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微生物组研究进展

肠道菌群与人类的共同多样化
Science
2022 Sep 15.
DOI: 10.1126/science.abm7759

土壤微生物组的生与死
Nat Rev Microbiol
2022 Feb 28.
DOI: 10.1038/s41579-022-00695-z.

植物-微生物组相互作用
Nat Rev Microbiol
2020 Aug 12. 
DOI: 10.1038/s41579-020-0412-1

藻类微生物与光合作用
Nature
2022 Apr 27.
DOI: 10.1038/s41586-022-04662-9

全球海洋微生物组的生物合成潜力
Nature
2022 Jun 22.
DOI: 10.1038/s41586-022-04862-3

菌群研究中的单细胞方法
Cell
2022 Jul 21
DOI: 10.1016/j.cell.2022.06.040



https：//doi.org/10.1038/nrurol.2014.361 

a. Microbiota（微生物群）：通过16S rRNA 基因对环境中的微生物分类鉴定。
b. Metagenome（宏基因组）：微生物群的基因和基因组，突出了种群的遗传潜力。
c. Microbiome (微生物组）：微生物群的基因和基因组，以及微生物群和宿主环境的产物。

微生物组学的三个概念

https://doi.org/10.1038/nrurol.2014.361


微生物组学研究方法

「who is there」

「what are they doing」

「what have really happened」

「what are actually expressed」

https：//doi.org/10.1007/s13238-020-00724-8 

https://doi.org/10.1007/s13238-020-00724-8


微生物组研究类型



环境微生物2



 微生物无处不在

人类：口腔、皮肤、粪便、肠道...

动物：瘤胃、肠道…

植物：菌根、内生菌...

土壤：草原、矿地、冰川、冻土…

水体：海水、河水、湖水、污水…

工业：发酵液、酒曲...

昆虫：蚊子、蚜虫...

环境：矿井、火山、空气...

环境微生物研究对象



样本类型 客户群体

土壤

常见类型 植物根系土壤、受污染土壤、极地土壤、高原土壤等

植物所、地理所等根系分类 非根际微生物、根际微生物、根表面微生物、根系微生物

取样分组依据 地域、土壤类型、植物品种、深度、耕作方式、追肥方式、污染程度

淤泥
常见类型 海岸带淤泥、污水池淤泥、沼气池淤泥、发酵淤泥、生物电池淤泥等

水产所、环境学院
取样分组依据 地域、发酵时间、污染程度

水体
常见类型 海水、冰川、污水、养殖水、注水油藏水系等

水产所、环境学院
取样分组依据 深度、经纬度、水污染程度、污水处理时间、养殖水等

粪便
常见类型 人、鼠、动物等

消化科、动物所
取样分组依据 不同患病程度、给药组处理组健康组、不同饮食处理、不同饲用处理

肠道
常见类型 人鼠肠粘膜，鼠肠道内容物、胃液、瘤胃液、动物肠道内容物、鱼虾蟹、昆虫

消化科、动物所、水产所、昆虫所
取样分组依据 不同患病程度、给药健康干预组、不同饮食、不同饲用处理、不同肠道部位

口腔
常见类型 唾液、痰液、牙菌斑、牙垢、舌苔

口腔科、口腔医院
取样分组依据 健康患病、不同病程

拭子 常见类型 皮肤、阴道分泌物等 皮肤科、妇产科

器官 常见类型 人鼠肝脏、肺泡灌洗液等 内科

食品 常见类型 面团、鱼罐头、红肠、 食品学院

环境微生物组样本类型及客户群体



环境微生物组研究技术

Illumina测序平台

环境微生物系列产品

二代 三代

二代微生
物多样性

宏基因组

细菌16s测序

真菌ITS测序

真核18s测序

功能基因测序

宏基因组

宏基因组binning

全长微生
物多样性

ONT宏基
因组

宏基因组

宏基因组binning

细菌16s测序

真菌ITS测序

真核18s测序

功能基因测序

多组学联合分析

PacBio(左），Nanopore测序平台Water  G2-XS QTof 核磁共振仪 Aglient 600mz 

绝对定量(新品) 绝对定量(新品)



