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摘要：随着分子生物学方法的不断发展和改进，微生物在生态系统中的作用被更好的挖掘出来。 目前快速发展的先进的分子生

物学技术，已经开始应用于分析环境微生物的多样性、微生物的生物地理学及微生物对气候变化的响应等。 一般环境微生物的

研究目标主要有 ３ 个，即确定微生物的种类和多样性、微生物的功能或潜在作用及在特定时间点活跃的微生物等。 然而，现有

微生物的研究方法复杂多样，容易给研究者在方法的选择上带来困惑。 本文将从微生物的多样性和功能研究两个方面介绍和

分析相应的分子生物学方法，尤其是近年来快速发展的高通量测序、宏组学和单细胞水平研究方法（如纳米二次离子质谱与荧

光原位杂交相结合的方法）等新技术及其应用情况，以期为研究者选择合适的研究方法进行环境微生物的研究提供依据。
关键词：微生物多样性；微生物功能；同位素标记；高通量测序；宏基因组 ／宏转录组；单细胞水平研究方法

Ａｄｖａｎｃｅｓ ｉｎ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ａｐｐｒｏａｃｈ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｅｃｏｌｏｇｙ ｓｔｕｄｉｅｓ
ＪＩ Ｈｏｎｇｆｅｉ１， ２， ＷＡＮＧ Ｙｉｎｇ１，２，∗

１ Ｓｔａｔｅ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｓｏｉｌ Ｅｒｏｓｉｏｎ ａｎｄ Ｄｒｙｌａｎｄ Ｆａｒｍｉｎｇ ｏｎ Ｌｏｅｓｓ Ｐｌａｔｅａｕ， Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｓｏｉｌ ａｎｄ Ｗａｔｅｒ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ， Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ａ＆Ｆ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｙａｎｇｌｉｎｇ

７１２１００ Ｃｈｉｎａ

２ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｓｏｉｌ ａｎｄ Ｗａｔｅｒ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ， Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ａｎｄ Ｍｉｎｉｓｔｒｙ ｏｆ Ｗａｔｅｒ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ， Ｙａｎｇｌｉｎｇ ７１２１００， Ｃｈｉｎａ

Ａｂｓｔｒａｃｔ： Ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎｈａｂｉｔ ａｌｍｏｓｔ ｅｖｅｒｙ ｉｍａｇｉｎａｂｌｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ａｎｄ ａｒｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｐｌａｙｅｒｓ ｉｎ ｂｉｏｇｅｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｙｃｌｅｓ．
Ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｂｉｏｌｏｇｙ⁃ｂａｓｅｄ ａｐｐｒｏａｃｈｅｓ， ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ
ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ ｃａｎ ｂｅ ｅｘｐｌｏｒｅｄ ｉｎ ｍｏｒｅ ｄｅｔａｉｌ ｔｈａｎ ｅｖｅｒ ｂｅｆｏｒｅ． Ｒａｐｉｄｌｙ ａｄｖａｎｃｉｎｇ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ ｈａｖｅ
ｂｅｅｎ ａｐｐｌｉｅｄ ｔｏ ｑｕｅｓｔｉｏｎｓ ｒｅｇａｒｄｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ， ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ， ａｎｄ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｃｈａｎｇｅｓ． Ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｆ
ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｔｈｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｇｅｎｅｒａｌｌｙ ｆｏｃｕｓ ｏｎ ｔｈｒｅｅ ｏｂｊｅｃｔｉｖｅｓ—ｄｅｔｅｒｍｉｎｉｎｇ ｗｈｉｃｈ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ａｒｅ ｐｒｅｓｅｎｔ， ｗｈａｔ
ｔｈｅｉｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ａｒｅ， ａｎｄ ｗｈｉｃｈ ａｒｅ ａｃｔｉｖｅ ａｔ ａ ｇｉｖｅｎ ｔｉｍｅ． Ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｄｉｎｇ ｔｈｅ ｒａｎｇｅ ｏｆ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ ｃｕｒｒｅｎｔｌｙ ａｖａｉｌａｂｌｅ ｃａｎ ｂｅ
ｄａｕｎｔｉｎｇ． Ｔｏ ｆａｃｉｌｉｔａｔｅ ｔｈｅ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ａｐｐｒｏｐｒｉａｔｅ ａｐｐｒｏａｃｈ ｂｙ ｒｅｓｅａｒｃｈｅｒｓ ｔｏ ｓｔｕｄｙ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ
ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ｗｅ ｉｎｔｒｏｄｕｃｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍｅｔｈｏｄｓ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ， ｓｕｃｈ ａｓ ｔｈｅ ｒａｐｉｄｌｙ ｄｅｖｅｌｏｐｉｎｇ
ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ， ｍｅｔａ⁃ｏｍｉｃｓ， ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｓｉｎｇｌｅ⁃ｃｅｌｌ ａｐｐｒｏａｃｈｅｓ （ ｅ． ｇ．， ｎａｎｏ⁃ｓｃａｌｅ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｉｏｎ ｍａｓｓ
ｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙ⁃ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｉｎ ｓｉｔｕ ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ， ＮａｎｏＳＩＭＳ⁃ＦＩＳＨ）， ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｅｃｏｌｏｇｙ ｓｔｕｄｉｅｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ； ｉｓｏｔｏｐｅ ｌａｂｅｌｉｎｇ； ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ； ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓ ／
ｍｅｔａｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃｓ； ｓｉｎｇｌｅ⁃ｃｅｌｌ ａｐｐｒｏａｃｈｅｓ



