
微生物组研究解决方案



微生物存在于人体、植物、土壤、海洋等各种环境中，特定环境中所有微生物种类及其遗传信息和功能的集合被称为微生物组。

当前微生物组学已被广泛应用医学研究、农业育种、食品加工、环境处理等领域。在医学研究领域，微生物组被称为“人体第

二基因组”[1]。特别是肠道菌群对宿主很多重要生理功能的维护和发挥起着非常重要的作用，与人体健康息息相关，已经成为

近年来的研究热点 [2]。

微生物组测序研究策略1

项目 宏基因组测序 16S rDNA 区段测序 16S rDNA 全长测序

检测区域 检测全基因组 DNA 序列 检测 16S 高变区域 , 通常为 V3+V4 检测 16S 区域全长

鉴定深度 种水平 属水平 种水平

研究目的
除能实现 16S rDNA 研究目的外，还
可进行功能基因组分析、样品间基因

差异、研究物种间代谢网络等

研究群落结构、丰度、多样性、进化
关系以及群落差异等

研究群落结构、丰度、多样性进化关
系以及群落差异等（分类和定量更准）

成本 高 低 较低

宏基因组测序和 16S rDNA 测序各自特点

微生物组学广泛应用于各研究领域

微生物组高通量测序技术的出现，使得我们无需分离培养单个微生物，即可对来自特定环境的微生物群落展开全局研究，

宏基因组测序技术、16S rDNA 区段测序技术及 16S rDNA 全长测序技术可以一次性完成多个样本的平行测序，对微生物的物种

组成、种群结构、进化关系、功能基因组、差异基因等进行分析。

可再生生物资源里微生物组成

及功能（活性污泥、海洋微生物）

发酵过程中微生物群落和功能发

生的变化（酒槽、酸奶、培养菌群）

菌群的组成、功能与疾病（如糖

尿病、肥胖症、高血压）之间的

关系，微生物制药（肠道、胃、囗腔）

不同微生物群落结构影响植物

生长生，植物病原菌，微生物

防治（土壤、根系、根内生菌）

不同营养状态或免疫水平下微生

物物种和功能差异（瘤胃、肠道）

环境治理过程中，微生态的变

化（污水、淤泥）

医学 农业

工业 生物能源

畜牧业 环境治理

微生物
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细菌 16S rDNA 全长约 1540bp，包含 10 个保守区和 9 个高变区 (V1-V9)，其中保守区在细菌间差别不大，高变区具有高度

特异性，因此可通过对 16S rDNA 全长区域或某些高变区域进行测序来分析细菌群落多样性，其中基于 16S rDNA 全长序列的分

析能鉴定种水平，分类和定量也更准确。分析服务平台分为两大部分：基本分析和模块分析。其中模块分析可根据需求对要研

究的样品分组，进行物种组成分析、alpha 多样性分析、beta 多样性分析和差异分析。

16S rDNA 区段及全长测序

16S rDNA 区段及全长测序分析流程

OTU 分析

●   OTU 聚类
●   OTU 分布
    -Venn 图
●   OTU 分布
     - 花瓣图

●   OTU 注释
●  核心微生物   
    组成分析
●  发生树组成
●  聚类热图分析
●  Krona 展示

●   Lefse分析
●   Metastats 分析
●   Kruskal  -Wallis
     Ameova 分析
●   Anosim/MRPP

●   稀释曲线
●   香浓曲线
●   等级丰度曲线
●   物种累积曲线
●   α 多样性指数
●   组间差异分析

●   Mantel-test
    分析
●   RDA/CCA 分析
●   网络互作

●   聚类热图
●   Hcluster 分析
●   PCoA 分析
●   PCA 分析
●   NMDS分析

●   PICRUSt
    功能预测
●  Enterotypes  
   分析

α 多样性 相关性分析物种注释 显著性差异分析β 多样性 功能及肠型分析

序列分类注释

数据统计

物种组成及丰度 组间相关及差异分析

标准数据原始数据 数据质控

SEED

NR 注释

Pfam

COG 注释

SwissProt GO 注释

KEGG 注释
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宏基因组是指某一特定环境中全部微生物的遗传物质总和。宏基因组测序可以测定特定环境中所有的微生物尤其是难于培

养微生物的基因组，进行序列测定和功能基因挖掘，研究新的具有特定功能的基因。目前宏基因组数据的分析主要包括质量控制、

基因组拼接组装、功能基因预测、基因功能注释和微生物群落组成等分析。

宏基因组测序

原始数据 标准数据

Contigs

基因丰度非冗余基因集

物种组成及丰度

质量控制质量评估

前噬菌体预测

转座元件预测

CAZy 注释

基因预测

ARDB 注释
Network 网络分析

Anosim 组间相似性分析

PCA 分析

Lefes 分析

RDA/CCA 分析

 数据统计

组间相关及差异分析

功能丰度分析

差异基因及功能富集分析

物种组成统计及可视化

拼接组装

宏基因组测序分析流程
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数据分析结果展示（部分）

博奥晶典微生物组测序优势

产品覆盖全
可开展宏基因组测序、16S rDNA 区段测序、16S rDNA 全长测序，另
外还可开展转录组、蛋白组和代谢组学研究，便于整体实验设计和数据
整合，可进行多组学关联分析