微生物多样性研究原理

p 全长微生物多样性（16S/ITS/18S 全长）
————————————
通过三代PacBio HiFi全长测序，单碱基准确性达99%，无需拼接，分辨率可达“种水平”，更真实还原菌群结构。

p 二代微生物多样性（16S/ITS/18S/功能基因）
————————————
通过PE 250 测序及双端拼接，得到特征Feature(OTUs、ASVs)注释表，快速获得环境样本的菌群结构，分辨率达“属水平”。

原理：以扩增序列变体为分子标记研究环境样品中微生物系统分类、物种构成。

一代测序 二代测序 三代测序（PacBio测序）

测序读长 —— 常规用PE250 15-30 Kb
信号类型 —— 荧光信号 荧光信号

优点 准确度高
通量高，准确性相对高，

成本低

CCS纠错，准确性高于99%，通
量高，读长长
种水平注释率

缺点 通量低，需分离培养
读长相对较短，注释到属
水平

成本高



选择合适的测序区域

Ø 细菌多样性

细菌核糖体RNA 有三种类型：5S 、16S和23S。16S rRNA普遍存在于

原核细胞中，且含量较高、拷贝数较多（占细菌RNA总量的80%以

上），便于获取模板，功能同源性高，遗传信息量适中，适于作为细

菌多样性分析的标准。      

16S rDNA编码原核生物核糖体小亚基 rRNA 的DNA序列，在结构上分

为10个保守区和9个可变区，保守区反映生物物种间的亲缘关系，可变

区反映物种间的差异。

Ø 真菌多样性

ITS是编码真核生物核糖体rRNA的DNA内转录间隔区序列，由于ITS

区属于中度保守的区域，在绝大多数真核生物中表现出极为广泛的

序列多态性。

同时，ITS的保守型表现为种内相对一致，种间差异较明显，能够反

映出种属间，甚至菌株间的差异。利用它可研究种及种以下的分类

阶元。



Ø 真核18S多样性

真核微生物中也有三类核糖体RNA ，包括5.8S、18S和28S 。           

18S rDNA 编码真核生物核糖体小亚基 rRNA的DNA序列，在结构上也有9个可变区（没有V6区），保守区域反映了生物物种问的亲缘关系，而

可变区则能体现物种间的差异，适用于作种级及以上的分类标准。

Ø 功能基因多样性

         每种功能微生物在分类学上可能有很大不同，但却具有相类

似的基因使其能够发挥同样的功能，功能基因测序可有效研究特

定环境中的功能微生物物种信息

p 氮循环功能基因：nifH，amoA，amoB，nirS，nirK，nosZ

p 碳循环功能基因：pmoA，mcrA

p 丛枝菌根：AMF

p 特殊DNA宏条形码：植物鉴定，动物鉴定，鱼类鉴定等

Zheng B, Zhu Y, Sardans J, et al. QMEC: a tool for high-throughput quantitative assessment of microbial functional potential in C, N, P, and S 
biogeochemical cycling[J]. Science China Life Sciences, 2018, 61(12): 1451-1462.

选择合适的测序区域



植物内生菌

内生细菌、内生真菌项目注意事项

植物宿主：叶绿体、线粒体     线下去宿主后线上分析

内生细菌测序数据量：平均5W tags ，至少4W tags（该数据量为去除宿主前的数据量）

内生真菌测序数据量：平均30W tags（该数据量为去除宿主前的数据量，不保证注释结果） 特殊引物内生

真菌测序数据量可按常规操作

项目经验反馈：根的内生真菌注释结果相对于叶和茎会好些

内生菌：指那些在其生活史的一定阶段或者全部阶段生活于健康

植物的各组织和器官内部的微生物。植物内生菌的研究主要集中在

药用植物、农作物及特殊生境植物。

         研究发现，植物内生菌广泛存在，几乎存在于植物的所有组织

中，不仅存在于植物的根、茎、叶、花、果实、胚、种子中，在植

物的根瘤中也分离到了内生菌。



27F_(16S-F) 5'- AGRGTTTGATYNTGGCTCAG-3’ 

1492R_(16S-R) 5'-TASGGHTACCTTGTTASGACTT-3''

产物长度：1.5K

Euk-A_(18S-F) 5'-AACCTGGTTGATCCTGCCAGT -3’ 

Euk-B_(18S-R) 5'-GATCCTTCTGCAGGTTCACCTAC-3’

产物长度：1.8K

ITS1F 5'-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3’ 

ITS4 5'-TCCTCCGCTTATTGATATGC-3'' 

