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摘要：【目的】开发一个收集环境微生物信息并能快速合成环境治理微生物群体的网站。【方法】在“中

国科学院战略生物资源服务网络计划”的支持下，依托资源丰富的环境微生物实体保藏库，完善菌株

功能、环境适应及生理生化相关信息，建立了环境微生物资源信息库(网址：http://www.envimicrobe. 

com)。【结果】该信息库主要包含“资源库”、“群体合成系统”两个模块，其中资源库收集整合了环境

微生物实体库中菌株的功能特性、环境适应性、生理生化特性等信息；群体合成系统则将这些功能菌

特征信息与目标污染治理对象的污染物信息、环境条件参数信息相匹配，快速合成针对性强的环境治

理微生物群体，研制环境微生物复合菌剂产品。【结论】该信息库的应用，不仅可以帮助研究者快速

获取相关微生物资源信息，高效快速地开展环境微生物相关研究，而且也将会促进环境微生物资源的

产业化推广应用。 
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生态文明建设多次被纳入我国国民经济和

社会发展规划中，在“十四五”规划建议中也明确

提出要持续改善生态环境，牢固生态安全屏障，

提升生态系统质量和稳定性[1]。其中环境污染治

理任务艰巨，而微生物治理技术在污染治理中发

挥重要核心作用[2]。由于环境污染物成分多，环

境条件恶劣，单一菌株难以稳定发挥作用，微生

物群体由于稳定性好、环境适应能力强、抗冲击
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等优点而受到广泛的关注 [3–5]。但目前环境微生

物群体合成中存在理论不明晰、菌剂结构不合

理、针对性不强、开发时间长等问题[6]。 

近年来，随着高通量检测技术及设备的出

现，使得大规模检测环境微生物相关基础信息

成为了可能 [7–8]。这些微生物信息的获取，在提

高微生物群体针对性、缩短研发时间上可提供

巨大的应用价值。如张丹等构建的高效堆肥复

合 菌 剂 就 是 基 于 对 实 验 室 现 有 微 生 物 功 能 信

息、环境适应信息及生理生化信息的基础上，

在一个月内就针对干温河谷区农村易腐垃圾研

发出了高温期长、腐熟时间短、堆肥品质好的

CM 菌剂 [9]。 

但是目前借助高通量检测技术及设备获得的

大量微生物信息并未得到充分的整理和利用[6]，因

此构建一个能够收集整合这些信息数据并将其

利用的环境微生物资源信息库就显得十分必要。

在“中国科学院战略生物资源服务网络计划”的支

持下，依托资源丰富的环境微生物实体保藏库，

通过完善环境微生物的功能特性、环境适应特性

及生理生化特征等信息，建立了环境微生物资源

信息库。该资源信息库中“资源库”模块不仅储备

了丰富的环境微生物资源及环境微生物复合菌

剂信息，而且也将会促进环境微生物群体的合成

及相关菌剂产品的研发，提高微生物资源的利用

效率，促进环境微生物的产业化，有效地服务国

家环保战略。另外，通过“群体合成系统”模块合

成的环境微生物菌剂的应用，也可有效输出广谱

实用的复合菌剂产品及其相关技术，扩大环保复

合菌剂在我国使用的范围，提高了我国环保科技

企业的技术水平和核心竞争力，最终为环境污染

有效治理提供极大的支持。 

1  环境微生物资源信息库 

本资源库主要依托中国科学院战略生物资

源服务网络计划“生物资源衍生库”项目、中国科

学院战略生物资源能力建设项目等收集了多种

功能微生物，并通过建立高通量检测的方法，获

得微生物的生理生化特性、功能特性、环境适应

特性等信息数据。为了保障数据的质量，每个数

据均设置 3 个平行，其中平行数据间误差不大于

5%的作为可信数据，误差大于 5%的则为不可信

数据，需要重新检测(后台展示数据为平行数据间

的平均数)。最终以获得的微生物菌株信息数据为

基础，通过“ASP.NET 开发语言+MySQL 数据库”

的方法构建微生物资源库平台，并将其搭载到云

服务器上形成可通过浏览器直接访问的环境微

生物资源信息库(网址：http://www.envimicrobe. 

