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摘要：海洋微生物总数高达 1030 个，在海洋生态系统中发挥着驱动能量物质循环和维持生态平衡的重

要作用。深入研究海洋微生物多样性有助于理解海洋生态系统运行机理、应对全球海洋生态危机，以及

开发海洋微生物资源。由于目前可培养分离的海洋微生物种类极少，极大限制了对海洋微生物群落、丰

度和生理生态特征的研究。核糖体 RNA 测序技术以较低的成本，根据遗传信息差异对微生物快速准确

地进行分类鉴定，揭示群落结构、评估进化和生态学关系。近年来基于核糖体 RNA 序列测序分析的海

洋微生物学研究随着测序技术本身的快速优化，在发现海洋微生物新类群，揭示海洋微生物生态规律，

分析海洋微生物进化关系，以及与海洋微生物相关的代谢产物开发和海洋生态治理等研究中取得显著进

展。本综述详细介绍了核糖体 RNA 序列测序技术的原理，各代测序技术在海洋微生物多样性研究中的

应用，以及多种建库和测序技术的有机结合。最后对研究不同海洋微生物多样性问题提供了测序方案的

建议和展望，以期为核糖体 RNA 测序技术在海洋微生物多样性研究中的应用提供参考。 
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海洋微生物(包括细菌、古菌、原生动物、真

菌、单细胞藻类和病毒等)是海洋生态系统中的主

要生产者以及分解者。海洋中约含 3.6×1029 个原

核生物细胞[1]。它们以不同功能的群落形式促进海

洋生态系统结构和功能的多样性与稳定性[2]。海洋

微生物密切参与光合作用、养分吸收和有机质转

移等海洋生态循环，贡献地球上一半的初级生产

力[3]。在碳、氮、磷、硫等元素的代谢利用以及营
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养循环中发挥着不可替代的作用[4–5]，并影响着其

他海洋大型生物的生存代谢[6]。部分海洋微生物

对海洋环境具有潜在的保护作用[7]，能够高效降

解石油等海洋有机污染物[8]，调控赤潮等海洋生

物灾害[9–10]，也是环境监测的重要工具[11–13]。此外，

海洋微生物是海洋资源开发与利用的关键，是工

业和医疗所需的药物和酶开发的宝库[6]。 

海洋微生物的多样性是海洋微生物生态研究

的前提和重点[14]。微生物多样性的含义非常丰富，

通常包括了基于研究尺度的 α 多样性(样本内多样

性)、β 多样性(样本间多样性)和 γ 多样性(地理分

布多样性)，以及基于研究单位类型的物种多样

性、系统发生学多样性和功能多样性等。而 α 多

样 性 中 则 又 包 括 了 丰 富 度 (Richness) 和 均 匀 度

(Evenness)等指标。本文着重讨论环境中微生物物

种丰富度(Species richness)，也就是特定环境中物

种的数量。 

微生物物种定义标准存在诸多争议[15–16]。传

统物种鉴定及分类的方法是选择性培养微生物，

并根据形态、生理和生化特征、营养代谢条件、

系统发育和基因型等遗传特征进行区分[17–19]。虽

然培养技术不断进步[20]，但绝大多数海洋微生物

的培养仍面临挑战[21]。因此，仅依靠传统的培养

分离技术鉴定物种，会极大地限制对环境微生物

多样性的认知[15]。 

现代分子生物学技术主要通过标记基因或全

基因组测序研究海洋微生物多样性。目前较为广

泛接受的微生物物种多样性分析是基于核糖体核

糖核酸(核糖体 RNA，即 Ribosomal RNA，rRNA)

序列分析[22]，根据序列一致性聚类形成“可操作分

类单元” (Operational taxonomic unit，OTU)，将 16S 

rRNA 基因序列一致性大于 97%的微生物粗略估

计为同一物种[23]。rRNA 序列分析技术可检测出许

多尚未培养的微生物[24]，已广泛应用于海洋微生

物系统多样性研究[25–26]。 

当前基于 rRNA 分析技术对海洋微生物多样

性的研究结果存在诸多争议。据预测，每毫升海

水中有数百至数十万种不同的微生物物种，而海

洋微生物物种多样性范围在十万至百万[27]。最近

几年海洋微生物研究仍然不断发现大量新类群，

总类群数应已远超这些先前的估计。虽然有科学

家认为之前微生物多样性被远远高估，全球范围

内仅存在 80–160 万个原核 OTU[28]，但依旧存在

大量不可培养的微生物类群。因此，要系统准确

地推测海洋微生物整体多样性仍然是一个非常困

难的问题[29]。 

本综述着重介绍了近年来测序平台技术优化

对 rRNA 序列测序的变革，及其在海洋微生物多

样性研究中的应用，特别是海洋微生物新类群的

发现。同时讨论了不同测序技术存在的问题和未

来可能的解决方案，以期为开展海洋微生物多样

性研究提供方法选择的参考。 

1  rRNA 序列在微生物多样性研究

中的重要意义 

rRNA 是一种非编码 RNA，是组成核糖体的

结构骨架分子，在蛋白质合成中发挥关键作用，

为所有细胞生物所共有[30]。rRNA 基因在物种进

化中具有高度的保守性，且几乎不发生水平基因

转移[31]，是推断原核生物和真核生物的系统发育

关系的重要分子标记[32]。rRNA 由大核糖体亚基

(Large subunit ， LSU) 和 小 核 糖 体 亚 基 (Small 

subunit，SSU)组成，包含大量遗传信息[33]。它们
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在基因组中常常成串分布(图 1)。原核生物(细菌

