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摘要：微生物性状是指与其存活、生长和繁殖紧密相关的一系列核心属性，这些属性能够反映微生物对

环境变化的响应，进而影响微生物的物种分布格局、群落构建机制以及相应的生态系统功能。越来越多

的研究表明，相比于微生物分类学信息，微生物性状可以在种群、群落和生态系统尺度等视角扩展我们

对微生物生态过程的理解，并提供生态模式的机理性解释。本文回顾微生物性状研究的发展历程，总结

近年来基于微生物性状研究的前沿科学问题，比如微生物性状的分类和测定方法、基于性状的功能多样

性定义及应用、性状与物种分布格局和群落构建机制的关系、性状对生物多样性和生态系统功能的影响

以及对环境变化的响应等。尽管微生物性状研究已经延伸到生态学领域的各个方面，有力推动着各个前

沿科学问题的研究发展, 但是仍然面临很多机遇与挑战。因此，本文也从研究方法和研究方向等方面对

未来基于微生物性状的研究提出了展望。 
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微生物是陆地及水域等生态系统的重要组成

部分，其中水圈(海洋、湖沼、河流、冰川、地下

水等)中居住着地球一半以上的微生物，蕴含着地

球上最大的微生物组[1–2]。水圈微生物在碳、氮、

硫等元素的生物地球化学循环中发挥关键驱动作

用[3–4]，但是，人们对其在自然环境中的驱动过程

和机理仍缺乏足够的认识[1]。这主要是因为微生物

之间存在水平基因转移(horizontal gene transfer)，

不同的微生物可以执行相似的代谢功能，其群落

通 常 表 现 出 较 高 的 “ 功 能 冗 余 ”(functional 

redundancy)[5–6]，使得基于分类学(taxonomy)的研

究框架不一定反映出微生物物种多样性减少或群

落物种组成变化对其介导的生态过程的显著影响

或对环境变化的响应[7]。因此，微生物生态学转而

关 注 基 于 微 生 物 性 状 (trait) 的 功 能 生 态 学

(functional ecology)研究框架[7–8]，比如功能生物地
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理学[9](functional biogeography)等。通过将这类研