产物长度：0.6-0.7K

1

        三代微生物多样性是基于 PacBio 测序平台，利用单分子实时测序（SMRT Cell）的方法，基于HIFI模式对对单一片段进行多轮测序的方式来提升

准确性，由于Pacbio的原始错误为随机错误，可通过获取CCS进行自身纠正，来提升数据的准确性。

        目前 PacBio Sequel II 测序平台平均酶读长可以达到 70 Kb，当测序酶读长达到 8Kb时，就可以满足一条1.5Kb的16S全长纠错5次，minPasses ≥ 5，
据官方数据，同一片段测序 5 次后，单一Read的准确性至少Q20（99%），同一片段测序10 次后，单一Read的准确性可达Q30（99.9%）；

全长微生物多样性研究



为什么要选择全
长测序？

        二代测序由于读长的限制通常只能针对部分可变区进行测序，只提供科或属级别的分类，并且由于不同物种可变区的

变异程度不一致会对环境样品中的物种组成和鉴定结果带来一定的偏差（过高/过低的估计群落中的微生物多样性情况）；

        三代测序由于其测序读长的优势能够对全部可变区进行测序，可以在属和种水平上提供更好的分类鉴定。

V4区无法识别不同种属

V4区变异程度较高，过
高的估计了群落多样性

为什么要选择全长微生物多样性研究？



微生物多样性研究技术路线



Ø 获取样品中物种的相对丰度，从而进行样品间、组间进行差异及相关性分析等，不能反映样品中
物种真实的绝对丰度和真实细菌载量情况。

Ø 传统QPRC微生物定量通过标准品构建标准曲线，样本需单独扩增，扩增效率存在差异从而造成定
量的不准确性。

X. Dong et al. Science of the Total Environment,2022 Vandeputte D et al.Nature, 2017

常规微生物多样性测序局限性



A菌 B菌

相对丰度占比：A：50% B：50%  
绝对定量cell数：A：2 B：2

干预

相对丰度占比：A：66.7% B：33.3%
绝对定量cell数：A：4 B：2

相对定量无法反映物种真实含量

处理前微生物组成 处理后微生物组成

相对定量结果为：A菌丰度增加，B菌丰度降低，而真实情况B菌并未减少，A菌增加

绝对定量一般是指获得样本中物种的绝对丰度，真实的物种含量（细胞数/16s rRNA基因拷贝数）。

Cells or 16s rRNA gene copies拷贝数

B菌
A菌



微生物绝对定量测序解决传统微生物组研究局限

两个群落，一个随着时间的推移逐渐繁盛，另一个逐渐消亡，但相对定量显示为相同的结论
相对丰度数据的组成性质因此可能掩盖群落动态，无法真实还原群落的繁盛和消亡。

绝对定量能够更真实还原微生物的群落动态变化

Rao C, Coyte K Z, Bainter W, et al. Multi-kingdom ecological drivers of microbiota assembly in preterm infants[J]. Nature, 2021, 591(7851): 633-
638.https://www.nature.com/articles/s41586-021-03241-8

相对定量微生物群落随时间变化 绝对定量



Ø 运用高通量测序技术和spike-in内标

法实现对细菌的绝对定量。

Ø 通过在样品中加入已知拷贝数的

spike-in内参序列，与样品同时进行

扩增、建库测序，然后通过内参的理

论拷贝数与测序tags数，绘制标准曲

线，结合标准曲线及样品的组织、核

酸、扩增用量等计算得到OTUs/ASVs

的绝对拷贝数表。

Ø 能够一次获得所有细菌的绝对定量结

果，包括总丰度和每种菌的丰度。

百迈客微生物绝对定量技术原理



23

什么是 Spike-in ？Spike-in 内参序列设计原则

Ø spike-in是人工合成的一段核酸片段(Synthetic spike-in)，由与选定的天然 16S rRNA 基因相
同的保守区和人工可变区组成。

Ø Spike in 序列与样本中的微生物基因组序列缺乏一致性。

spike-in的设计有三个关键因素：

①　具有共同的基因引物结合位点(primer binding sites，PBSs)；
②　与待测靶标序列相似的长度和GC含量；
③　容易获得、易于处理；
将合成的序列克隆到质粒载体中，将其转化到大肠杆菌中进行扩繁得到大量的 spike-in 序列。