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

微生物包括细菌、古菌、真菌等，是生态系统的重要组成部分，几乎存在于所有已知的环境中，在生态系统

中起着非常重要的作用，如维持生态系统功能、直接参与碳、氮、硫、磷和一些金属的生物地球化学循环［１］、加
快污染环境修复进程等［２］。 此外，微生物在生态系统对气候变化的响应方面也可能起着重要作用［３］。 基于

微生物在生态系统中所发挥的重要作用，环境和生态学研究的学者对理解生态系统中微生物的动态变化兴趣

渐浓。
目前环境微生物生态学的研究主要集中在确定所研究的环境中有哪些微生物存在和分析微生物在所研

究的环境中起什么样的作用或执行哪个生态功能［４］两个方面，此外，微生物之间以及微生物与环境因子之间

的相互作用受到越来越多的关注。 由于微生物个体小（平均直径约 １ μｍ），肉眼不可见且未知，微生物的研

究方法的发展加速了研究者对微生物的认知。 在过去的十多年中，微生物的研究方法得到了快速发展，且商

业化迅速，特别是高通量测序、宏组学和单细胞水平研究方法（如纳米二次离子质谱与荧光原位杂交相结合

的方法）等（图 １）技术手段使微生物研究的难度和成本都得到了显著改善。 随着研究方法的发展，微生物在

生态系统中的作用可以被更好的挖掘出来。 然而，快速发展的微生物研究方法，以及之前已有的研究方法，给
不熟悉这些技术的研究者在方法的选择上带来了困惑。 因此，本文将从微生物的多样性和功能分析两个方面

对相应的研究方法进行阐述，并以 １—２ 篇文献为例具体介绍相关方法在微生物生态学研究中的应用，以期为

研究者选择合适的研究方法进行环境微生物的研究提供参考。

１　 环境微生物的多样性分析

在很多微生物生态学的研究中，首先是分析所研究的环境中有哪些微生物，以及微生物的多样性和分布

情况。 微生物研究的传统方法首先是获取环境样品，然后对其进行分离培养得到微生物的单菌株。 然而，很
多微生物难以通过现有的培养方法得到［５］，使微生物的多样性分析受到很大限制。 与传统分离培养方法不

同，现代分子生物学技术直接以从环境样品中提取的核酸（ＤＮＡ 和 ＲＮＡ）为分析对象，以特定的核酸片段为

生物标志物，理解该环境中微生物的组成和多样性，即将所提取的 ＤＮＡ 进行目标片段的 ＰＣＲ 扩增，得到的

ＰＣＲ 产物通过多种技术来鉴定其组成的多态性，如群落结构分析的指纹图谱、微列阵（Ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ）和高通量测

序等。 微生物多样性分析的研究中，ＰＣＲ 扩增的目标片段可以选择微生物的一段相对保守而又足以区分不

同类群的基因区域，如细菌和古菌常用的 １６Ｓ ｒＲＮＡ［６］、真菌的 １８Ｓ ｒＲＮＡ 或 ＩＴＳ 区［７］ 等；同时，一些微生物的

功能基因也可用于分析功能微生物的多样性，如氨氧化细菌的氨单加氧酶 ａｍｏＡ 基因（氨单加氧酶，催化硝化

作用的第一步）。 得到目标基因的 ＰＣＲ 产物后，可根据需求选择下面的方法进行微生物的多样性分析

（图 １）。
１．１　 变性梯度凝胶电泳和末端限制性片段长度多态性

变性梯度凝胶电泳（ＤＧＧＥ）和末端限制性片段长度多态性（Ｔ⁃ＲＦＬＰ）均是通过电泳对 ＰＣＲ 产物进行分

型，从而分析微生物的多样性和相对丰富度，在分析环境中优势微生物群落（相对丰富度＞１％的微生物种

群） ［８］的变化方面具有较多的应用（表 １）。 ＤＧＧＥ 和 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 是应用于环境微生物多样性分析中较早的分子

生物学方法，不仅应用方便，分辨率高，且价格低廉。 ＤＧＧＥ 主要用于分析低于 ５００ ｂｐ 的片段；Ｔ⁃ＲＦＬＰ 对低于

５００ ｂｐ 的酶切片段分型精度较高，而高于 ５００ ｂｐ 的酶切片段分型精度则不足。 ＤＧＧＥ 条带可通过切胶回收、
构建克隆文库和测序来了解感兴趣的条带的系统发育信息或物种信息，而对于复杂的微生物群落组成（如土