com)，从而实现微生物信息资源的共享。图 1 为

环境微生物资源信息库的首页，主要设置了“资源

库”和“群体合成系统”两个常用功能模块。其中

“资源库”模块能够为明确了解菌株功能需求或者

修复场景污染物单一的用户提供单个菌株或者

简单几株菌的组合服务，同时又能为后者微生物

群体的合成提供丰富的菌种资源信息；“群体合成

系统”模块主要是针对污染物组分复杂、环境条件

特殊的污染场景修复提供微生物复合菌剂合成

工具。下面对两大模块的构建原理、数据结构及

其应用范围进行详细介绍。 

1.1  资源库 

基于丰富的环境微生物资源信息，根据微生

物修复性能的强弱及其在环境修复中的应用成

熟程度，将环境微生物“资源库”分为“普通资源

库”和“高效菌种库”两个子库，资源库数据结构如

图 2 所示。 
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图 1.  环境微生物资源信息库首页 

Figure 1.  Homepage of environmental microbial information repository. 
 

其中，“普通资源库”作为环境修复基础微生

物资源库，主要收集了一些功能特性不突出、污

染物降解性能一般的菌株。其菌株的信息收集主

要来自 2 个方面，一方面是前期参与“中国科学院

战略生物资源服务网络计划”的中国科学院成都

生物研究所、中国科学院微生物研究所、中国科

学院天津工业生物技术研究所等多家科研单位

经过富集、筛选、分离、培养及 16S rDNA 鉴定、

命名等过程，最终获得环境治理菌株的代号、中

文名称、培养基、培养条件及 16S rDNA 序列等

信息；另一方面是从相关学者的文献报道上收集

菌株的基础信息。 

“高效菌种库”则作为环境修复及群体合成的

种子库，主要包括一些功能信息明确、污染物降

解性能优异的菌株，其菌株的信息收集主要是基

于丰富的环境微生物资源实体库，选取具有实际

应用潜能的菌株，在获得菌株代号、中文名称、

培养基、培养条件及 16S rDNA 序列等的基础上，

借助高通量的检测仪器或技术手段，经过“评价指

标科学性调研-评价指标确定-高通量评价指标检

测方法建立-检测”等过程获得菌株的功能特性

(目标污染物、底物耐受浓度、降解性能等)、环

境适应特性(耐盐性能、耐酸碱性能、耐旱性能、

最适温度、最适 pH 等)以及生理生化特性(糖类、

淀粉、明胶等)等详细信息；也可通过合作科研单

位、企业等获得高效菌株的详细信息。 
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图 2.  “资源库”数据结构 

Figure 2.  Data structure of “resource repository”. 

 

综上所述，构建的资源库一方面储存了大量

的环境治理微生物相关信息，丰富了环境治理微

生物资源库，挖掘了微生物潜在的功能特性，发

掘了潜在的高效修复环境的菌株；另一方面菌种

信息的不断完善将有助于提高菌株的利用率，促

进环境治理菌剂的研制并扩大其使用范围。 

1.2  群体合成系统 

群体合成系统，全称环境治理微生物群体精

准匹配合成系统，是基于需要治理的污染环境中

污染物成分多、环境条件严苛、单一菌株难以稳

定发挥作用等问题，而为复合菌剂功能菌配伍研

发的快速筛选工具，构建原理如图 3 所示。该系

统是在环境微生物资源实体库和信息库基础上， 

将“资源库”中“高效菌种库”的菌株信息储存在

MySQL 数据库中作为底层数据，经过“污染场景

信息提取-功能特性匹配-环境特性匹配”等过程

快速配伍获得环境治理微生物群体，系统应用流

程及数据结构如图 4 所示。 

群体合成系统根据菌株所降解目标污染物

性质的不同将其分为“合成有机污染物(含石油化

工行业 )”、“天然有机污染物”、“综合污染物”   

三个污染场景，每个污染场景下面均含有“功能特

性”和“环境特性”两个匹配子系统，且均采用精准

匹配的方式将污染生境信息与菌株信息数据相

匹配，从而保障了合成的微生物群体能够快速适

应并修复污染场景。 
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图 3.  “群体合成系统”构建原理示意图 

Figure 3.  Schematic diagram of the construction principle of “group synthesis system”. 
 