和古菌)的 SSU 为 16S rRNA (大肠杆菌中长度  

1542 nt)，LSU 为 5S rRNA (大肠杆菌中长度 120 nt)

和 23S rRNA (大肠杆菌中长度 2906 nt)。在这两者

的 基 因 之 间 通 常 存 在 一 个 内 部 转 录 间 隔 区

(Internal transcribed spacer，ITS)。真核生物的 SSU

为 18S rRNA (酵母中长度 1869 nt)，LSU 为 5S 

rRNA (酵母中长度 121 nt)、5.8S rRNA (酵母中长

度 156 nt)和 28S rRNA (酵母中长度 5070 nt)。在

18S rRNA 基因和 5.8S rRNA 基因以及 5.8S rRNA

基因和 28S rRNA 基因之间各有一个 ITS[34]。此外，

植物和真核藻类中的叶绿体基因组和线粒体基因

组通常含有 16S rRNA 基因和 23S rRNA 基因。在

上述 rRNA 分子中，16S rRNA 基因序列中存在   

9 个可变区和 10 个高度保守区域，保守区与可变

区以不同的速率进化(图 1)。缓慢进化的保守区可

用于设计通用引物来扩增跨不同分类单元的微

生物的 rRNA 基因[35]，而快速进化的可变区则因

反映物种之间的差异而用于分类学鉴定和多样

性分析[36]。当前，rRNA 基因测序已经成为实验

室进行微生物鉴定和多样性分析最常用方法[37]。

其中，16S rRNA 基因序列被广泛用于研究海洋

原核微生物的类群鉴定[38]。 

2  基于 rRNA 的海洋微生物群落多

样性主要检测分析技术 

2.1  指纹图谱技术 

浓 度 梯 度 电 泳 (Denaturing gradient gel 

electrophoresis ， DGGE) 和 温 度 梯 度 电 泳

(Temperature gradient gel electrophoresis，TGGE)

是分子指纹图谱技术的代表[39]。通过聚合酶链式反

应(Polymerase chain reaction，PCR)扩增复杂环境中

的 rRNA 基因，基于这些 DNA 分子不同的 GC 含

量和二级结构，使用含梯度变性剂或温度梯度电泳

环境对 rRNA 基因片段进行分级分离[40]。这种梯度

电泳技术和 16S rRNA 基因克隆文库测序[41]联用，

并促进了海洋微生物多样性的研究[42]；而对海洋沉

积物古菌群落的研究发现群落多样性随深度而升

高[43]。因为梯度电泳存在操作繁琐、分析通量较低、

对低丰度微生物的分辨率有限、不能准确分类复杂

环境的物种的缺点，现已被逐渐淘汰。 

 

 
 

图 1.  rRNA 操纵子及 16S 基因保守区和可变区示意图 

Figure 1.  Schematic diagram of the rRNA gene operon and conserved and variable regions of the 16S rRNA gene. 
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2.2  分子标记技术 

分子标记技术是通过标记核苷酸序列反映特

异性 DNA 片段的方法。限制性片段长度多态性分

析 (Restriction fragment length polymorphism ，

RFLP)是分子标记方法的代表性技术。该技术通

过标记 rRNA 基因限制性片段实现快速精准识

别微生物序列间的差异 [44]。但该技术操作要求

高，获得信息量有限。末端限制性片段长度多态

性 分 析 (Terminal restriction fragment length 

polymorphism，TRFLP)与 PCR 联用，比 RFLP 更

为快捷灵敏[45]。但该技术无法区分共享末端限制

位点的不同序列。代表性研究包括借助 TRFLP 技

术筛选新泽西州沿海的海洋微生物的 16S rRNA

基因[46]和通过 TRFLP 对海底真菌种群与环境条件

进行了相关性研究[47]。但 RFLP 与 TRFLP 均受限

于复杂微生物群落的分析，现已逐渐被淘汰。 

2.3  荧光原位杂交技术(FISH) 