壤细菌的群落组成）的分析，Ｔ⁃ＲＦＬＰ 的分辨率高于 ＤＧＧＥ。
１．２　 微列阵（Ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ）

基因微列阵用来分析样品中微生物的组成和多样性，已经用了将近 ２０ 年，经历了数代的改进，常用的微

列阵有系统发育芯片（ＰｈｙｌｏＣｈｉｐｓ，用于识别微生物以及微生物之间的系统发育联系，分析微生物的多样性）
和功能基因芯片（ＧｅｏＣｈｉｐｓ，用于研究功能基因的多样性和功能微生物的活性）。 微列阵即为排满探针（用于

和样品 ＤＮＡ 进行杂交的已知短序列）的芯片，通过探针提供生物的系统发育信息或功能性质信息、或者二者

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３６ 卷　
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图 １　 微生物生态学研究中分子生物学方法的应用选择图［４］

Ｆｉｇ．１　 Ｄｅｃｉｓｉｏｎ ｄｉａｇｒａｍ ｆｏｒ ｃｈｏｏｓｉｎｇ ａ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ａｐｐｒｏａｃｈ ｆｏｒ ｕｓｅ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ ｓｔｕｄｉｅｓ

均包含。 当样品中的序列（纯菌、环境样品 ＤＮＡ 或 ＲＮＡ 的目标片段的荧光标记 ＰＣＲ 产物或随机引物的荧光

标记 ＰＣＲ 产物）与探针进行杂交后，即可计算与探针匹配序列的相对荧光比例，从而获得微生物的多样性和

相对丰富度信息。
基因微列阵的方法尤其适合识别不同时间、地点和处理之间的代表微生物或微生物群落的差别，此外，功

能基因芯片还可以定量 Ｃ、Ｎ、Ｓ 和 Ｐ 循环、有机污染物降解和胁迫响应等相关的功能基因的变化。 Ａｒｏｎｓｏｎ
等［１９］利用 ３ 代 ＰｈｙｌｏＣｈｉｐ（１６Ｓ ｒＲＮＡ 基因微列阵，可以提供 ６００００ 个左右不同 ＯＴＵ 的信息），研究不同实验条

件下松林土壤甲烷循环的相关微生物，分析了土壤中甲烷氧化菌（Ｍｅｔｈａｎｏｔｒｏｐｈｓ）和产甲烷菌（Ｍｅｔｈａｎｏｇｅｎｓ）
的多样性及其与土壤中甲烷通量变化之间的联系。 该方法不仅检测到了目标群落在不同时间、地点和氮水平

处理之间的差异，同时发现了群落中占少数的微生物的变化，而在克隆筛选的方法或深度不够的高通量测序

中，这些少数微生物的差异均可能被忽略。 Ｃｏｎｇ 等［２０］利用 ＧｅｏＣｈｉｐ ５．０（覆盖了 ３９３ 个功能基因家族）分析了

３　 ２４ 期 　 　 　 姬洪飞　 等：分子生物学方法在环境微生物生态学中的应用研究进展 　
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热带雨林土壤微生物的功能基因的组成和多样性，发现所检测到的基因类型与生物地球化学过程有关，如碳、
氮和磷循环相关的功能基因，其中，碳循环相关基因包括易降解和难降解底物的相关微生物基因，在三个取样

地点之间显著不同，典范对应分析 （ ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ） 和多元回归树分析 （ ｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅ
ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ ｔｒｅｅ ａｎａｌｙｓｉｓ）均显示土壤有效氮含量与土壤微生物功能基因的组成和代谢潜力显著相关。
１．３　 高通量测序

Ｓａｎｇｅｒ 测序已经用了几十年，测序质量高，序列长度达 ７５０—１０００ ｂｐ。 该方法无法测混合序列，需首先建

立克隆文库，即将目标序列转移到寄主细胞（一般为 Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ）中进行培养，形成单菌株，然后对单菌株

中的目标序列进行测序，在分析微生物多样性较高的环境样品时，费时且费用高。
在过去十年中，测序方法得到了很大改进，在 Ｓａｎｇｅｒ 测序方法的基础上，用不同颜色的荧光标记四种不

同的 ｄＮＴＰ，当 ＤＮＡ 聚合酶合成互补链时，每添加一种 ｄＮＴＰ 就会释放出相应的荧光，捕捉到的荧光信号经过

特定的计算机软件处理，从而获得待测 ＤＮＡ 的序列信息，即边合成边测序，也称为二代测序。 该方法以微生

物目标基因的 ＰＣＲ 产物为样本进行测序，一个反应得到几万至几百万条序列，测序的广度和深度大大提高。
目前用于环境样品中微生物多样性分析的常用方法有 ２ 种，即 Ｒｏｃｈｅ Ｉｎｃ 公司的 ４５４ 焦磷酸测序和 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
Ｉｎｃ 公司的 ＭｉＳｅｑ ／ ＨｉＳｅｑ 测序，这两种高通量测序方法通过在每个样品的引物上加标签来识别不同样品的序

