功能特性有着显著性的影响，降低了

木质素、纤维素、半纤维素和果胶降解相关功能基

因的丰度［７１］。而利用宏转录组方法分析加氮肥对

森林土壤微生物影响发现，氮的添加会引起碳代谢

途径中酶的过表达但不会影响群落结构和生物量的

变化［７２］。此外，通过系统发育和功能基因的研究

发现，重金属污染会显著影响森林土壤微生物的群

落结构，但该研究也证实了森林土壤微生物在重金

属污染压力下的恢复性，验证了金属浓度与金属抗

性基因之间的关系，以此阐明了微生物功能分析的

重要性［７３］。利用宏基因组学研究森林土壤微生物

中编码卤化和脱卤酶这类特异性的功能基因表明，

森林土壤微生物中涉及卤素循环基因多样性高，且

发现了多种非特异性脱卤以及协同脱卤基因，表明

了自然脱卤的稳健性［７０］。以上研究表明，森林土

壤微生物有多种多样的已知和未知新型的功能，包

括营养循环、生物修复和其他生态系统功能。

２１４　苔原　苔原土壤主要分布在在北极圈和高
山 （高山林线以上），是一类没有树木生长的生

境［７４］。其土壤层作为永久冻土带，储存了含量巨

大的碳元素［７５］。由于气候变暖以及冻土解冻，逐

渐升高的地表温度影响着微生物的活性和相关的地

球元素循环［７６－７８］。最近，越来越多的宏基因组学

研究手段应用于苔原微生物组学的研究。例如，对

短时 （１周）冻土解冻的苔原土壤微生物进行的深
度测序，研究表明碳氮循环相关基因，尤其是涉及

甲烷代谢的相关基因发生了快速的响应［７９］。而且，

多组学研究手段包含１６ＳｒＲＮＡ扩增子测序，宏基
因组以及宏转录组测序被用于分析不同冻土 （完

整的冻土，季节融化的活性层，和热融沼泽）的

微生物组，检测其分类组成、功能活性的变化，结

果展示了不同代谢 （在沼泽中甲烷合成）速率和

代谢相关的组学数据良好的相关性，而在冻融活性

层则发现了大量的冷激蛋白以及趋化、运动相关的

蛋白的基因［８０］。这些有关苔原的研究阐明了冻土

微生物组对全球气候变化的快速响应，但也表明不

同的功能微生物菌群在不同的时间和空间上响应均

有差异。因此，以上的研究有助于我们预测未来全

球变暖对苔原生态功能的影响。

２２　水体微生物组
微生物广泛分布于各类水环境，并在生物地球

化学过程中扮演着重要的角色，包括水生生态系统

的营养循环和能量流动［８１］。水体生态系统中的浮

游细菌是地球上最广泛分布的一类微生物［８２］，如

１ｍＬ表层海水中包含了１０４～１０６个细菌［８３］，全球

海洋中的浮游细菌总数 ＞３１×１０２８［８２］。它们不仅
在表层水中比较常见，而且在深海海底也有广泛的

分布［８４］，被认为是海洋Ｃ、Ｎ和Ｓ循环的引擎［８５］。

越来越多的研究发现这些生物地球化学过程是由环

境中所有的成员 （即群落）发生复杂交互作用引

起的，而非由特定的某些物种引起［８６］。因此，在

群落水平上研究水体微生物群落是非常必要的，这

样我们才可以对生态系统功能有一个比较全面的认

识。

２２１　海洋　有研究提出海洋微生物的种类是无
处不在的［８７－８８］，但是近来越来越多的研究认为浮

游微生物群落的分布主要基于生态位过程的影响，

如发现某些物种只分布在一些特定的区域［８９－９０］。

此外，海洋中的细菌群落可反复出现特定的格局表

明微生物群落和组成能够通过环境参数来进行预

测［９１］。有些环境因子，如盐度［９２］、温度［９３］能够显

著影响浮游细菌的组成。值得一提的是，最近发现

海洋生态系统中浮游细菌在长时间尺度会随环境的

周期性改变而重复演替［９４－９５］。

虽然仍有不足，但是近期已经使用宏基因组

学、宏转录组学和单细胞测序等技术证明海洋微生

５
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物群落的功能特征。例如，基于单细胞基因组学对

来自海洋 “微生物暗物质”的２０１株野生古细和
细菌进行的单细胞测序，揭露出野生古菌和细菌细

胞令人意想不到的代谢特征［９６－９７］。利用宏基因组

技术检测红海微生物群落的过量表达 （ｏｖｅｒｒｅｐｒｅ
ｓｅｎｔａｔｉｏｎ）基因表明海洋微生物群落能获得特定的
环境适应性［９８］。对采自 Ｔａｒａ海２４３个样品的宏基
因组测序数据分析显示，７３％以上的海洋微生物与
人类消化道菌群具有同样的功能［９９］。一项最近针

对红海微生物的宏基因组研究表明，只有功能协变

模式不会随着环境梯度的改变而改变，但是大多数

的变化都是由温度的改变导致的［１００］。

２２２　淡水　淡水通常被定义为溶解盐小于１０００
ｍｇ／Ｌ的天然水体［１０１］，包括湖水、河水和地下水

等。单细胞基因组学和宏基因组学测序分析显示，

淡水湖泊中好氧的化能自养菌比以前的预测更加普

遍［１０２］。这些研究也为种群间的基因迁移和视紫红

质基因重组提供了证据。宏基因组测序发现已知同

源物微囊藻毒素－降解基因并没有过多表达，但是
生物异源物质代谢的基因在微囊藻毒素－修正微生
态中过量表达［１０３］，表明异生基因在微囊藻毒素降

解中非常重要。

宏基因组测序和基于功能推理的方法发现

“核心功能特性 （ｃｏｒｅｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｔｒａｉｔｓ）”在密西西
比河中是保守的［１０４］。利用宏基因组和转录组对哥