荧 光 原 位 杂 交 技 术 (Fluorescent in situ 

hybridization，FISH)通过荧光标记与目标序列杂

交互补的探针序列(16–24 bp)，实现复杂微生物群

落的物种鉴定、物种丰度及功能基因检测[48–49]。

该技术可实现定量分析海洋微生物的优势群落、

分布规律及生态功能[26]。例如，通过借助 FISH 对

Sargasso Sea 海域的细胞丰度定量测量，其中一株

命名为 SAR11 的类群被认定是全球海洋中最丰富

的细菌[50]。Karner 等通过 FISH 技术评估了海水中

古菌的细胞数约为 1.31028，总量和细菌在一个数

量级[51]。但 FISH 技术可以同时检测到的微生物种

类数量有限，探针制备成本较高，杂交过程耗时

较长[52]，限制了该技术的普及及应用。 

2.4  rRNA 序列测序和分析技术 

rRNA 序列测序技术是采用测序仪，对 rRNA

或 rRNA 基因的序列进行读取，通过序列一致性

比对、相似性聚类、物种注释、丰度计算、进化

树构建、多样性统计和可视化等生物信息学方法，

对环境微生物多样性进行综合分析[53]。rRNA 核酸

序列(包括 rRNA 和 rRNA 基因)测序技术可以鉴定

和分类更广泛的微生物类群，解析度可以达到单

核苷酸解析度，从而整体上更为深入详细地揭示

环境微生物的区系组成[54]，已成为研究海洋微生

物生态学的一种标准方法[55]。 

其中，16S rRNA 基因扩增子测序技术(通过

PCR 引物扩增 16S rRNA 基因后再测序)在环境微

生物生态应用中最为广泛。但该技术对微生物多

样性分析可靠性会受到 PCR 扩增效率的影响。包

括：(1) 简并引物对不同微生物的扩增效率存在偏

好性，导致部分不与引物互补的 DNA 模板将不会

被扩增，其相应的微生物在群落多样性分析中将

成为假阴性。特别是环境中微生物组成未知，在

引物设计时很难考虑到所有未知物种，因此往往

在软件预测中表现良好的引物在实验室条件下不

一定有较好表现[56]。(2) 尽管引物序列中的错配是

扩增偏向的主要原因，但在简并位置含有 C/G 而

非 A/T 的序列的优先结合也是一个重要因素[57]。

(3) 部分扩增子在 PCR 中可能会断裂，并与其他

序列相似谱系的模板发生非特异性退火。这一过

程可形成包含来自两个或多个微生物序列的 DNA

分子，即嵌合体。这一现象与 PCR 循环数[58]和样

品多样性密切相关[59]。嵌合体不来自于自然界存

在的微生物，从而导致最终对微生物多样性的高

估。(4) PCR 扩增过程本身会引入突变，因此需要

使用高保真酶以及对测序结果进行降噪处理。 
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与另一种目前广泛采用的微生物多样性研究

手段——宏基因组测序相比，rRNA 测序技术的优

势在于能在较少成本下获取更多更详细的微生物

物种多样性信息，分析过程相对简单[60]。特别是

在对生物量较少的样本以及与真核宿主共生的微

生物样本中有突出优势。其缺点在于受引物偏好

性影响，难以进行微生物功能多样性分析[61]。因

两者对比已有大量前期文献进行了讨论，在此不

再赘述。 

3  测序技术的进步给 rRNA 序列分

析带来的变革 

DNA 测序技术起源于 1977 年。第一个被测

定的基因组序列是噬菌体 X174[62]。近年来随着技

术进步，测序平台在通量、操作过程、成本、精

确度、读长、测序周期和测序仪器尺寸等方面不

断优化，主要经历了三代变革(表 1)。而测序技术

的进步也同时极大促进海洋微生物多样性研究。 

3.1  第一代测序技术及其应用 

1977 年，Sanger 发明了双脱氧核苷酸链终止

法(Dideoxy chain termination method，Sanger 测序

法)并开发了第一代测序技术[62]。而后该技术快速

发展，将基因测序带入高度自动化时代[63]。基于

克隆的 Sanger 测序可提供准确的近全长 16S 

rRNA 序列(图 2- )① ，是获得准确序列信息的有效

方法[64]。借助该技术对 Sargasso Sea 中微生物的

16S rRNA 基因序列进行扩增测序，首次发现了原

本认为仅栖息在极端环境中的古菌，在海洋中也 

 
表 1.  代表性测序平台的比较 

Table 1.  Comparison of representative DNA sequencing platforms 
Sequencing 
technology 

Years to 
market 

Features Limitation 

Sanger 
(1st generation) 

1977 1. Long reads (1000 nt) 
2. High accuracy, reading repeated regions and 
homopolymers well 

1. Low throughput (6 Mb/d) 
2. High cost for sample preparation 

Roche/454 
(2nd generation) 

2005 1. Short reads (~500 nt) 
2. High throughput (750 Mb/d) 
3. Low cost 

1. Error-prone in reading single-base 
continuous regions 
2. Higher error rate than Sanger 
sequencing 

Illumina 
(2nd generation) 

2006 1. Short reads (~500 nt) 
2. High throughput (5000 Mb/d) 
3. Low cost 

1. GC biased 
2. Higher error rate than Sanger 
sequencing 

PacBio SMRT 
(3rd generation) 

2009 1. Long reads (1–10 kb) 
2. No need for PCR amplification, single molecule direct 
sequencing 

1. Lower throughput than the 2nd 
generation technologies (10 M/run) 
2. Higher cost than 2nd gen 
3. High original error rate and 
error-prone in reading homopolymers 
but can be corrected by CCS 

Oxford Nanopore 
(3rd generation) 

2010 1. Long reads 
2. No need for PCR amplification, single molecule direct 
sequencing 
3. Direct sequencing of RNA molecules 
4. Easy operation and portable equipment 

1. Low throughput (1 M/run) 
2. High error rate but in continuous 
optimization 
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广 泛 存 在 [65–66] 。 在 随 后 的 环 球 大 洋 采 样 项 目