        简单理解就是它在样本中是独一无二的，不会影响到其他序列，易于区分，后续分析

可以根据已知序列信息进行提取序列。目前我们是以80%以下同源性作为设计原则。



百迈客微生物绝对定量技术路线

https://rrndb.umms.med.umich.edu/ 



Ø 16S rRNA基因在一个物种中会有多拷贝的现象存在，在PCR后会有多个扩增产物，比如物种A只有1个16S基因，物种B有

2个16S基因，在原始群落中，二者丰度相同，在经过相同循环次数的PCR，理论上最终测序得到的reads中，物种B的reads

数会是物种A的2倍；

Ø 而我们通常使用 reads 数表征某个OTU的丰度，尽管在原始群落中物种A和B相同，但是由于拷贝数的差异，所以定量的

结果不能正确的反映在群落中二者的丰度；这对于后续的 alpha 和 beta 多样性的分析都会有影响；

Ø rrnDB数据库中收录了16S基因为多拷贝的物种；经过矫正后的数据更接近微生物的细胞数，生信分析结果更真实可靠。

Stoddard S.F, Smith B.J., Hein R., Roller B.R.K. and Schmidt T.M. (2015) rrnDB: improved tools for interpreting rRNA gene abundance in bacteria and 
archaea and a new foundation for future development. Nucleic Acids Research 2014

https://rrndb.umms.med.umich.edu/ 

Last update：rrnDB
version 5.8

June 23, 2022

利用rrnDB数据库进行拷贝矫正，使拷贝数更接近细胞数

rrnDB数据库拷贝数矫正



种

高 准

超 高 性 价 比

Ø 1个样本单次测序，同时获得相对定

量和绝对定量结果

Ø OTU聚类和ASV去噪可选

Ø 独有特色分析

种 水 平 定 量

绝对定量结合Pacbio三代测序实现物种

水平定量

Si lva138等多种数据库任选

高 准 确 度

r rnDB数据库进行拷贝数矫正

16s拷贝数更接近真实细菌细胞数

新 发 现

技术成熟，2016年提出，两篇Nature

可广泛应用于现有研究领域

从绝对定量角度阐述问题

新

百迈客微生物绝对定量测序



2016-microbiome

2017-Nature

2019-Nature Microbiology

2021-Nature

绝对定量经典案例



绝对定量研究思路总结

p 微生物群落总含量变化，真实还原微生物群落动态变化

p 优势菌绝对丰度变化情况，优势菌响应环境变化机制

p 从相对丰度，绝对丰度两个维度进行组间差异分析

p 相对丰度，绝对丰度相关性分析，研究变化趋势

相对丰度（左）与绝对丰度（右）物种分布图 绝对定量与相对定量相关性热图

相对/绝对共同解析群落结构



微生物多样性研究结果



提问环节

Q2：微生物绝对定量目前可不与实验沟通直接送样的样本类型有哪些？

Q1：微生物绝对定量目前可扩增的区域有哪些？



扩增区域与样本类型



宏基因组研究方法

宏基因组 ( Metagenome)：（也称微生物环境基因组Microbial Environmental 

Genome, 或元基因组）是由 Handelsman 等 1998 年提出的，其定义为“the 

genomes of the total microbiota found in nature” , 即环境中全部微小生物遗传物

质的总和。它包含了可培养的和不可培养的微生物的基因，目前主要指环境样

品中的细菌和真菌等微生物基因组总和。

p 二代宏基因组
————————————
通过二代测序，同时得到细菌、真菌种群结构与功能信息，分辨率超“种水平”。深入了解微生
物功能与环境互作机制。

p ONT宏基因组
————————————
通过二代和三代ONT测序，跨越复杂基因结构，组装更高质量宏基因组，使得基因结构更完整，
物种及功能基因预测精准度更高。