伦比亚河不同盐度的水样品进行测序发现，宏基因

组中的功能基因表达谱是非常类似的，但是与转录

组相关的基因表达谱随着河水盐度梯度的变化而高

度变异［１０５］。在时间尺度上，通过对河水微生物群

落的研究，发现在水质不好的环境中营养代谢菌和

噬菌体大量存在，主要是因为农田径流增加［１０６］。

在空间上，涉及 Ｎ循环的大量功能基因被检测到
沿着河流有明显的变化［１０７］。

地下水是另一种重要的淡水资源，受到了人类

活动的威胁，包括工业副产物、农业径流和人类／
动物粪便的污染［１０８］。近年来淡水微生物群落受环

境扰动的响应逐渐成为研究的热点［１０８－１１０］宏基因组

的比较分析表明受到污染的淡水微生物群落比未受

污染的淡水微生物群落更脆弱，功能也衰退，从而

营养循环和适应性减弱［１０８］。Ｈｅｍｍｅ等［１１１］还发现

淡水微生物群落在进化过程中受到重金属污染时会

发生基因水平转移。

２３　大气微生物组
大气环境中的微生物在物种多样性及丰度

（如２５６～１２４４ｃｆｕ／ｍ３）［１１２］上都远低于土壤及水

环境。但大气微生物组不仅对大气过程有显著影

响，而且对大气物理、化学及气候变化等都具有重

要作用［１１３］。此外，大气微生物组对人类健康、农

业生产力和生态系统稳定性也极其重要［１１４］。然

而，目前对于大气微生物组的研究还处于起步阶

段，主要集中在对于室内空气微生物的研究方

面［１１５］。

截至目前，关于大气微生物的研究主要是针对

住所、办公区、教室、医院、公共休息室、博物馆

和地铁等环境的调查。通常，建筑内部的空气微生

物主要来自人类、宠物、植物、城市管道系统、供

暖／通风／空调系统、霉菌和灰尘重悬浮以及室外空
气［１１６］。尽管微生物组成随着地理位置、季节、用

途和样品基质 （是否接近表面）发生改变，但是

这些建筑环境中丰度最高的通常是变形菌门、厚壁

菌门和放线菌门［１１５］。将建筑周围空气中的微生物

组与居住者携带的微生物组进行对比分析，发现建

筑周围的空气是建筑环境中微生物组的主要来源，

而居住者皮肤携带的微生物组也是重要来源但其贡

献相对较小。

然而空气流通、潮湿以及其他因素也可能对大

气微生物组产生重要影响，但很少有研究系统探讨

这些机制对微生物多样性、组成及功能的影响。因

此，需要开展相关工作，以评价这些机制在大气环

境中微生物组形成中的重要性。而大气环境微生物

组如何影响人类健康则是另一个值得关注的科学问

题。尽管有许多研究对空气环境中微生物的 １６Ｓ
ｒＲＮＡ基因进行了测序分析，但关于大气环境中微
生物功能和活性的信息却很少，导致我们很难评估

建筑周围空气中微生物对人类健康的潜在影响。近

期，一种针对宏基因组测序的大气微生物 ＤＮＡ提
取方法被开发出来，在一定程度上缓解了大气环境

微生物的生物量过低导致研究难以开展的问

题［１１７］。

３　展　望
多组学技术的发展，如 ＤＮＡ和 ＲＮＡ测序技

术、蛋白和代谢谱分析、功能基因矩阵等提高了我