(Global ocean sampling expedition)中，测序发现

85%以上的基因是前所未知的[67]；并发现一些物

种和基因变异有较为明确的空间分布[68]。虽然一

代测序能得到较长序列，但研究环境微生物多样

性需要通过大肠杆菌构建克隆文库，存在一定的

克隆偏差[69]。且由于无法对混合 DNA 进行并行测

序，不适合用于大规模的基因测序研究。第一代

测序技术在通量、成本、测序速度等方面的局限

性，无法满足对各类环境微生物的基因序列的大

量测序需求，在海洋微生物多样性研究中，已经

被第二代测序技术所取代。 

3.2  第二代测序技术及其应用 

第二代测序技术(又称高通量测序技术)的发

展，解除了 Sanger 测序一个反应只能测定一条序

列的限制，成本也出现了断崖式下降。实现了准

确 、 快 速 和 低 成 本 地 研 究 各 类 微 生 物 群 落     

(图 2- )② 。第二代测序技术的主要代表公司有

454/Roche[70]、Solexa/Illumina[71]、BGISeq/华大基

因(基于 Complete Genomics 公司技术改造)[72]、ion 

Torrent/Life[73]和 SOLiD/ABI[12]等。 

2005 年，Roche 公司基于 454 焦磷酸测序原

理推出的 Genome Seqencer FLX 测序平台是首个

商业化的第二代测序技术平台。该技术兼具并行通

量较高且读长相对较长(500 nt)的优势，较为适合对

16S rRNA 序列进行测序[74]。例如，Klier 等对波罗

的海低盐-中盐过渡带沉积物的底栖细菌群落 16S 

rRNA 基因序列进行了测序。首次揭示了波罗的海

盐度梯度下沉积物中细菌的多样性模式和组成。研

究表明，基于其广泛的盐度耐受性，几种典型的海

洋和寡盐沉积细菌能够在中等盐度环境中分布[75]。

该测序方法也推动了深海[76]和热液喷口[77–78]等海

洋环境附近的微生物多样性研究。454 焦磷酸测序

的缺点在于通量与成本比仍然较低，对连续单核苷

酸重复的读取错误率较高，因此在随后的竞争中逐

步被 Illumina 公司的测序仪所取代[79]。 

 

 
 

图 2.  16S rRNA 序列分析策略 

Figure 2.  Technical strategies in analyzing 16S rRNA sequences. 
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2006 年，Illumina 公司开始陆续提供 HiSeq、

MiSeq 等多个高通量测序系统，相较于 454 测序

平台，其成本更低、通量更高[80]。通过该技术可

研究环境中的极低丰度物种[81]，从而引起了微生

物研究方法的变革，并长期以来主导着 rRNA 扩

增子测序研究。例如，Tara Oceans 项目[82]使用

Illumina 测序技术对全球海洋浮游微生物样本进

行测序，分析了其中细菌、古菌和真核微生物的

16S rRNA 基因多样性，研究其相对丰度、进化关

系及对环境和生物地球化学循环的影响[83]。 

第二代测序技术已被普遍用于探索不同生境

中微生物的物种组成和多样性。目前，数据分析

流程也已标准化(如 Mothur、Qiime2、USEARCH

等软件[84–85])。但二代测序技术依旧存在读长较短

(约 500 bp)的缺点。再者，其测序数据准确率显著

低于第一代测序，一定程度上限制了微生物多样

性分析的精确性[86] (详细讨论见下文)。 

为了克服读长短的缺点，部分公司和实验室

开发了基于二代测序的长读长分析技术。主要思

路是将全长 rRNA 扩增子随机打断后进行短读长

测序，而后通过混合从头组装或者标签指导下单

个序列组装的方式来获得完整的全长 rRNA 序列。

而后者又被称为合成长读长(Synthetic long reads)

方法。该方法的关键是在制备短读长文库之前，

将样本中的每个模板核苷酸序列分子都标记一个

由 10–20 个随机碱基组成的独特的分子标识符

(Unique molecular identifiers，UMIs)[87]，使得所有

目标片段在整个加工和测序过程中都包含 UMI 标

签。在测序完成后，即可根据读长中的 UMI 序列，

分析其在原始模板分子中的排序，从而组装生成

共识序列[88]。该技术的主要不足在于，受长 DNA

片段的生成效率所限，UMI 合成片段长度上限约

为 2000 bp (但也有报道可以合成达到 11.6 kb 长度

的序列[89])，无法对 LSU rRNA 序列进行测序分析。

此外，该技术操作繁琐，限制了其更广泛应用。

同时由于合成长读长依赖于短读长的从头组装，

也使得这种方法依然无法解析大于短读长的内部

序列重复。 

3.3  第三代测序技术及其应用 

Pacific Biosciences (PacBio)公司开发的单分

子实时测序技术(Single molecule and real-time，

SMRT)和 Oxford Nanopore (ONT)公司开发的纳米

孔测序技术[90–91]是第三代测序技术的代表。第三

代测序技术的最大技术特点是实现了单分子高通

量测序，并显著提高了测序读长(>1500 bp)。 

PacBio 通过检测 DNA 分子上每个核苷酸与

纳米井(Nanowell)底部聚合酶结合时发出的荧光

实现序列读取。为了克服其原始测序精度较低的

缺点，采用了环形共识序列 (Cireular consensus 

sequence，CCS)策略对同一分子循环测序和多重

比对。PacBio SMRT 测序技术已经被应用于分析

16S rRNA 基因(图 2- )⑤ [92]和 23S rRNA 基因[93]。

该技术可提高海洋微生物种水平的注释及物种丰

度预测的准确性 [94]。比如，Pootakham 等利用

PacBio CCS 技术的高通量、长读长优势，对印度

西太平洋地区主要造礁珊瑚 Porites lutea 的相关

细菌群落多样性及组成进行分析[95]，首次展示了

PacBio 技术进行海洋环境样品全长 16S rRNA 基

因测序分析的可行性和优越性。 

当前 PacBio 测序平台用于 rRNA 基因测序仍

有改进的空间。首先，虽然 CCS 策略能将碱基平

均错误率降低到 0.2%[96]，但仍高于 Illumina MiSeq 

(0.1%)[97]平台。其次，尽管 PacBio 平台捕获全长

16S rRNA 序列比 Sanger 测序更具成本效益，但目
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前依然高于二代测序[98]。此外，尽管存在一些生物