列，均可以同时分析多个环境样品，并得到大量序列。 此外，高通量列阵（Ｔｈｅ Ａｃｃｅｓｓ Ａｒｒａｙ ４８．４８， ＡＡ４８．４８，
Ｆｌｕｉｄｉｇｍ Ｃｏｒｐｏｒａｔｉｏｎ， Ｓｏｕｔｈ Ｓａｎ Ｆｒａｎｃｉｓｃｏ， ＣＡ， ＵＳＡ）通过使用阵列芯片，可同时进行 ２３０４ 个 ＰＣＲ 的扩增，将
样品定量 ＰＣＲ 和序列文库 ＰＣＲ 在一个反应中同时完成，该 ＰＣＲ 产物可直接用于二代测序分析，仅需 ５ ｈ，与
二代测序相结合，可同时得到微生物的群落组成和丰富度信息，简化二代测序样本的制备程序［２１］。 目前，很
多研究中应用的测序方法依然是 ４５４ 焦磷酸测序。 然而，Ｒｏｃｈｅ 于 ２０１３ 年 １０ 月声明 ４５４ 焦磷酸测序将在

２０１５ 年底停止运营，但现有的 ４５４ 测序仪还将继续运行。 与 ４５４ 焦磷酸测序相比，Ｉｌｌｕｍｉｎａ 平台测序的通量

大大提高，序列长度不断改进，费用也有所降低。 因此， Ｉｌｌｕｍｉｎａ 平台测序以及其他一些测序方法 （如

Ｈｅｌｉｃｏｎｓ、Ｐａｃｉｆｉｃ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ 和 Ｏｘｆｏｒｄ Ｎａｎｏｐｏｒｅ Ｓｙｓｔｅｍ 的单分子测序）在今后的环境微生物研究中将会有更

多的应用。
二代测序的测序广度和深度较克隆文库的方法大大提高，尤其是提高了对数量上占少数的微生物群落的

覆盖，不仅能从群落水平上揭示微生物群落组成的变化，还能从更细的微生物分类水平上显示微生物群落的

具体变化，在环境样品的 １６Ｓ ｒＲＮＡ、１８Ｓ ｒＲＮＡ、真菌的 ＩＴＳ 区和功能基因的分析中均有应用［６⁃７，２２⁃２３］。 寒带针

叶林在全球的占地面积约为 １１％，占土壤有机碳储量的 １６％，一般认为地上部的植物残体是土壤有机碳累积

的主要来源。 而 Ｃｌｅｍｍｅｎｓｅｎ 等［２４］等通过分析北方森林土壤年代序列的有机碳组成发现，５０％—７０％的土壤

有机碳储量源于根系和根系伴生微生物，且稳定同位素标记与真菌 ＩＴＳ 区的 ４５４ 焦磷酸测序相结合的研究结

果表明，在不同地点之间，有机碳累积差异最大的土壤剖面中，根系伴生真菌均占优势，说明根系伴生真菌在

生态系统的碳动态中起重要的调节作用。 Ｈｅｒｍａｎｎ⁃ｂａｎｋ［２１］ 将高通量列阵与二代测序的方法相结合，分析了

肠道微生物的丰富度和组成，结果表明，不同肠道位置或腹泻情况下的肠道微生物组成和丰富度不同，腹泻与

链球菌属（Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ）成员的数量显著降低相关，尤其是非解乳链球菌（Ｓ． ａｌａｃｔｏｌｙｔｉｃｕｓ）。 尽管目前高通量

列阵与二代测序相结合的方法的应用较少，该研究依然显示了高通量列阵在定量不同样品中微生物的丰富度

的同时，通过与二代测序相结合具有快速得到微生物系统发育信息的潜力。

２　 环境微生物的功能性质和基因表达分析

除了理解微生物的多样性和群落组成之外，很多时候还需要分析这些微生物成员的功能，如微生物的多

样性与其功能性质有什么样的联系，以及微生物与其所在生态系统中的能量和养分流动是如何相互作用的

等。 微生物功能分析常用的方法包括稳定同位素标记与微生物 ＤＮＡ 或 ＲＮＡ 分析相结合的方法、功能基因微

列阵（见 １．２）、微生物宏基因组和宏转录组分析及单细胞水平研究方法来识别目标微生物的种类和功能的
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方法。
２．１　 稳定同位素标记与 ＤＮＡ 或 ＲＮＡ 相结合