宏基因组研究技术路线

基因组组装 Scaffold、Contig

ScaffoldN50 ContigN50



PromethION

Nanopore测序原理和优势

Ø 长读长：Nanopore 技术的测序平均读长能够达到几十到上百 Kb，

最长读长能达到2 Mb以上级别；

Ø 跨越重复区：长读长可跨越重复序列区域，更有利于基因组组装；

Ø 低成本：相比其他三代测序技术，ONT 测序样本处理极其简单，

无需DNA聚合酶、连接酶和dNTPs，测序价格低；

Ø 无PCR偏好：不进行PCR扩增，避免二代测序中PCR扩增可能引

入的错误。



环节 比较点 NGS宏基因组 ONT宏基因组

测序

测序原理 边扩增合成边测序 无需扩增，边解链边测序

测序读长 PE150 平均10Kb，最长M级别，可跨越重复区域

测序单价 低 中

序列准确度 Q20>85% 众数准确度98%左右

组装

组装原理 复杂的De Brujin Graph algorithm 简单的Overlap-Layout-Consensus algorithm

组装N50 ~ 1 Kbp ~100 K bp (100倍)

最长组装长度 几百Kbp Mbp 单菌基因组级别

数据矫正 无需矫正 需二代序列辅助矫正

注释

物种注释 读长短，注释准确度低 读长更长，信息量更多，注释更全面准确

基因预测 基因碎片化，长度短，数量冗余 基因更完整，长度长，数量更契合真实

蛋白注释 - 由于基因更长更完整，注释更准确

深度
挖掘

Binning 草图很碎(几百条contigs)，完整度低 (准)完整细菌基因组(几十~1条环形)

抗性基因簇 碎片化的抗性基因(簇) 相对完整的抗性基因(簇)

病毒序列等 碎片化的病毒序列 相对完整的病毒序列

ONT宏基因组优势



Sample ID TotalNum CtgNum CtgLen CtgN50 CtgMax GC(%)

某水体 1237 1234 103581918 102994 655097 46.91

某粪便 1781 1779 145624839 99853 2311559 46.35

某肠道 926 926 89245723 126756 1684291 47.84

某水体 2970 2970 189527073 76148 1534036 47.72

某土壤 3535 3532 199161026 67022 2089238 47.68

  Nanopore宏基因组装指标较二代组装提升两个数量级，最长contig可达MB级别

Nanopore宏基因组技术路线与实测数据



宏基因组高级分析-宏基因组binning

Binning：
        对序列进行聚类、分箱，根据基因组特征以及组装信息等将属于不同基因组的序列分离开来的过程。
        通过binning得到的bins，很可能是实验室无法纯培养的未知微生物，从而实现从环境微生物群落中构建菌
株水平(或更高级别分类单元)的草图基因组。



宏基因组高级分析-宏基因组binning
根据基于聚类的序列类型的不同，分为 reads binning，contig binning 和 genes binning。基于reads binning的

优势是可以聚类出宏基因组中丰度非常低的物种。基于genes binning目前已发表的宏基因组关联分析（MWAS）
和多组学联合分析文章中，尤其是疾病的MWAS研究中基本都用genes binning。

由于核酸组成和物种丰度变化模式在越长的序列中越显著和稳定，目前越多的研究发现，基于contig 
binning效果可能更好，现在的很多软件也大都是基于contig binning。

reads binning contig binning genes binning



环境中全部微生物遗传物质DNA的总和，同时得到微生物群落结构组成与功能信息，分辨率超“种水
平”。深入了解微生物功能与环境互作机制。

宏基因组研究



产品类型 研究内容 优势 技术限制

二代微生物多样性
物种种类

物种相对丰度
Alpha多样性
Beta多样性

RDA/CCA分析
组间显著性差异分析

功能基因预测

成本低，分析简单，周期短

PE250/PE300
测序区域少，V3+V4等

“属水平”
引物设计和可变区选择的偏好影响

三代微生物多样性
“种水平”

“种水平”平均注释率≥60%
  测序区域全 V1--V9

成本高

二代宏基因组
物种种类

物种相对丰度
功能基因种类

功能基因相对丰度
Alpha多样性
Beta多样性

RDA/CCA分析
组间显著性差异分析

Binning高级分析

环境样本中所有微生物基因组
分辨率超“种水平”

可组装获得细菌基因组信息
可进行基因家族挖掘

对测序深度要求高
分析准确度依赖组装质量

三代宏基因组

环境样本中所有微生物基因组
无PCR扩增的偏好性

测序读长长，可跨越复杂的重复序列
组装指标较二代提升两个数量级

更容易组装出细菌基因组

成本高
单碱基准确率

需要二代数据纠错
对测序数据量要求高

环境微生物组学研究技术比较



环境微生物组学应用方向



单菌基因组3



微生物基因组研究方法

        从20世纪90年代后期开始了微生物基因组的研究。这项研究是从对微生物完整的全基因核苷酸测序入手，

在分析基因结构的基础上，认识微生物的完整生物学功能。

微生物基因组：主要指真菌、细菌、古菌等小基因组，通过从头测序和组装获得基因组序列，进而分析基因组

结构特征，认识微生物的完整生物学功能。

适用物种：真菌、细菌、古菌。

测序平台：三代测序平台【PacBio Sequel II 或 Nanopore PromethION】 
测序深度：三代ONT：100X；PB HIFI：30X；Hi-C 100X