信息学工具和软件包支持处理长读长数据[99–100]，

专门用于分析 PacBio 测序所得的 CCS 序列的一体

化软件还有待开发。 

ONT 推出的便携式测序设备 MinIONTM 通过

流动室(Flowccell)的马达蛋白控制核酸分子通过

纳米孔，进而检测纳米孔中电流的改变来实现序

列读取。该仪器具有体积小、成本低和读长长

(1–10 kb)的特点[101]，为 16S rRNA 基因测序提供

了一种新的选择[102]。更提供了 DNA 或 RNA 分子

的实时和现场分析的可能性，在临床应用和野外

环境监控中具有巨大应用前景[103]。如 Curren 等使

用 ONT MinIONTM 测序平台对东南亚热带海洋生

态系统中蓝细菌群落的 16S rRNA 全长基因扩增

子进行测序[104]，发现沿海地区蓝藻等物种丰富度

的增加与富营养化和中等盐度的海水有关，螺旋

藻 Spirulina 等特定蓝细菌物种的存在可作为水质

参数的指标。这是首次将该技术用于对浮游植物

样品进行物种分辨率的研究。 

ONT 平台最初受到较高的原始误差率(13%)

的限制[105]。直到 R9.0 版本的出现将错误率降低

到 7.5%，才使其成为与其他测序平台的有力竞争

者[106]。目前，该平台的精确度仍在开发提高过程

中[107]。例如，使用可变驱动电压代替恒定驱动电

压通过纳米孔，可有效提高单次通过读取精度，

进而提高纳米孔测序的最终准确性[108]。最新推出

的 R10.3 版本，在结合 UMI 技术的基础上，已经

能将扩增子序列单核苷酸测序精度达到 99.995% 

(nanoporetech.com)。从而完全能满足 rRNA 序列

高精度测序的要求。Shinichi 直接通过 PCR 扩增

细胞悬液中近全长 16S rRNA 基因，并建立了 ONT

测序的生物信息学流水线。这一方法加快了样品

制备和微生物鉴定的过程，具有较高的准确性和

便捷性[109]。但细胞壁裂解效率差异会显著影响扩

增效率和测序结果。 

4  rRNA 测序分析的不同策略 

4.1  16S rRNA 基因部分长度测序和全长测序技

术比较 

受二代测序读长限制，对 16S rRNA 基因的不

同区域进行测序直接影响着多样性分析和进化分

析结果[110–111]。不同高变区的微生物物种分辨率差

异明显[112]，且对不同类群有偏好性[113]。比如在不

同序列一致性阈值下，每个子区域产生的 OTU 的

相对数量也不一致，因此不同子区域的测序结果

不能直接比较[114]。研究表明 16S rRNA 基因单个

可变区的分类分辨率较低[115]，而跨越越多可变区

域的扩增子序列分类精度越高[116]。目前最佳可变

区域组合的标准尚有争议[117–118]。 

总的来说，所测基因区域越长，获得的分类

和遗传信息量也更大，可以以更高分辨率鉴定物

种和构建进化树[92,119]。相对于短序列分析，全长

16S rRNA 基因序列得到的 OTU 数量显著增加，

所构建提供的系统发育树分辨率更高[120]，可进行

种水平的分析。 

目前可以实现 16S rRNA 基因全长测序的高

通 量 测 序 技 术 包 括 PacBio CCS 测 序 技 术      

(图 2- )④⑤ 、ONT 测序技术(图 2- )⑥ 和基于 UMI

长读长建库的 Illumina 测序(图 2- )③ ，而后者相对

于前两者更为繁琐。随着 PacBio 测序成本的下降

和 ONT 测序精确度的不断提高，未来基于三代测

序技术的 rRNA 全长测序必将成为海洋微生物多

样性分析的主流。 
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4.2  SSU 测序、LSU 测序和 ITS 测序技术的比较 

如前文所述，rRNA 基因操纵子包括 SSU、

ITS 和 LSU 等结构。SSU rRNA 基因因其长度较

短，易于测通全长，从第一代测序技术开始就成

为了主要研究对象。虽然 16S rRNA 基因测序是

研究微生物组成和发现新类群的有效方法，但是

在很多情况下，其长度范围内提供的序列信息仍

不足以可靠地区分菌株和构建足够分辨率的系

统发育树。例如，研究表明 SAR11 细菌基因组中

16S rRNA 基因两侧存在高度可变的区域，仅对

16S rRNA 基因进行分析将低估不同 SAR11 基因

组间实际的多样性[121]。此外，18S rRNA 基因在

真核生物中进化得不够快，也无法用于高分辨率

的分类学研究[122]。与 SSU rRNA 相比，LSU rRNA

更长，因此能为微生物多样性分析提供更多信 

息[123]。28S rRNA 基因适合对真菌进行属水平的

解析[124]。但由于 LSU 序列太长，目前测序技术很

难对其进行全长的精确测序分析，因此相关研究

较少，相关的引物序列和数据库支持也非常不足，

影响了其在微生物多样性分析中的应用。ITS 位于

rRNA 编码基因之间，位点通常有较高的进化速

率，被认为是真菌鉴定的条形码基因[125–126]  