将水体、土壤、沉积物以及其他生态系统中的微生物的种类和功能联系起来一直是微生物生态学研究的

主要目标之一。 过去二十几年的研究中，环境微生物的种类和功能研究已经得到了大量结果，而二者的直接

联系，仍然是个薄弱环节［２５］。 稳定同位素和放射性同位素技术将不可培养的微生物种类和代谢功能相联系

起来，是微生物生态学发展中的重要进步。 稳定同位素探针技术（Ｓｔａｂｌｅ ｉｓｏｔｏｐｅ ｐｒｏｂｉｎｇ，ＳＩＰ））采用稳定同位

素（如１３Ｃ，１５Ｎ 和１８Ｏ 等）标记的底物［２６⁃２８］，使利用这些底物的微生物的标志物（ＤＮＡ、ＲＮＡ、蛋白质或磷脂脂肪

酸（ＰＬＦＡ））被标记（表 ２），从而从群落水平识别环境中活跃的微生物以及微生物之间的相互作用。

表 ２　 ＤＮＡ⁃ＳＩＰ、ＲＮＡ⁃ＳＩＰ、ＰＬＦＡ⁃ＳＩＰ 和 ｐｒｏｔｅｉｎ⁃ＳＩＰ 方法方面的比较［２］

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｍｅｔｈｏｄｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｏｎｓｉｄｅｒａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ＤＮＡ⁃ＳＩＰ， ＲＮＡ⁃ＳＩＰ， ＰＬＦＡ⁃ＳＩＰ ａｎｄ ｐｒｏｔｅｉｎ⁃ＳＩＰ

性质
Ｔｒａｉｔ

应用比较
Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ
ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ′ ａｐｐｌｉｃａｂｉｌｉｔｙ

解析
Ｅｘｐｌａｎａｔｉｏｎ

敏感性 Ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ＤＮＡ＜ＲＮＡ＜ＰＬＦＡ＜蛋白质
ＤＮＡ⁃ＳＩＰ 需要同位素的标记丰度较高，１３ Ｃ 达到 １５—２０％，１５ Ｎ 达到
３０％左右，而蛋白质标记只需 １％的标记丰度；ＲＮＡ 的标记速度是 ＤＮＡ
的 ６．５ 倍

培养时间
Ｉｎｃｕｂａｔｉｏｎ ｔｉｍｅ ＤＮＡ＞ＲＮＡ＞ＰＬＦＡ＞蛋白质

培养时间与敏感性直接相关，ＤＮＡ⁃ＳＩＰ 需要的培养时间最长，也更容易
带来微生物交叉取食的偏差

分类学分辨率
Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｒｅｓｏｌｕｔｉｏｎ ＤＮＡ≈ＲＮＡ＞蛋白质 ＞ＰＬＦＡ

ＰＬＦＡ⁃ＳＩＰ 只区分较大的分类群，ＤＮＡ 或 ＲＮＡ⁃ＳＩＰ 可提供属水平或者
更低水平的分类信息。 与 １６Ｓ ｒＲＮＡ 相比，蛋白序列的数据库现有信
息受到很大程度的限制

代谢活性预测
Ｉｎｄｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ａｂｉｌｉｔｙ ＤＮＡ＜ＲＮＡ＜蛋白质 蛋白质是代谢活性最明确的指示指标，ＤＮＡ 只显示代谢潜力

提取容易程度
Ｅａｓｅ ｏｆ ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ ＤＮＡ≈ＰＬＦＡ＞ ＲＮＡ＞蛋白质

ＤＮＡ 和 ＰＬＦＡ 在不同介质中均可以按照步骤提取获得，而 ＲＮＡ 和蛋白
质在环境样品中的提取有一定困难

稳定性
Ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ＤＮＡ≈ＰＬＦＡ＞ 蛋白质＞ＲＮＡ ＤＮＡ 和 ＰＬＦＡ 相对稳定，蛋白质可能变性，ｍＲＮＡ 非常容易降解

ＳＩＰ 实验虽然只能应用于富集培养物或环境群落的密闭培养实验（ｂｏｔｔｌｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ），但是该方法是目前

唯一可以将微生物种类和代谢功能直接联系起来的方法，还可用于分析植物和微生物之间的相互作用。 其

中，ＤＮＡ⁃ＳＩＰ 和 ＲＮＡ⁃ＳＩＰ 均可将微生物的系统发育信息或功能基因信息与其代谢过程相联系起来，操作较容

易，且分辨率高，在环境样品，尤其是较复杂的环境样品的分析中（如土壤）应用广泛，并常与其他 ＤＮＡ 或

ＲＮＡ 分析的方法相结合来分析环境样品中活跃代谢标记底物的微生物群落组成，如荧光实时定量 ＰＣＲ、
ＤＧＧＥ［２２］、Ｔ⁃ＲＦＬＰ ［２３］、微列阵［２９］和高通量测序（目标基因或宏组学） ［２２⁃２３，３０］ 等（表 １）。 缺氧的水稻土壤微生