们分析环境微生物的能力。随着计算工具、统计和

建模手段的发展，研究人员在过去１０年取得了前
文所述各项重要进展。然而，大部分研究都集中在

不同地点环境微生物组的生物多样性，及其对环境

波动 （特别是全球变化和环境污染）和时空变化

的响应方面，但很少有针对环境微生物组的功能、

代谢活性、相互作用、进化和潜在机制的研究。未

６
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来我们在解决微生物生态学和环境科学方面的实际

问题时必须重视以下６个方面的研究内容：① 微
生物组在环境中的功能是什么？② 环境微生物多
样性及功能的形成和维持的机制是什么？③ 微生
物群落中的各微生物如何相互作用？④ 关键微生
物、优势和稀有物种在生态系统稳定性和生产力中

扮演怎样的角色？⑤ 微生物组、环境和生态系统
之间如何相互关联？⑥ 如何通过微生物数据预测
生态系统功能？尽管当代的测序技术和相关的生物

信息工具已极大地提高了我们对环境微生物组的认

识能力，但相关的技术挑战仍然存在，包括测序手

段的进一步发展、更高效的计算和分析软件、更全

面的环境基因和基因组数据库以及环境微生物研究

者更多的跨学科训练。

４　结　论
高通量测序和其他组学技术不断革新了我们认

识各种生境如土壤、沉积物、水及空气中微生物的

多样性、组成、功能、相互作用、进化和演替的能

力。在过去１０年间，这些研究为我们了解环境微
生物组提供了新的见解。首先，我们对微生物多样

性的认识得到了加强；其次，新的微生物基因、基

因组、微生物群体和通路的发现拓展了我们对环境

中微生物功能的认识。此外，科学家也开始通过宏

转录组和宏蛋白组分析研究原位微生物群落的活

性。不仅如此，也有研究在微生物生态系统中发现

了宏观生态学中的一些时空变化规律，这能促使我

们去探索生物系统中的普遍规律。通过上述的研究

手段，我们将宏观生态学及环境科学的实验策略、

理论和假说应用于环境微生物组研究。最后，研究

发现环境微生物组对导致微生物群落形成和调控其

功能的全球环境变化十分敏感，相应地，环境微生

物也可能对生态系统功能产生反馈。

然而，我们在对环境微生物组的功能和机制，

以及它们与环境驱动力和生态系统功能的相关性的

理解上仍然面临许多挑战。因此，未来环境微生物

组研究的方向将集中于：① 开发新的测序方法和
策略以及更高效的微生物组信息分析工具；② 探
讨不同生境中微生物功能和活性的机制；③ 了解
关键微生物、优势和稀有物种在生态系统稳定性和

生产力中的作用；④ 理解微生物之间以及微生物
和宿主间的相互作用；⑤ 通过新的分离方法和单
细胞基因组学技术获得更多的参考基因组用于以基

因组为核心的研究；⑥ 利用微生物数据增强对生
态系统功能的预测能力；⑦ 通过合成生物学和系

统微生物学方法构建理想的功能微生物组；⑧ 利
用基因工程微生物提高环境健康。
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