 
 

图 4.  “群体合成系统”应用流程及数据结构 

Figure 4.  Application process and data structure of “group composition system”. 
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“合成有机污染物(含石油化工行业)”污染场

景主要是针对有毒有害且难以生物降解的合成

有机污染物，筛选出对有毒污染物耐受性高且具

有脱卤或开环或氧化不饱和键等污染物降解过

程中发挥关键作用的特殊功能菌群。通过对污染

场景信息进行解析，提取有毒有害污染物名称、

浓度范围，通过“功能特性”匹配子系统分别与菌

株信息中的目标污染物、底物耐受性能相匹配，

其中污染物名称与菌株信息中目标污染物字段

为完全匹配，而由于具有底物高耐受性的菌株可

适应低浓度污染物，因此污染物浓度范围与底物

耐受性进行匹配时是将底物耐受浓度大于或者

等于用户所选污染物浓度范围的菌株全部筛选

出来，再根据其对污染物的降解性能优先选择降

解性能高的菌株。 

“天然有机污染物”污染场景则是侧重污染物

的转化，针对天然高分子有机物筛选出能够将生

物高分子化合物转化为小分子化合物的高效功

能菌群。重点是对其中的天然有机成分按照纤维

素、木质素、蛋白质等进行含量解析，通过“功能

特性”匹配子系统分别与菌株信息中的目标污染

物、污染物降解性能相匹配。同样的纤维素、木

质素等污染物名称与菌株信息中目标污染物字

段为完全匹配，而由于天然有机物在生物体内合

成，毒性较小，所以不再将天然有机污染物的含

量与底物耐受性进行匹配，而是直接根据菌株信

息中的污染物降解性能对符合条件的菌株按照

降解性由高到低排序。 

“综合污染物”污染场景则是针对一些污染组

分多、不易定量以及通常以总氮、总磷、化学需

氧量等表示污染状况的污染场景，筛选出能够去

除总氮、总磷、化学需氧量等的高效降解菌群。

其“功能特性”匹配子系统与“合成有机污染物(含

石油化工行业)”污染场景中的相似，均是将污染

物的名称、浓度范围与菌株信息中的目标污染

物、底物耐受性能相匹配。 

另外，3 个污染场景下的“环境特性”匹配子

系统均是将用户选择的 pH、温度、盐度、水分、

氧化还原电位、重金属种类及浓度等环境参数分

别与菌株信息中最适 pH、最适温度、最适盐性、

最适湿度、最适氧化还原电位、耐受重金属类型、

重金属耐受浓度等相匹配。其中在匹配 pH、温

度、盐度、水分、氧化还原电位环境参数时，“环

境特性”匹配子系统会从“功能特性”匹配子系统

筛选出来的菌株中，优先选择最适环境条件在用

户所选环境参数范围内的菌株，其次为最适环境

条件与所选环境参数相接近的菌株。而对于重金

属种类及浓度，该子系统则选择与用户所选重金

属种类完全匹配的菌株，优先选择对该种重金属

耐受浓度较高的菌株。经过“功能特性”和“环境特

性”两匹配子系统的层层筛选，该菌群合成系统从

高效菌种库中针对污染生境筛选出能够降解该

浓度下污染物且又能适应所选环境参数条件的

一类菌株，最终将环境污染物信息、环境参数信

息、群体合成信息进行汇总，形成“环境治理微生

物群体组成报告单”，方便用户打印、汇报、商讨

使用，也便于系统管理员获得用户需求，及时与

用户沟通交流，确定最佳的菌剂定制方案。 

综上所述，群体合成系统在借助数据库技术

和人工智能技术上，分析了污染场景的环境参数
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信息，并与信息库中环境微生物特征信息进行了

匹配，因此研发的污染场景修复微生物群体(复合

菌剂)具有指导理论统一、群体结构合理、针对性

强、开发时间短等特点。 

2  展望 

在如今“微生物大数据”时代，微生物信息的

便捷提取与利用将是克服我国环保复合菌剂针

对性不强、开发时间长等问题的重要途径之一。

本文介绍的环境微生物资源信息库作为快速合

成微生物群体的有效手段之一，其中“资源库”收

集和储存了大量环境治理功能微生物信息，可在

有污染物降解、脱氮、除磷、除臭等方面提供高

效功能菌株，提高保藏菌株的利用效率，充分发

挥微生物在环境修复中的作用。“群体合成系统”