究框架应用于水圈微生物，可以进一步深入了解

水圈微生物的群落形成、环境互作、生态功能以

及对环境变化的响应等。 

性状或功能性状(functional trait)是植物、动物

和微生物等对外界环境长期适应和进化后所呈现

出来的可度量的特征，通过影响有机体的生存、

生 长 和 繁 殖 进 而 影 响 其 对 环 境 的 适 应 性 和 功   

能[10]。其中，微生物性状的研究历史悠久，早期

微生物学家通过微生物的表型特征鉴别不同的微

生物类群。相比于动植物而言[10]，微生物性状的

研究相对滞后，这主要是因为微生物种类繁多、

体积微小且绝大多数不可培养[11]，使得其性状通

常难以测定。但是，随着新兴的分子生物学技术，

如基因组学、转录组学、蛋白质组学和代谢组学

等技术的蓬勃发展，有关微生物种群和群落多样

性的数据越来越多[12]，给微生物性状的定性和定

量研究带来了新的机遇，推动着基于性状的微生

物生态学的发展[8]。 

当前，基于微生物性状的研究涉及多个层次，

从个体水平到生态系统水平，并延伸到微生物生

态学研究的各个领域。本文主要关注以下这些前

沿的科学问题[13–15]，包括：(1) 微生物性状的分类

与测量； (2) 微生物性状与系统发育之间的关系；

(3) 基于微生物性状的功能多样性沿环境梯度的

分布格局及变化规律；(4) 基于性状研究微生物的

物种分布格局和局域、区域以及全球尺度下的群

落构建机制；(5) 基于性状研究微生物对生物多样

性和生态系统功能的影响以及对环境变化的响应

等。本文回顾总结近年来微生物性状研究的发展

历程、论述当前研究面临的机遇与挑战，并展望

未来具有潜力的研究方向，以供国内相关领域的

同行参考。 

1  微生物性状的分类与测量方法 

1.1  微生物性状的分类 

1.1.1  基因型性状与表型性状：微生物性状可以

分 为 基 因 型 性 状 (genotypic traits) 和 表 型 性 状

(phenotypic traits)。基因型性状编码微生物的功能

潜力。在微生物类群中，基因型性状主要表现为

基因组中是否存在特定的功能基因或代谢途径[16]。

此外，还包括 GC 含量、基因数量、有效基因组

大小以及 16S rRNA 基因拷贝数等[17–18]。微生物群

落被认为是环境过滤后由一系列功能基因编码的

功能文库[19]。在微生物群落中，除了宏基因组中

功能基因或代谢途径的绝对丰度以外[16]，功能基

因变异的多样性(如相对丰度或均匀度等)也可以

视为基因型性状[20–21]。 

表型性状是基因型性状在微生物类群或群落

层次的表观特征，与生态系统过程之间存在更直

接的联系[16]。在微生物类群中，表型性状主要包

括微生物的形态和生理特征(例如细胞大小、形

状、运动性、孢子形成、生长速率和化学计量等)、

环境偏好(例如需氧量、最佳 pH、最佳温度和耐盐

度等)、代谢能力(例如纤维素降解、某些酶的产生

等)和病毒抗性等。在微生物群落中，表型性状通

常对应与生物多样性和生态系统功能相关的群落

功能性状，例如底物利用、气体产生、化合物降

解和生物过程的时间稳定性等[16]。 

1.1.2  浅层性状与深层性状：由于不同性状的生

物化学特性和遗传复杂性不同，其系统发育保守

性存在差异，从而可将性状分为浅层性状(shallow 

traits)和深层性状(deep traits)。其中，深层性状通

常涉及多个功能基因的相互作用，在系统发育中

高度保守，例如对 pH 和盐度的环境偏好；而浅层

性状通常涉及较少的功能基因，系统发育保守性
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相对较差，例如对碳和磷等底物的利用[8]。这是因