物对甲烷排放的贡献占全球甲烷排放的 １０％—２５％，而甲烷产生的主要碳源是植物残体和根系分泌物，识别

活跃代谢植物残体和根系分泌物且产生甲烷的微生物种群具有重要的环境意义。 Ｌｕ 等［３１］ 通过采用１３ＣＯ２代

替空气中的 ＣＯ２对水稻进行脉冲标记，分析根际土壤活跃代谢根系分泌物的微生物，发现根际土壤中古菌

Ｒｉｃｅ Ｃｌｕｓｔｅｒ Ｉ 显著同化了１３Ｃ，说明该类古菌在植物分泌物或残体分解产生甲烷的过程中起着重要的作用。
Ｋｉｍ 等［２３］采用１３Ｃ⁃甲苯标记海洋沉积物中微生物，通过 ＤＮＡ⁃Ｔ⁃ＲＦＬＰ 分析发现，与轻 ＤＮＡ 组分（理论上为１２Ｃ⁃
ＤＮＡ）相比，重 ＤＮＡ 组分（理论上为１３Ｃ⁃ＤＮＡ）中酶切片段为 ４８５ ｂｐ 的峰占优势，系统发育上属于硫单胞杆菌

属（Ｄｅｓｕｌｆｕｒｏｍｏｎａｓ）；通过宏基因组学的方法，发现该菌除了具有严格厌氧菌的 ＩＩ 型苯甲酰辅酶 Ａ 还原酶之

外，还具有兼性厌氧菌的 Ｉ⁃型苯甲酰辅酶 Ａ 还原酶，另外，还识别出了各种厌氧电子受体和编码末端氧化酶的

相关基因，从而推断出该属微生物代谢甲苯的潜力。
２．２　 宏基因组学和宏转录组学

微生物基因组和转录组，即提取一种已知生物的 ＤＮＡ 或 ＲＮＡ，不进行目标片段的 ＰＣＲ 扩增，随机打断成

几百个碱基的片段进行测序，得到全面的遗传信息，也称为鸟枪测序法。 与基因组学和转录组学不同的是，宏
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基因组学和宏转录组学反映的是多种生物或环境中整个群落的特征，包含环境微生物的全部遗传信息，相比

于 １６Ｓ ｒＲＮＡ，除了群落中各种微生物群落的分类信息外，宏组学更包含了所有微生物的基因信息，有助于对

微生物群落的潜在功能进行深入分析［３２］。 宏基因组学的挑战有 ２ 个方面，一是从随机测序的短序列中识别

和定量基因功能，二是将这些功能基因片段与其他可以作为分类信息参考的基因联系起来，一般功能基因主

要通过将测得的短序列与已经发表的或已注释的基因组进行比对来识别［４］，与已有的参考数据库信息直接

相关。 宏转录组学和宏基因组学的区别在于，宏转录组学可以实时反映微生物群落的基因表达情况，得到的

信息包括样品中哪些生物在当前是活跃的，以及它们在做什么。 微生物细胞和环境样品中（如土壤）ＲＮＡ 的

滞留时间显著低于 ＤＮＡ，因此，环境样品中提取的 ＲＮＡ 理论上是该样品当前生物基因表达的一个快照。 深

度宏组学研究常用来理解复杂微生物群落的动态，然而，这类项目（尤其是在土壤中）所需的计算资源依然受

到限制，如计算机硬件和数据处理方面。 目前，虽然计算所需硬件的限制仍然存在，但是数据处理方面发展迅

速，如 ＷｅｂＣａｒｍａ［３３］， ＭＧ⁃ＲＡＳＴ［３４］，Ｇａｌａｘｙ［３５］和 ＧｅｎｅＰａｔｔｅｒｎ［３６］等工具已经得到了广泛的应用。
宏基因组学和宏转录组学呈现的是多种生物或环境中整个群落的特征，包含环境微生物的全部遗传信

息；与稳定同位素标记相结合，较其他微生物多样性分析的方法，宏组学

可以更全面的反应代谢特定底物的微生物的信息。 随着测序技术的发展，宏组学的方法在环境微生物的

研究中已有较多的应用，包括土壤、湖泊和海洋等生态系统［２３，３０，３７］。 Ｘｉａ 等［３８］ 采用宏基因组学和宏转录组学

的方法分析了高温下纤维素厌氧降解产生甲烷的过程的微生物群落，结果表明，在纤维素高温降解过程中，热
袍菌（Ｔｈｅｒｍｏｔｏｇａｌｅｓ）对 β⁃糖的消耗是纤维素水解过程中的关键步骤；尽管纤维素发酵过程产生大量的乙酸，
嗜乙酸甲烷八叠球菌（Ｍｅｔｈａｎｏｓａｒｃｉｎａｌｅｓ）的丰富度较嗜氢甲烷杆菌（Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ）低 ６０％，而关键基因的