随着三代长读长测序技术的不断优化，rRNA

全操纵子测序成为未来不可避免的选择。近期，

Martijn 等开发了对原核生物 rRNA 全操纵子

(16S-ITS-5.8S-23S)区域进行扩增测序的方法[93]。

经过 PacBio 的 CCS 策略提高精确率，整体读取错

误率低至 0.18%。在几种不同的环境样本中捕获到

了大量近乎全长的全操纵子序列。将其与 SILVA

数据库相比，发现了大量新的古菌 23S rRNA 基因

序列，并实现了更高分辨率的物种鉴定[93]。在另一

项研究中，Karst 等将 UMI 技术与 PacBio 和 Oxford 

Nanopore MinION 测序结合，通过构建共识序列

的方式获得大于 10 kb、平均错误率低于 0.0049%

的长读长扩增子[127]。但目前用于全操纵子扩增的

引物还十分有限，这些研究所使用引物的扩增效

率和偏差还有待更多研究的检验。此外，由于并

不是所有微生物的 rRNA 操纵子各个组分在基因

组内都严格按照 16S-ITS-5.8S-23S 的顺序排列，

因此该方法难以对不按照此规律排列的微生物进

行有效扩增，从而可能严重低估微生物多样性。 

4.3  rRNA 和 rRNA 基因测序的区别 

rRNA 是 rRNA 基因(DNA)的转录产物。因为

DNA 提取和随后 PCR 引物扩增的便捷性，目前大

多数研究都是基于 rRNA 基因的扩增子测序。然

而，由于 DNA 相对于 RNA 的耐降解性较高，环

境样品中存在大量死细胞中未降解残留的 rRNA

基因。这部分序列也会被引物扩增，从而干扰对

于微生物群落多样性的分析。与此相对，RNA 分

子比 DNA 分子更不稳定，会因细胞内和细胞外普

遍存在核糖核酸酶(RNase)而迅速降解[128]。同时，

每个细胞的 rRNA 拷贝数与细胞活性相关[129]。因

此，环境样品中的 rRNA 丰度能直接反映其所对

应微生物物种的转录活性[130]，从而可以研究环境

微生物群落的代谢活跃程度——也就是发现直接

发挥生态功能的类群[131]。对于环境中丰度低但活

性高的微生物，通过 16S rRNA 与 16S rRNA 基因

拷贝的比例可以衡量其在群落中的活跃程度[132]。

此外，基于 rRNA 基因得到的物种相对丰度分析

还受到微生物基因组中 rRNA 重复基因数量的干

扰。而基于 rRNA 的分析则不受这种干扰影响。

比如，由于浮游植物物种之间存在大量的 rRNA

基因拷贝数变异，使用基于 rRNA 测序的物种组

成分析结果比基于 rRNA 基因的更加符合生物量
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指标[133]。然而对 rRNA 进行测序需要从各类环境