为浅层的简单性状可能被噬菌体、质粒或转座子

携带，通过水平基因转移在微生物物种或个体水

平上对基因组进行修饰[22]。性状的系统发育保守

性差异可以用来预测微生物的群落组成变化；具

体而言，对深层性状或浅层性状产生影响的环境

变化将分别在广泛或更精细的分类水平上改变微

生物的群落组成[8]。 

1.1.3  响应性状和效应性状：在研究微生物群落

如何响应环境变化并影响生态系统功能时，关键

在于区分群落的响应性状(response trait)和效应性

状(effect trait)[23]。其中，响应性状体现了物种对

环境变化的响应和承受能力，决定了其面对新环

境时的丰度变化，因此响应性状的集合构成了群

落组成变化的基础；而效应性状则体现了物种实

现和影响生态系统功能的能力，因此效应性状的集

合通常是生态系统功能变化的可靠预测因子[24–25]。

与初始群落相比，具有响应性状的物种在受到环

境变化影响后，其效应性状的变化程度将决定群

落对生态系统功能的影响程度[26]。对于响应性状

和效应性状的研究选择，取决于研究者对涉及效

应性状的特定生态过程的实现还是对涉及响应性

状的跨空间、时间和环境梯度的生态过程的稳定

性感兴趣[16]。 

1.2  微生物性状的测量方法 

微生物性状的测量方法可分为直接方法和间

接方法。直接方法是指通过直接观察表型来表征

微生物性状[27]，主要包括研究微生物形态性状(如

细胞形状和细胞壁结构)的传统显微镜技术和培

养技术[28–29]；量化微生物对各种底物或应激源生

理 反 应 (如 呼 吸 )的 表 型 阵 列 技 术 ( p h e no ty p i c 

arrays)；通过分析微生物产生的代谢物，进而获取 

其生理性状的代谢组学技术；通过分析给定微生

物样品产生的蛋白质，进而获取微生物群落生理

性状的宏蛋白质组学技术等[30]。由于微生物群落

层次的表型性状通常是由多种微生物的相互作用

引起的，因此相比于微生物类群层次的表型性状

往往难以测量和预测[16]。新的技术方法可以根据

微生物群落内的活动或生理状态测量群落水平的

表型性状。例如，定量化稳定同位素探针技术

(quantitative stable isotope probing)可以在群落层

次量化利用同位素标记的特定底物的微生物类群

的性状[31]。目前，我们正尝试通过同位素标记葡

萄糖中的碳原子和水中的氢原子等测定不同微生

物类群的碳源同化速率和生长速率，从效应值

(effect size)角度建立新的研究技术方法从而定量

获取微生物物种对环境变化的响应特征。 

间接方法是指通过基因组学、宏基因组学、

转录组学和宏转录组学等组学技术进行基因测序

和分析来间接量化微生物性状[27]。这些方法依赖

于将目标基因序列与基因或蛋白质的功能注释数

据库(如京都基因与基因组百科全书 KEGG 和蛋

白质直系同源簇 COGs 等)进行比较，从而推测基

因序列的功能和微生物的功能潜力。微生物群落

层次的基因型性状主要通过两类方法进行描述。

一类方法是通过群落内微生物的分类组成进行推

断，常用的软件包括 PICRUST[32]、Tax4Fun[33]和

Vikodak[34]等。第二类方法是通过对宏基因组学

或宏转录组学的测序结果进行功能基因或代谢

途径的功能归类[35–36]。一旦确定了群落的宏基因

组含量，还可以估算出一些基因型性状，如 GC

含量及其变化、有效基因组大小或宏基因组功能

含量等[17]。 
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2  微生物功能多样性及分布模式 

功能多样性(functional diversity)是生物多样

性的一个组成部分，是联系生物多样性和生态系

统功能的关键要素。尽管功能多样性的重要性越

来越被认同，但是其定义却多种多样，如“生态系

统中生物所形成和执行的功能类型、数量及其分

布”[37]，“功能多样性是影响生态系统功能和运行

的生物多样性的功能组分”[38]等。本研究认为，功

能多样性是特定生态系统中物种功能性状的大

小、范围及分布，也称功能性状多样性(functional 

trait diversity)，强调群落中物种功能的差异[39]。自

1981 年首次提出微生物功能多样性指数[40]以来，

人们日益认识到，相比于只包括物种数和相对多

度的物种多样性，功能多样性可以提供更有力的

理论检验[41–42]，用于解释和预测若干重要的生态

学问题[15]。 

2.1  功能多样性指数 

功能多样性主要通过基于功能性状计算的功

能多样性指数进行描述(表 1)。目前被广泛认可的

指数包括功能多样性指数(functional diversity，

FD)[39]、功能丰富度(functional richness，FRic)、

功能均匀度(functional evenness，FEve)和功能相异

度(functional divergence，FDiv)[43]等。此外，功能

发散度(functional dispersion，FDis)[44]、功能特征

多 样 性 指 数 (functional attribute diversity ，

FAD2)[45]、RaoQ 指数[46]和 CWM 指数(community 

weighted mean)[47]等也被用于描述功能多样性。 

功能多样性指数的一般计算框架如图 1 所示：

(1) 获得物种的功能性状矩阵；(2) 基于欧几里得

距 离 (Euclidean distance) 或 高 尔 距 离 (Gower’s 

distance)等将功能性状矩阵转换为物种对之间的

功能距离矩阵；(3) 将功能距离矩阵聚类生成树状

图或由主成分分析生成多维的功能空间；(4) 结合

物种丰度或生物量信息和物种在功能空间中的位

置，计算群落的功能多样性指数[48]。在计算功能

多样性指数时，用来表征功能丰富度(FRic)和功能

发散度(FDis、RaoQ)的多样性指数对性状数量变

化表现出较高的敏感性，而功能均匀度(FEve)和功

能相异度(FDiv)受性状数量变化的影响较小。因此

使用功能多样性解释生态现象和生态过程时，不仅

需要考虑具体性状值，而且需要考虑性状数量[49]。 

 

表 1.  功能多样性指数及其含义 

Table 1.  Functional diversity index and its meaning 

Index Meaning Reference 

FD The total branch length of a functional dendrogram. [39] 

FRic The amount of functional space filled by the community. [43] 

FEve The evenness of abundance distribution in a functional trait space. [43] 

FDiv The divergence in the distribution of abundance in a functional trait space. [43] 

FDis The mean distance in multidimensional trait space of individual species to the centroid of all species. [44] 

FAD2 The sum of the squared Euclidian distances the species are apart. [45] 

RaoQ 
The quadratic entropy of Rao that incorporates both the relative abundances of species and a measure of 
the pairwise functional differences between species. 