转录活性结果表明，乙酸降解产甲烷途径的活跃程度显著高于嗜氢产甲烷途径，说明嗜乙酸产甲烷菌在数量

上占少数并不代表其代谢活性低。
２．３　 单细胞水平研究方法识别目标微生物的种类和功能

稳定同位素与微生物的 ＤＮＡ 或 ＲＮＡ（ＤＮＡ ／ ＲＮＡ⁃ＳＩＰ）相结合，可以从群落水平将微生物的种类、组成与

其功能相联系起来，但是对微生物单细胞水平的代谢活性以及不同种类微生物细胞的代谢活性的差异等信息

依然难以揭示。 随着单细胞成像方法的改进，结合稳定同位素或放射性同位素标记和荧光原位杂交

（Ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｉｎ ｓｉｔｕ ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ， ＦＩＳＨ），可将微生物的数量、种类和功能以及一些微生物之间的相互作用从

视觉上展现在图片中。 放射性自显影技术（Ｍｉｃｒｏａｕｔｏｒａｄｉｏｇｒａｐｈｙ， ＭＡＲ）是最早的微生物单细胞活性的测定方

法之一，灵敏度高，放射性底物的检测量最低可达 １０－１０—１０－１５ ｍｇ［３９］，然而，该方法的应用受到标记元素的限

制，标记元素需要同时具有放射性和合适的半衰期两个条件。 拉曼光谱学显微技术（Ｒａｍａｎ ｓｐｅｃｔｒｏｓｃｏｐｙ，
Ｒａｍａｎ）和纳米二次离子质谱（Ｎａｎｏ⁃ｓｃａｌｅ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｉｏｎ ｍａｓｓ ｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙ， ｎａｎｏＳＩＭＳ）技术的发展，使单细胞成

像的方法得到补充。
拉曼光谱技术是根据原子质量高的重同位素（如１３Ｃ 和１５Ｎ）产生的拉曼光谱波长较轻同位素短，来分析

微生物细胞的代谢功能。 例如，当微生物利用１３Ｃ 标记的底物以后，一些生物标志物的拉曼波长变短，如核

酸、蛋白质、碳水化合物和脂类等［１４］。 此外，尽管每个物种均可以检测到核酸、蛋白质、碳水化合物和脂类等

生物标志物，但是不同物种所产生图谱的峰高有一定差异，因此，每个物种产生的拉曼图谱不同，说明拉曼光

谱技术还具有生成全细胞指纹图谱（ｗｈｏｌｅ⁃ｏｒｇａｎｉｓｍ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｓ）的潜力［４０］。
纳米二次离子质谱可以检测任何稳定性同位素和具有合适半衰期的任何放射性同位素，常用于分析生物

样品中的 Ｃ、Ｎ、Ｐ、Ｓ、Ｏ、Ｈ 和卤族元素等［４１］，得到复杂微生物群落中微生物细胞代谢活性的成像。 此外，测定

同位素的比值信息（例如１３Ｃ ／ １２Ｃ），可以用于计算单细胞的元素吸收速率，分析元素的代谢途径［２５］，为环境中

微生物的单细胞生态学和代谢潜力的研究打开了一个前所未有的窗口。 该方法对同位素比值的分析具有非

常高的灵敏度和准确度（理论上为 １‰） ［２５，４２］，与其他单细胞的研究方法相比，具有非常高的优势。 另外，纳
米二次离子质谱与荧光原位杂交的方法相结合时，探针中的荧光标记由卤素代替，即可在同一张图像中同时
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显示微生物的种类和功能［１７］，可以避免将荧光原位杂交的图像与 ＮａｎｏＳＩＭＳ 分析的图像难以正确联系起来的

问题。
拉曼光谱技术和纳米二次离子质谱的分辨率可达微米甚至纳米级别，通过放射性或稳定性同位素底物标

记分析纯培养或环境微生物细胞的代谢活性，结合原位杂交来确定目标微生物的系统发育信息［４３］，尽管这些

方法目前主要应用于相对简单的环境，如水体、纯培养微生物或富集培养物等［４３⁃４４］，在土壤微生物的研究中

的应用还需要更多的探索和优化，这些方法的应用增强了对环境微生物种类和功能之间联系的理解，同时为

将微生物如动植物一样在单个生物水平上进行研究提供了契机。 Ｒａｍａｎ⁃ＦＩＳＨ 作为一种单细胞水平非破坏性

的方法，在微生物生态学研究中的应用还较少。 到目前为止，只有１３Ｃ 标记的研究结果。 通过１３Ｃ１０⁃萘标记结

果表明，地表水中绿脓杆菌（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｓｐｐ．）可以显著吸收同化１３Ｃ１０⁃萘，且单个绿脓杆菌细胞之间１３Ｃ 的含