平台优势 博奥拥有 Illumina Novaseq 测序平台，能够更好保证测序数据质量
和产品性价比

质量保证 2019 年，博奥晶典满分通过国家卫生健康委临床检验中心举办的全
国室间质量评价预研活动，能够提供高质量实验结果数据

OUT 分布花瓣图 物种组成树状图 物种 / 功能丰度分布示意图  

 物种 / 功能聚类热图示例

PCA/PCoA 示意图    LEfSe 分析进化分枝图   属水平 RDA 分析    Network 图

代谢通路示意图  基于物种的样品聚类树  Krona 物种组成展示

功能基因数目统计示意图 

6 微生物组测序应用案例
6.1 Nature Medicine（IF=30.641）：移植粪便菌群延长早衰小鼠的健康和寿命 [3]

使用技术 16S rDNA 区段测序（V3-V4），Illumina MiSeq 平台

研究样本 2 种小鼠早衰模型，5 个早衰家系，17 位长寿者，14 个健康成年人

主要结论

a. 两种不同的早衰小鼠模型都有肠道生态失调的特征，与人类早衰症患者的肠道菌群生态失调结果类似
b. 移植健康小鼠的肠道菌群给早衰症小鼠，改善了早衰症小鼠的健康状况和寿命，并且单独移植 Verrucomicrobia 菌也可 
     以改善早衰症小鼠寿命
c. 肠道菌群的治疗性干预可能延长健康寿命甚至是提高寿命年限



6.2 Nature Medicine（IF=30.641）：结肠直肠癌肠道微生物群特征研究 [4]

6.3 Nature（IF=43.07）：C9orf72 通过抑制肠道菌群引起的全身性神经炎症 [5]

使用技术 宏基因组测序，Illumina HiSeq2500 平台

研究样本 616 份粪便样本，包括健康对照 251 份、多发息肉样腺瘤伴低级别增生异常 67 份、黏膜内癌 73 份、I/II 期 CRC 111 份、
III/IV 期 CRC 74 份、检查正常但有结直肠手术史 40 份

主要结论

a. 揭示了结直肠癌不同阶段肠道微生物组的具体变化
b. 发现特定肠道微生物的增加可能与结肠直肠癌相关恶性肿瘤密切相关，如粘膜内癌和息肉样腺瘤
c. 特定的宏基因组和代谢组学标志物可以帮助区分结直肠癌病例和健康样本
d. 大队列多组学数据进一步表明，微生物组和代谢组的变化发生于结直肠癌发展的早期阶段，或具有重要的病因和诊断意义

使用技术 16S rDNA 区段测序（V3-V4），Illumina 平台

研究样本 C9orf72 缺陷的模型小鼠（模拟额颞叶痴呆的神经退行性疾病）及正常小鼠，分别在哈佛大学生物研究设施 (H 组 ) 和麻省
理工的新设施（B 组）中饲养

主要结论

a. C9orf72 缺陷小鼠在不同环境（H 和 B）饲养时，H 组寿命更短，免疫反应增强
b. H 组 C9orf72 缺陷小鼠的菌群多样性较低，部分微生物的丰度也不同，其粪便的免疫刺激性更强
c. 抗生素能预防和抑制 H 组 C9orf72 缺陷小鼠的炎症和自身免疫表型，移植 B 组 C9orf72 缺陷小鼠粪菌也能达到类似效果
d. 肠道菌群可调节外周免疫细胞对脊髓的浸润和小神经胶质活化，从而影响 C9orf72 缺陷小鼠的神经炎症

不同饲养环境下小鼠生存期、炎症和自身免疫指标差异 小鼠肠道菌群的终生抑制可防止炎症和自身免疫 

粪便样本中宏基因组特征 CRC 不同阶段特异性分类和代谢组学特征

4 月龄早衰小鼠的肠道菌群图谱与野生型显著不同 百岁老人与健康对照相比肠道菌群结构存在差异
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6.5 Microbiome（IF=10.465）：马铃薯疮痂病发生与微生物群落组成有关 [7]

6.4 Nature Medicine（IF=30.641）：肠道微生物组与优秀运动员的表现相关 [6]

使用技术 16S rDNA 区段测序（V3-V4），Illumina MiSeq 平台；宏基因组测序，Illumina HiSeq2500 平台

研究样本 病情严重组 5 株，病情轻微组 5 株，每株采集薯表土、根际土、根区土、垄沟土 4 个区域的土壤样本。

主要结论
a. 16S 测序发现病情轻微组薯表土病原菌和细菌丰度较低、细菌多样性较高、菌群共存网络较复杂
b. 相关性分析揭示贪食菌、寡养单胞菌和农杆菌等与疮痂病显著正相关，地芽孢杆菌、短杆菌和地嗜皮菌与疮痂病显著负相关
c. 宏基因组测序发现一些抗生素合成相关代谢途径显著富集在发病轻薯表土中

使用技术 16S rDNA 区段测序（V4），Illumina MiSeq 平台；宏基因组测序，Illumina HiSeq2500 平台

研究样本 运动员 15 例和不运动对照 10 例，比赛前一周到比赛结束后一周，连续取 209 份样品，采用 16S rDNA 区段测序；验证采
用运动员 87 例，宏基因组测序

主要结论
a. 马拉松运动员在运动后韦永氏球菌属（Veillonella）相关菌群丰度明显增加
b. 将 Veillonella 菌株移植到小鼠体内后，小鼠的跑步时间明显增加
c. 机制研究表明，Veillonella 通过将运动诱导的乳酸代谢转化为丙酸提高运动表现

肠道 Veillonella 菌丰度与马拉松运动显著相关

细菌绝对丰度与病害严重程度等因素之间的网络互作

灌胃改善小鼠跑步机的运动时间

不同土壤样本中微生物菌群差异分析 
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