[46] 

CWM Community-level weighted means of trait values. [47] 
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图 1.  基于性状的功能多样性的计算 

Figure 1.  Calculation of functional diversity based on traits. Sp: Species; Tr: Trait; Si: Site. 
 

2.2  功能多样性指数与物种或系统发育多样性指

数的关系 

生物多样性包括三个维度，即物种多样性、

系统发育多样性和功能多样性[16]。传统的物种多

样性指数仅包含物种数和相对多度的信息，如物

种丰富度、Simpson 指数和 Shannon-Weiner 指数

等，其忽视了物种自身的差异在群落构建和生态

系统功能维持过程中的作用和贡献的相对大小。

系统发育多样性指数是从进化的角度认识群落内

物种的多样性格局，通常采用 Faith’s PD(群落中

物种的系统发育树的所有分支长度之和)[50]作为

多样性指数。此外，MPD 和 MNTD 指数以及标

准化指数 NRI 和 NTI 等也被用来表征系统发育多

样性[51–52]。功能多样性指数则将物种的多度和性

状分布结合在一起。由于物种在生态过程中的作

用和贡献往往与性状密切相关，且功能多样性考

虑了物种之间的相互作用以及对环境响应的差

异，因此与物种或系统发育多样性相比能够更好

地揭示生态过程。此外，由于微生物性状在系统

发育上或多或少存在保守性[8]，因而 PD 也可以被

用来反映功能多样性[52]，并在此基础上衍生出基

于功能性状所构建的系统进化树进行计算的功能

多样性指数 FD[39]。 

2.3  功能多样性的分布模式 

随着环境或地理梯度的变化，微生物功能多

样性通常表现出一定的分布模式。通过认识微生

物的多样性分布模式有利于预测环境变化对生态

系统的影响[53]。但是，由于研究区域和尺度不同，
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其分布模式随着环境或地理梯度的变化往往表现