量不同［４５］，说明这种方法除了同时检测微生物的种类和功能外，还具有识别微生物细胞代谢异质性的潜力。
ＮａｎｏＳＩＭＳ⁃ＦＩＳＨ 在微生物生态学中的应用较 Ｒａｍａｎ⁃ＦＩＳＨ 广泛，在微生物碳、氮和硫循环的研究中均有应

用［４３，４６⁃４７］。 Ｍｕｓａｔ 等［４７］研究寡营养湖水中 ３ 种厌氧光合细菌，闪囊菌（ Ｌａｍｐｒｏｃｙｓｔｉｓ ｐｕｒｐｕｒｅａ）、奥氏着色菌

（Ｃｈｒｏｍａｔｉｕｍ ｏｋｅｎｉｉ）和泥生绿菌（Ｃｈｌｏｒｏｂｉｕｍ ｃｌａｔｈｒａｔｉｆｏｒｍｅ）对无机碳（Ｈ１３ＣＯ⁃
３）和氮（ １５ＮＨ＋

４）的吸收特征，结果

表明，仅占细胞总数 ０．３％的奥氏着色菌贡献了光合细菌碳吸收总量的 ７０％ 和氮吸收总量的 ４０％，说明丰富

度较低的奥氏着色菌在该湖水的碳氮循环过程起着主要作用。 Ｄｅｋａｓ 等［４８］ 采用１５ Ｎ２ 标记培养实验与

ＮａｎｏＳＩＭＳ⁃ＦＩＳＨ 分析相结合，发现厌氧甲烷氧化团聚颗粒可以进行生物固氮，且生物固氮由厌氧甲烷氧化古

菌完成，此外，部分固定的氮可以转运至与其共生的非固氮的硫还原细菌中，该研究不仅揭示了全球碳、氮和

硫循环之间的联系，还显示出将同位素标记技术与 ＮａｎｏＳＩＭＳ⁃ＦＩＳＨ 联合使用，使微生物细胞的生理组成元素

及其相关代谢和转运过程的研究可视化的潜力。

３　 总结与展望

微生物在全球尺度上调控着生物地球化学循环过程，影响生态系统的功能。 理解生态系统功能，从群落

和单细胞水平揭示自然环境中微生物的种类和功能、微生物之间以及微生物与环境因子之间的相互作用是必

不可少的。 分子生物学方法的发展和进步为环境微生物的研究提供了方便，但是不同方法有其内在的局限性

（表 １），在方法的选择和应用上需根据研究具体情况进行选择。 例如，高通量测序、宏组学和单细胞水平研究

的方法均是近些年快速发展的方法，与 ＤＧＧＥ 和 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 等传统方法相比，微生物的多样性或功能基因的分

析的广度、深度和分辨率均有显著提高，显示出了其前所未有的优势和应用前景。 然而，这些方法本身仍存在

一些问题：（１）高通量测序得到的多为几百个碱基或者更短的序列，组成完整的基因有一定困难；即使获得整

条序列，由于很多基因的功能还不清楚，很难获得由序列到功能的准确图谱；（２）单细胞水平研究方法中，
Ｒａｍａｎ 检测到光谱偏移的同位素标记量需达到 １０ ａｔｏｍ％［１４］；ＦＩＳＨ 样品的自发荧光易影响或掩盖探针的荧光

信号；样品的制备过程中，固定和脱水等步骤也可能会影响微生物细胞的同位素组成［１８］ 等。 此外，基于 ＰＣＲ
的方法，由于引物的选择以及 ＰＣＲ 本身的问题易对微生物的理解带来偏差，如产生假序列（ｃｈｉｍｅｒａｓ）（可通

过生物信息学分析移除，如 Ｂｅｌｌｅｒｏｐｈｏｎ［４９］、ＣｈｉｍｅｒａＳｌａｙｅｒ［５０］等软件），另外，得到的信息主要以易于被 ＰＣＲ 扩

增出的优势种群为主，而对环境中丰度较低的稀有微生物种群认识不足。 未来的工作中，宏组学和单细胞水

平研究的方法将有助于揭示自然环境中微生物整个群落的分类、功能信息以及丰度较低但发挥重要功能作用

的微生物种群。 由于目前用于阐明微生物群落组成和功能的方法均基于参考数据库，这些参考数据库主要是

由克隆、Ｓａｎｇｅｒ 测序或基因组等组成，即使新测序技术和单细胞水平技术有巨大的应用潜力，基于培养方法的

研究依然要继续，如果没有这些基础数据，不仅很多序列的功能都难以辨认，用于识别环境微生物种类或功能

的核酸探针的准确性也受到限制。 随着微生物分子生物学方法（测序技术、单细胞水平研究技术等）的不断

改进和数据分析工具的不断发展，对环境中微生物群落组成、微生物之间的相互作用的认识以及对生态系统

的功能的理解也在不断增加，为检验和构思生态学理论提供新机遇［４］，也为提出环境修复、自然生态系统和
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农业生态系统的可持续管理的新方法奠定基础。
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