中提取高质量 RNA，该操作经常存在较大挑战。

而后续将纯化后的 rRNA 反转录成 cDNA，并进行

引物扩增后测序，同样会引入因扩增效率引发的

偏差。 

4.4  无引物扩增的 rRNA 测序技术 

为了避免前文所述的引物扩增效率对微生物

群落多样性分析的影响，可以将 rRNA 反转录后

的 cDNA 直接进行测序。然而，细菌与古菌的

rRNA 因为不存在聚合 A 尾(PolyA tail)，无法通过

dT 引物对其进行直接反转录并添加标签用于建库

测序。Botero 等开发了一种将聚合 A 尾加至环境

样品中 RNA 的方法[134]。而 Karst 等利用这项技术，

对各类环境样品中的 rRNA 加聚合 A 尾后进行反

转录，并用长片段建库方法，实现全长 SSU rRNA

的 Illumina 测序分析[135] (图 2- )③ 。通过研究包括

海洋沉积物在内的 7 类环境的微生物组样本，捕

获 了 原 始 错 误 率 为 0.17% 的 高 质 量 全 长 SSU 

rRNA 序列。因为这一方法避免了引物扩增的偏好

性，并第一次发现大量的新物种 rRNA 序列，以

至于能将 SILVA 数据库中的非冗余 SSU 序列量提

高一倍，对完善微生物的分类和对系统发育树的

构建具有重要意义，特别是在海洋沉积物中发现

了大量古菌新类群。但该方法的操作步骤繁琐，

特别是 16S rRNA 的胶纯化后经 UMI 长读长建库

过程繁琐，是否普遍适用于微生物多样性分析仍

需要论证。此外，如前所述，UMI 技术只能构建

小于 2 kb 的长读长，因此无法对 LSU rRNA 进行

建库测序。除了使用聚合 A 尾以外，Mäki 等将 RNA

寡核苷酸直接连接到 rRNA 的 5′端并构建反转录文

库来实现对 SSU rRNA 免引物扩增测序[136]。 

以上两项研究都采用电泳切胶的方法从总

rRNA 样品中分离到 SSU rRNA 进行建库测序。而

用三代长读长测序技术理论上可以不用切胶分离

SSU rRNA 而直接对全部 rRNA 反转录后的产物

进行建库测序，从而显著简化建库步骤(图 2- )④ 。

但目前尚无相关研究报道。另一方面，rRNA 反转

录成 cDNA 也会引入一定的技术误差，而且逆转

录酶对 ONT 平台的读长会产生不良影响[137]。ONT

技术理论上可以直接对 rRNA 分子进行读取测  

序[138](图 2- )⑦ ，但目前尚不具备成熟应用。 

4.5  宏基因组 SSU 片段重构法 

宏 基 因 组 测 序 结 果 数 据 中 的 部 分 序 列 为

rRNA 基因序列，因此可以利用这部分序列进行微

生物群落多样性分析。该方法首先从宏基因组原

始测序数据中提取 rRNA 相关片段，随后或对这

些序列直接进行物种注释[139]，或通过从头组装或

参考模板序列组装的方式[140]获取全长 rRNA 片

段。该方法能避免引物扩增带来的偏好性影响，

因此能更真实地反映微生物群落结构特征，也能

发现引物扩增无法发现的海洋微生物新物种。例

如，在海绵共生微生物的多样性研究中，rRNA 基

因扩增中采用的简并引物都是基于研究较为透彻

的海洋浮游微生物序列设计的，因此相关研究结

果很可能会低估共生微生物的多样性。我们的前

期工作采用从宏基因组片段中重构 SSU rRNA 序

列的方法，分析了两种海绵动物的共生微生物群

落，发现了大量引物扩增所没有发现的微生物类

群[141]，且这些物种与海水中的浮游微生物种类截

然不同，有重要的生态和进化意义[142]。 

但此类方法也存在局限性。首先，rRNA 基因

序列只占宏基因组测序总数据中的较少一部分，

通常这些 rRNA 相关序列只能覆盖群落中丰度较

高的物种，而无法对低丰度物种多样性进行分析。
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其次，这类方法为获取全长 rRNA 片段，需对短

读长片段进行混合从头组装。该过程不可避免会

引入组装错误产生的嵌合体序列，从而影响多样

性分析的可靠性。 

4.6  rRNA 序列与微生物群落功能多样性 

虽然基于 rRNA 序列本身只能获取微生物物

种多样性信息，但由于进化关系相近的微生物其

基因组功能组成也具有一定的相似性[143]，所以可

以基于 rRNA 序列获得微生物分类学信息，推测

其对应微生物的功能基因组成。相关软件包括

PICRUSt[144]和 Tax4Fun[145]等。然而，这项技术的

可预测性和预测准确性都严重依赖于参考基因组

数据库的完整度[146]。由于目前公共基因组数据库

中主要包含人体(特别是肠道)微生物，而来自环境

中的微生物相对稀少。因此该技术在预测环境微

生物群落，特别是分析海洋沉积物、海洋极端环

境等生境时，其可用性较差[147]。此外，PICRUSt

和 Tax4fun 等软件基于 SILVA 数据库的版本更新

不及时也限制两个软件的广泛使用。 

除此之外，细胞内融合基因技术(epicPCR)将

16S rRNA 基因与所要研究的功能基因在细胞内

进行融合，从而可以同时研究微生物群落中的物

种多样性和功能多样性[148]。 

5  综合运用测序技术研究海洋微生

物多样性的具体问题 

5.1  估算全球海洋微生物多样性 

目前用 rRNA 序列估算全球原核微生物多样

性的方法是将全长 SSU rRNA 序列以 97%序列一

致性为阈值构建 OTU，以一个 OTU 为物种单位

进行计算。而计算模型的估算准确度依然受采集

自不同地域和环境的参考数据集的影响 [149]。然

而，由于存在严重的采样偏好性和引物特异性偏

差，目前公共数据库中海洋微生物，特别是海洋

沉积物等环境中的全长 SSU rRNA 序列仍然不 

足[135]。因此，为了更准确地对全球海洋微生物多

样性进行估算，首先要做的是对全球不同海域内

更多类型的海洋环境如海洋极端环境[76]、海洋沉

积物[135]、海洋生物被膜[150]和海洋共生微生物[151]