出不同的变化趋势。以海拔梯度为例，微生物功

能多样性随着海拔升高会表现出上升、下降或单

峰等趋势，这和不同地区不同海拔梯度下的地形

条件、土壤环境、气候因子以及地上植被状况存

在密切关系 [54]。借助功能基因芯片(GeoChip)技

术，研究发现在草地生态系统中，土壤微生物中

与碳循环、氮循环及压力相关功能基因的相对丰

度在不同海拔间差异明显，海拔越高，压力相关

的功能基因相对丰度越高[55–56]；在森林生态系统

中，土壤微生物功能基因的海拔分布模式与物种

多样性分布不一致，与碳循环和氮循环相关的功

能基因在林线交错带具有更高的多样性，且林线

两侧土壤微生物的功能基因多样性存在差异[57–56]。

相比于土壤微生物，目前针对水体微生物功能多

样性的海拔分布模式鲜有报道。近期，我们通过

对亚欧山地溪流生物膜中包括细菌、古菌以及真

菌等微生物的研究[53]，发现其功能基因多样性在

气候因子的调节作用下随着海拔升高而单调下

降，并且这一分布模式在挪威、西班牙和中国等

多个研究区域得到验证；在该研究的基础上，我

们进一步发现在未来的气候模式下，亚欧大陆河

流水体微生物的功能基因多样性变化将主要发生

在中高纬地区。具体而言，与现状相比，这些地

区在 2060–2080 年期间的功能基因多样性将最高

增加 30%，功能基因的组成变化将高达 35%。 

3  基于性状的微生物生态学研究 

3.1  研究思路 

基于性状的微生物生态学研究思路如图 2 所

示：物种库(species pool)经过环境过滤后形成局域

的微生物群落，基于群落中物种的相对丰度和性

状信息计算微生物的功能多样性，进而(1) 描述物

种和群落水平的性状在环境梯度和空间尺度上的

分布；(2) 解释物种的空间分布格局和群落构建机

制；(3) 预测微生物性状对环境变化的响应和生态

系统功能的影响[9]。 

3.2  性状与物种分布格局 

微生物的表型性状通常难以测量和获取，基

因组信息为识别和量化微生物的相关性状提供了

便利。由于一些基因型性状在整个生命树中是共

有的，因此可以用来理解与生态进化和适应相关

的特定策略的权衡[58–59]。具体而言，基因型性状

与微生物生活方式[60]、生长速率[61]、细菌表型[62]、

细菌生活史策略[63]、海洋细菌的营养策略[64]和土

壤细菌的栖息地宽度[65]之间存在关联。 

3.2.1  基因组大小：对于微生物而言，基因组大

小是垂直遗传、水平基因转移以及基因复制和丢

失的产物[66]。因此，基因组大小至少部分反映了

微生物的生活方式和对环境所施加的外部压力的 

 

 
 

图 2.  基于性状的微生物生态学研究思路 

Figure 2.  Research ideas of microbial ecology based 
on traits. 
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适应性[67]。居住在可变或异质环境中的微生物，

如土壤微生物，往往比生活在恒定或稳定环境中

的微生物，如生活在宿主体内的寄生虫，拥有更

大和更多功能的基因组[68]。此外，较大的基因组

更容易受到来自远缘生物水平基因转移的影响，

从而形成一些理论假设：基因组大小与环境异质

性之间存在相关性，生活在复杂环境中的微生物

群落增加了对更大基因组的需求，通过增加对同

一环境中相互作用的系统发育距离较远的有机体

基因的摄取，进而扩大了自身的基因组[69]。 

3.2.2  核糖体基因拷贝数：核糖体基因拷贝数是与

细菌生态策略相关的一系列生活史特征之一[70]，它

可能在微生物群落构建中发挥重要作用[71]。在资

源丰富时，核糖体基因拷贝数与微生物的最大生

长速率和响应时间存在联系。在资源匮乏时，拥

有多个基因拷贝数意味着竞争成本，这体现了生

活史的权衡。此外，核糖体基因拷贝数还可以通

过影响细胞化学计量和食物网相互作用而对生态

系统功能产生广泛影响[72]，因此了解核糖体基因

拷贝数的生物地理学对于预测生态系统对环境变

化的响应很重要。 

3.2.3  转运蛋白：微生物对盐度或极端 pH 环境的

适应性通常与其细胞表面拥有或表达的转运蛋白

的互补有关[73]。在 pH 梯度下，针对土壤细菌群落

功能基因的研究表明，适应较高 pH 土壤的微生物

通常是因为其多种转运蛋白(如 ABC 转运蛋白)的

含量更高，可以直接吸收底物和辅因子[74]。 

3.3  性状与群落构建机制 

微生物群落是联系微生物生态学与动植物宏

观生态学的基础，其结构和构建是微生物生态学

领域长期关注的问题[75]。功能性状在群落生态学

中正在被越来越多地用于群落形成过程的检验和 

量化[76]。对细菌群落的研究发现群落的构建是基

于功能基因而非物种[75]。在局域群落内，功能性

状通过影响物种沿环境梯度的排列、种间竞争以

及群落内的资源分配而影响群落的物种共存格

局。一方面，具有相似功能性状的物种间具有相

似的资源需求，竞争更加激烈，因而在群落中的

多度不高；另一方面，具有最适合某类生境功能

性状的物种或种群得以在该生境下大量存活繁

殖，因而在群落中会具有很高的多度[15]。通过分

析功能性状在空间和时间上的分布格局可以验证

不同生态和进化驱动因素在时空尺度上对群落构

建的重要性[77–78]。进一步研究表明，使用功能性

状验证不同的群落构建机制时，应同时将物种的

存在与否与多度数据纳入影响因素中[15]。 

在有关微生物群落构建机制的研究中，部分

研究支持了中性理论[79–80]，认为微生物群落结构

是由随机过程决定的。当然，也有研究强调生态

位和确定性过程的重要性[81]。支持生态位理论的

研究，往往集中于验证功能性状在不同群落间存

在显著差异以及群落内共存物种间的性状距离比

随机模型模拟的性状格局更加发散；支持中性理

论的研究，则往往集中于验证群落的实际功能性

状格局是否和模拟的由扩散限制引起的空间聚集

格局相吻合[15]。本研究组认为，群落构建可能是

随机的生态漂变和生态位分化共同作用的过程。

当前，更多的研究开始关注整合生态位和中性理

论探究随机作用和确定性作用的相对贡献[82–83]。

研究人员通过检验由随机过程导致的性状相似性

和离散性与实际群落中物种性状分布的差异，即

群落构建中的零检验(null model)[84]，进而区分生

态位理论(确定性过程)和中性理论(随机过程)在

驱动微生物群落构建方面的相对重要性。如果由
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随机过程导致的群落物种性状分布与现实群落中