则是在“资源库”的基础上，借助数据库及人工智

能技术为环境污染物组分、环境条件较为复杂的

污染场景提供环境微生物复合产品。由于目前“资

源库”中菌株的种类及数量的限制，该系统仅可

服务于清洗剂类、醛酚类等人工合成有机污染

物、石油类有机污染物及农村易腐垃圾、黑臭水

体等污染环境领域的治理。该系统的建立规范了

菌剂合成的指导理论，提高了菌剂的针对性、环

境适应性，优化了菌剂结构的稳定性，大大缩短

了菌剂研发时间。同时该系统也可向高校、环

保企业、政府单位等菌剂研发与使用者输出环

境治理微生物相关产品、技术服务等，切实扩

大我国复合菌剂产品应用范围，有效服务于国

家环保战略。 

但环境微生物资源信息库也存在一定的不

足之处：(1) 微生物样本量不够大。目前资源信

息库能够修复的受污染环境领域有限，如针对畜

禽养殖废水、湖库富营养化水体、农村生活污水

等的治理还需筛选和吸纳更多有效微生物丰富

资源信息库。(2) 信息库菌株科学评价体系的完

善。针对不同治理功能的微生物，还需研发科学

的微生物功能特性评价体系，为用户提供准确的

菌株评价标准。(3) 信息库中微生物潜在功能的

挖掘。依托酶标仪、荧光定量 PCR、高效液相/

气相、高通量菌种筛选仪等高通量检测仪器，实

现大规模菌体功能特性检测，挖掘完善菌株潜在

功能特性。(4) 合成微生物群体结构的完善。目

前群体合成的建立仅是考虑到污染物组分、环境

参数等条件，对所选群体中微生物间的拮抗作

用、协同作用、互生等作用仅靠后期人工完成，

因此加强微生物间相互作用信息的录入，将有助

于合成群体结构的完善。 

综上所述，基于环境微生物群体在环境生物

修复领域的良好应用前景，初步建立一条完整、

详尽的微生物信息库，清楚描述菌株功能特性、

环境适应特性、生理生化特定等基础信息，加之

后续完善的菌株间相关作用，根据修复场地污染

物组分、环境参数需求，从菌种库中组配出最优

环境修复治理复合菌剂，使微生物共生共存、协

同代谢，进而发挥出最大的联合优势。该环境微

生物资源信息库的建立，不仅能够为菌剂研发工

作者提供大量的微生物基础信息，缩短菌剂研发

周期，提高微生物资源利用率及扩大菌剂使用范

围，同时也能加强我国微生物资源的推广与应

用，促进环境微生物的产业化发展。 
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Construction and application of environmental microbial 
resources information repository 
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Abstract: [Objective] Developing a website that collects environmental microbial information and can quickly 
synthesize environmental control microbial populations. [Methods] With the support of the “Chinese Academy of 
Sciences Strategic Biological Resources Service Network Plan”, relying on the resource-rich environmental microbial 
entity collection library, we improved the information on function, environmental adaptation and physiological and 
biochemical characteristics of the deposited strains, and established environmental microbial information repository 
(website: http://www.envimicrobe.com/em.cib.cn). [Results] The information repository mainly includes two 
modules: “resource library” and “group synthesis system”. The resource database collects and integrates information 
on the functional characteristics, environmental adaptability, physiological and biochemical characteristics of the 
strains. The population synthesis system matches the feature information of these functional bacteria with the 
pollutant information and environmental condition parameter information of the target contaminants, and then quickly 
synthesizes targeted environmental management microbial populations, and develops environmental microbial 
compound products. [Conclusion] The application of this information database not only helps researchers quickly 
obtain relevant microbial resource information and carry out environmental microbial research efficiently and quickly, 
but also promotes the industrialization and application of environmental microbial resources. 

Keywords: environmental biotechnology, environmental microbial repository, information platform, group 

synthesis system 
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理与资源化，农村生活污水微生物-生态组合处理、黑臭水体及富营养化水体生物修复、重

金属污染生物治理与修复。目前，已开发重金属废水处理菌剂、易腐垃圾堆肥菌剂、生物除

臭复合菌剂等多种生物制剂产品，研制撬装式废水应急处理装置及生活污水处理装置各    

1 套；发表学术论文 30 余篇，申请发明专利 5 项，参加编写专著 2 部，获四川省科技进步

二等奖 1 项、三等奖 2 项。 