等进行 SSU rRNA 全长测序。随着 PacBio CCS 技

术的成熟商业化和 ONT R10 高精度版本的推出，

接下来几年必将有大量海洋微生物研究会采用全

长 SSU rRNA 扩增子测序，从而快速补充公共数

据库。此外，随着免引物的 rRNA 直接反转录后

测序或 rRNA 直接测序技术的开发，相关研究也

能补充扩增子测序中由于引物偏好性而忽略的微

生物类群，从而进一步完善公共数据库中海洋微

生物序列的代表性。随着公共数据库数据的量变

积累，我们将很快能够较为准确地预测出全球海

洋微生物的物种多样性范围[152]。 

5.2  应用于不同时空尺度范围的海洋微生物生

态学研究 

测序技术的快速和多样性发展为海洋微生物

生态学研究提供了丰富选择，以满足不同类型研

究的需求。对于预算有限、样本量需求较少的微

生物多样性研究，每个样本的测序深度、每条序

列的精确度和信息量无疑是最重要的。因此，虽

然基于 Illumina 的 SSU rRNA 部分区域扩增子测

序仍然是当前研究的主流，但随着 PacBio CCS 的

价格快速降低，三代全长 SSU rRNA 测序很快对

前者的统治地位产生挑战。与之相比，长片段合

成技术因其操作更为复杂，目前并没有太多测序

服务公司开展相关服务，限制了其成本降低和应



1762 Yuhang Liu et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2020, 60(9) 

actamicro@im.ac.cn 

用范围扩展。 

对于需要在一定预算范围内尽可能对更多环

境进行采样的大时空尺度研究，分配到每个样本

的 预 算 可 能 更 为 有 限 。 因 此 基 于 Illumina 或

BGISeq 测序平台的 SSU rRNA 部分区域扩增子测

序因其较为突出的测序深度和价格比而成为目

前的必然选择。虽然读长较短限制了物种分析的

准确性，但尚能满足在大尺度范围内揭示生态学

规律。 

而在微生物多样性的实时监测应用中(如出

海航次采样过程中及时评估微生物多样性，以指

导进一步采样计划)，ONT 因其便携性和用户可操

作性成为未来的必然选择。随着其测序精度进一

步提升(如 R10.3 版本)和单次测序成本的进一步

下降(如 Flongle 芯片)，其必将成为海洋微生物

rRNA 多样性研究的利器。 

5.3  菌株水平的微生物多样性研究 

通常序列一致性高于 97%的微生物被认为属

于同一物种的不同菌株。16S 序列也被用来区分菌

株(有时称为亚种)的基因多态性，其中单核苷酸多

态性(Single-nucleotide polymorphisms)已被用于预

测表型特征[153]。但是由于 SSU rRNA 基因在进化

中较为保守，所以即使具有完全相同的全长 SSU 

rRNA 基因序列的两个微生物也可能具有不同的

基因组结构和生理生态生态功能。为了在更精细

的水平上分析微生物多样性，需要更多序列信息。

因此，除了在测序精度上要达到能区分单碱基水

平外，LSU 甚至是全 rRNA 操纵子测序已成为这

个领域的发展方向。因此基于单分子的高精度三

代长读长测序技术将在此领域发挥更多作用。此

外，SSU 序列相同的不同菌株往往在 rRNA 操纵

子的拷贝数上也存在差异。通过 PacBio 对 SSU 

rRNA 全长甚至全操纵子测序的方法，也能基于单

核苷酸多态性鉴别不同菌株之间的拷贝数差异，

从而改进对物种甚至菌株的区分[86]。 

6  未来测序技术发展对海洋微生物

rRNA 多样性研究的影响  

基于 rRNA 序列测序的分析技术因其便捷、

成本低、灵敏度高而必将长期成为海洋微生物多

样性研究的支柱技术之一。未来测序技术将继续

向高通量、长读长、低误差、短时间、可便携和

易分析等方向差异化快速发展。而这些指标的提

升将直接促进基于 rRNA 测序技术的海洋微生物

多样性研究。随着长读长高精度测序技术的普及

应用，将使海洋微生物全长 SSU 数据库更为完善，

并极大改善 LSU 乃至全操纵子数据严重缺乏的现

状。而这些数据库的丰富，反过来有利于我们设

计更为丰富也更为合理的引物序列(特别是 LSU

和全操纵子扩增序列)，减少扩增偏好性，增加特

定类群引物的准确性，从而普遍提升研究的可重

复性。与此同时，测序长度和精度的提高，将大

大促进海洋微生物生态学研究的解析度。基于菌

株水平和基于 rRNA 的生态学模型，在理论上能

更好地与微生物的生理生态功能以及环境参数相

关联，从而对现有部分基于 OTU 和 DNA 数据的

生态理论进行修正。 

另一方面，测序技术的不断发展，也对分析软

件和配套试剂的开发、人员的培训提出了更多要

求。因此，海洋微生物研究者将不可避免地需要及

时了解和学习测序技术的发展，并结合自己的研究

需求合理规划测序方案。甚至基于已有技术，开发

新的建库和测序策略。从而能使海洋微生物多样性

研究及时获益于测序技术的进步成果。 
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Abstract: The total number of marine microorganisms is estimated to be 1030. They are the key components driving 
marine energy and material recycling and maintaining ecological balance. Research advances in marine microbial 
diversity contribute to our understanding of the operative mechanisms of marine ecosystems. These knowledges can 
guide our respondence to ecological crisis of global oceans and our exploration of marine microbial resources. As the 
number of culturable marine microorganisms is currently low, our knowledges to the abundance, physiological 
characteristics and ecological functions of marine microbial communities are greatly limited. Ribosomal RNA 
sequencing technologies can rapidly and accurately identify or classify microorganisms based on nucleic acid sequences 
at low-cost. These technologies have been used in studying community structure and evolutionary and ecological 
relationships between microorganisms. In recent years, with the benefit of rapid development in sequencing 
technologies, marine microbial studies based ribosomal RNA sequencing analyses have achieved remarkable progresses 
in discovering novel marine microbial lineages, revealing ecological mechanisms and evolutionary relationships between 
marine microorganisms, discovering novel metabolites and applying in marine bioremediation. In this review, we 
introduce the technical principles of ribosomal RNA sequencing, the application of three generations of sequencing 
technologies in studying marine microbial diversity, and variable combinations of library construction and sequencing 
technologies. Finally, we address prospectives in utilizing these sequencing strategies in studies with different purposes. 
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