的物种性状分布之间没有明显差异，这表明随机

过程是群落构建的决定因素；如果在观察的群落

中，性状相似性比随机的预期要高，这表明微生

物的性状是由环境选择决定的，即确定性过程是

群落构建的决定因素[75, 78]。 

3.4  性状与生态系统功能 

基于性状方法研究生态系统功能的优势在于

特定性状与生态系统功能紧密相关[10]。微生物的

大多数代谢性状可以被视为效应性状，因为它们

直接影响生态系统中的营养循环过程(例如碳水

化合物降解和磷酸盐获取等)和微量气体排放过

程(例如甲烷生成和甲烷氧化等)。因此，生态系统

中是否存在具有某些特定性状的微生物以及其数

量多少，可能影响生态系统的功能和效率[8]。此外，

环境因子与性状共同影响着自然条件下生态系统

的功能，且性状会受到环境因子的影响，随环境

因子的变化而改变[85]，因此深入理解其动态变化

对精确预测生态系统如何调节和应对环境变化尤

为重要。 

3.4.1  微生物功能多样性与生态系统功能：微生

物 生 物 多 样 性 和 生 态 系 统 功 能 之 间 的 关 系

(biodiversity and ecosystem functioning，BEF)主要

通过测量由标记基因方法衍生出的物种多样性和

群落组成的变化进行推断，但是这种推断并不能

说明微生物多样性和生态系统功能之间的因果关

系[86]。对微生物生物多样性和生态系统功能关系

机制的研究需要进一步表征微生物在生态系统中

的功能表现和作用[87]。微生物的性状恰恰表征了

它们在生态系统中的功能表现，比如对气候条件

的适应能力、获取资源的能力以及与群落中其他

微生物相互作用的能力等。因此，利用性状的丰

度、多样性和分布等信息有助于阐明微生物多样

性的潜在机制并且解释和预测生物多样性对生态

系统功能的影响[15]。 

研究表明，微生物生物多样性在不同生境和

空间尺度上与生态系统功能呈正相关关系[88–89]。

生物多样性对生态系统功能的积极影响可以归因

于两种与生态位相关的机制，即选择效应(selection 

effects)和互补效应(complementarity effects)[16]。选

择效应反映了高竞争性物种对群落整体功能的影

响，某些关键性状的存在或者丰富可能会不成比

例地影响生态系统功能[90]。互补效应强调具有互

补性状的物种的存在，在资源生态位上的差异会

导致竞争的减少和群落生态位的增加，使得微生

物对限制资源的使用更加有效[86]，从而对生态系

统功能产生积极影响。此外，当某些物种以有利

于其他物种的方式改变环境条件时，还会发生促

进效应(facilitation effects)[91]，例如根瘤菌与豆科

植物的共生，提高了豆科植物的固氮效率。 

功能多样性指数可以用来评估生物多样性对

生 态 系 统 功 能 的 影 响 。 例 如 ， 功 能 相 异 度

(functional divergence)表示群落内性状值的差异

性，该指数越高，说明生态位互补程度越强，资

源的利用效率提高，生态系统功能增强[37]；功能

分散度(functional dispersion)被认为是物种相互作

用的结果，其量化可以提高对物种相互作用在调

节生态系统功能中重要性的认识[9]。由于生态系统

功能评估在很大程度上受到功能性状选择和功能

多样性指数算法的影响[92]，为了更好地获取功能

多样性指数，最大的挑战是定义哪些微生物性状

对于生态系统功能或特定的生态系统功能而言很

重要以及如何测量这些相关性状[86]。此外，人们

已经认识到通过更好地描述微生物性状之间的权
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衡关系有助于定义微生物的生活史策略，同时可