主要产品：细菌完成图、真菌精细图、真菌准完成图



单菌基因组系列产品

细菌 真菌

二代

三代

污染验证

三代细菌完成图

二代

三代

真菌精细图

真菌准完成图

真菌框架图

真菌调研图

PacBio (左），Nanopore测序平台Illumina 测序平台

比较基因组

细菌框架图

微生物基因组研究方法



细菌基因组

细菌：属于原核生物，无核膜、DNA裸露，分真细菌和古细菌两大类的微生物。是在自然界分布

最广、个体数量最多的有机体，是大自然物质循环的主要参与者。

基因组大小：一般在0.16- 13Mb，大部分在5M左右。放线菌 8M左右；

编码序列：占总长度的90%，基因平均大小为 1kb；             

结构特点：多为一条环状闭合双链DNA，无内含子；

G-细胞壁示意图

G+细胞壁示意图



产品类型  测序平台 总测序深度 项目周期 承诺指标

细菌基因组框架图 Illumina ≥100 X 35天 /

ONT细菌基因组完成图 Illumina + ONT 二代 ≥ 100 X
ONT ≥ 100 X 35天 0gap

PB细菌基因组完成图 Illumina + PacBio  二代 ≥ 100 X
PB HiFi ≥ 30 X 35天 0gap

细菌基因组产品类型



细菌基因组框架图

Illumina测序，构建200-500bp小片段文库，PE150测序，进行全基因组测序组装。



细菌基因组框架图

Illumina测序，构建200-500bp小片段文库，PE150测序，进行全基因组测序组装。



细菌完成图
污染验证 完成图分析

目的：通过进行nt库比对和kmer分析，来鉴
定测序数据有无污染，是不是目标菌。用于
三代数据辅助纠错。

二代 三代20天 35天



细菌框架图与完成图
部分实测数据展示

框架图

完成图



真菌基因组

        真菌基因组主要指各种真菌，包括各种酵母，霉菌，食用真菌等。一般在10M-150M，大部分

是50M左右。复杂真菌有多核，杂合等现象。

大型真菌与单细胞真菌



产品类型  测序平台 总测序深度 项目周期 承诺指标

真菌基因组框架图 Illumina ≥ 100 X 30天 初步组装，快速获得真菌基因组草
图序列，和功能信息

真菌基因组调研图 Illumina ≥ 100 X 30天 基本调研，确定基因组大小，杂合
度，重复序列等

真菌基因组精细图
Illumina

ONT/Pacbio

二代 ≥ 50 X
ONT ≥ 100 X/
PB HiFi ≥ 30 X

45天
基因组小于100M

contig N50 ≥ 2Mb（单核）

contig N50 ≥ 500kb（多核）

真菌基因组准完成图
Illumina

ONT/Pacbio
HiC  

精细图+100 X Hic 90天 染色体挂载率90%

目前我们公司完成的Hi-C项目：白灵菇、木霉菌、酸腐菌、酵母、炭疽菌

真菌基因组产品类型



真菌框架图

Illumina测序，构建200-500bp小片段文库，PE150测序，进行全基因组测序组装。



真菌精细图
确定真菌基因组大小、杂合度和重

复序列，用于三代辅助纠错
多核样本建议单核化

调研图-二代 精细图-三代



真菌准完成图
精细图-三代 准完成图Hi-C技术，将contig定位

到染色体上



真菌框架图与精细图

框架图

精细图

部分实测数据展示



应用

病原菌研究

基因岛、毒力因子分析

耐药性研究

CARD抗生素抗性基因注释

分泌蛋白研究

环境适应性研究

碳水化合物酶注释

跨膜蛋白研究

比较基因组学分析

发酵工程研究

代谢通路研究、次级代谢产物

微生物基因组应用方向



Thanks for your attention!