以减少需要考虑的性状维度[86]。 

总体而言，在基于性状的研究框架下将生态

生理研究与当代分子技术相结合可以增强我们将

微生物生物多样性与生态系统过程联系起来的能

力。需要注意的是，基于性状的研究并非是取代

基于分类学的研究，这是因为描述微生物之间性

状共存和权衡所需的信息需要建立在分类学的基

础上[86]。 

3.4.2  微生物性状对环境变化的响应及其对生态

系统功能的影响：由于性状的生物地理格局将生

物体的功能和环境联系在一起，理论上可以通过

性状的变化预测生物体、群落和生态系统对环境

变化的响应[26,93]。通过关注微生物与环境相互作

用的生活史策略，有助于将微生物生态学和生态

系统功能联系起来[94]。基于性状的微生物生活史

策略可以分为三种：高产 Y (high yield)，资源获

取 A (resource acquisition)和胁迫耐受 S (stress 

tolerance)[94]。在资源丰富和环境压力较小的情况

下有利于高产策略[95]，此时微生物最大限度地提

高用于生物合成的资源摄取比例。在资源匮乏的

情况下有利于资源获取策略，此时微生物以牺牲

产量为代价增加资源获取[94]。当微生物被暴露在

极端环境时将具有与胁迫耐受性相关的性状，而

以牺牲其他性状为代价。例如，在高酸度或者高

盐度的环境中，微生物通过改变细胞膜的结构和

组成来维持细胞的完整性和渗透平衡[96]。 

基 于 性 状 的 响 应 和 效 应 框 架 (trait-based 

response–effect framework)可以通过区分群落对环

境变化的响应(由响应性状预测)和该变化对生态

系统过程的影响(由效应性状预测)来预测环境变

化对生态系统功能的影响[26]。研究发现，微生物

的响应性状在系统发育上存在保守性[8]。一项研究

采用 rRNA 丰度作为响应性状表征草地土壤微生

物对水分突变的短期响应策略[97]，发现细菌的响

应策略在门水平得到高度保留，且疣微菌和放线

菌的响应比变形菌更为迅速。另一项研究采用将

微生物类群之间的遗传距离与响应相似性相关联

的方式来量化草地叶片凋落微生物对干旱和氮添

加的响应策略[25]。结果显示，真菌类群在更精细

的分类水平上对干旱和氮添加的响应保守，且对

干旱的响应比对氮添加的响应更为保守，这可能

因为微生物的抗旱性状(包括特殊的细胞壁结构

和渗透调节等)比响应氮添加的性状涉及更多的

功能基因[8]。 

4  微生物性状研究面临的机遇与挑战 

当前，国内外学者在微生物性状研究领域已

经开展了大量的工作，取得了丰硕的成果。基于

性状的研究方法可以在种群、群落和生态系统等

不同层次上扩展我们对微生物生态过程的理解，

并提供生态模式的机理性解释[76]。当然，这一研

究框架在提供机遇的同时仍然面临很多挑战。 

4.1  机遇 

数据整合是微生物生态学的优势，依赖数据库

的开发来存储、维护和共享大量的微生物数据[98–99]。

目前，微生物的表型数据和功能基因注释正在被

添加到现有的或者新的数据库中，使得性状信息

更容易检索和比较[100–103]。蛋白质注释数据库的增

长也有助于更精确的功能预测[104]。但是，不同研

究之间数据收集和处理方法的差异使得在区域或

者全球范围内进行综合分析存在困难[105]。因此，

性状数据的进一步整合还需要开发用于收集和处
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理大量原始数据的标准化方法，从而使不同研究

之间的数据收集更加标准化且更具可比性[27]。 

4.2  挑战 

4.2.1  性状多样性：由微生物生活方式和代谢方

式的多样性导致的性状多样性是性状方法标准化

使用面临的挑战。一方面，许多已知的性状可能

还具有潜在的适应意义；另一方面，许多具有潜

在适应意义的性状可能没有被记录[106]。因此当我

们试图对基因序列进行功能注释时，由于部分基

因序列相关的蛋白质很少通过实验进行表征，因

此它们与任何已经被表征的蛋白质可能都不完全

匹配，从而不能通过同源性来预测其功能[107]。此

外，性状的多样性导致研究人员在进行性状研究

时，通常根据自己的研究兴趣对性状进行选择。 

因此，基于性状的微生物生态学研究应试图

寻找微生物适应环境变化的一组核心性状，将大

量的潜在性状减少为一组数量较少，但始终与微

生物生态策略相关的可测量性状，从而使得研究

人员集中精力研究，进而解决时间和预算限制等

问题[27]。与此同时，考虑到部分功能多样性指数

对性状数量变化表现出较高的敏感性[49]，因此在

适当减少性状的同时，还应考虑性状数量对功能

多样性指数的影响。 

4.2.2  基因型与表型和环境的匹配：由于表型性

状具有较高的复杂性，通常涉及到基因组多个功

能基因的相互作用，因此很难通过是否存在特定

的功能基因推测微生物的功能潜力，或者仅通过

基因组信息获知其代谢途径[8]。例如，氨单加氧酶

基因(amoA)与甲烷单加氧酶基因(pmoA)同源，因

此 amoA 和 pmoA 基因的共存表明微生物可能进行

甲烷氧化、氨氧化或者同时进行这两种生物化学

过程[108]。此外，功能性状需要在可培养的微生物

中进行验证，但是由于绝大多数微生物的不可培

养性，使得基于基因组信息推测的功能性状可能

被错误地注释[109]。 

在自然环境下可以对植物性状进行原位测

量，但是对微生物却难以适用[8]。存放在公共数

据库中的微生物基因组信息通常缺少自然条件

下对应的表型数据和环境数据[110]，从而给这些数

据与基因组信息的整合和下游分析带来困难。因

此，我们需要进一步整合宏基因组学、实验培养

和实地测量技术，将微生物分类、系统发育和功

能基因等信息与测定的表型性状和环境偏好联

系起来[73]。 

5  展望 

关于微生物个体的研究表明，微生物的个体

性(如细胞间的表型变异性)可能是驱动微生物适

应和进化的重要因素[111]。因此，为了进一步了解

微生物个体在自然环境中的潜在重要性，我们建

议对微生物个体在自然环境中的表型变异进行分

析，并研究这种变异的功能潜力以及微生物类群

能否从中获益。与此同时，新的微生物生理学研

究 技 术 ， 如 蛋 白 质 非 标 记 定 量 技 术 (label-free 

approaches)、稳定同位素探针技术(stable isotope 

probing)和底物类似物探针技术(substrate analogue 

probing)等 能 够 无 损 伤 地 测 量 从 自 然 环 境 中 获 

得的单个微生物细胞的基因表达和代谢活动等

信息 [112]，为微生物个体层次的研究提供了客观

条件。 

基于性状的研究还应促进群落生态学和生态

系统生态学之间的融合[76]。为了更好地搭建性状

研究与宏观生态学研究的桥梁，需要从更高层次

提出新的概念，如生态系统性状(ecosystem trait)，
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即以单位土地面积为基础，在群落尺度能体现

生物对环境适应性和生产力优化的性状，由植

物群落性状、动物群落性状和微生物群落性状

等组成 [113]，借此推动传统性状研究与宏观生态

学研究的结合。 
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Microbial traits shed light on species distributions, assembly 
processes and ecosystem functions 
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Abstract: Microbial traits are core attributes closely related to microbial survival, growth and reproduction. These 

attributes could reflect the microbial responses to environmental changes, and then affect species distributions, 

community assembly processes, and relevant ecosystem functions. There is a growing recognition that, compared to 

microbial taxonomic information, microbial traits could expand our understanding of microbial ecological 

processes and provide mechanistic explanations of ecological patterns at the scales of population, community and 

ecosystem. Here, we address important ecological themes based on microbial traits in recent years, including the 

classification and determination of microbial traits, functional diversity and applications, the relationship between 

microbial traits and species distribution and community assembly, the effects of microbial traits on biodiversity and 

ecosystem functions and the response of microbial traits to global change. Although previous studies on microbial 

traits have been extended to all aspects of ecology and promoted the research and development of various frontier 

scientific problems, there are still many opportunities and challenges. Thus, we also provide perspectives such as 

research methods and directions based on microbial traits. 
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