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肠道中有益菌培养组学的研究进展
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摘  要：肠道微生物在维持人体健康中起着重要作用，特别是肠道中的有益菌。目前肠道微生物的研究手段仍以宏

基因组等非培养技术为主，利用宏基因组测序技术可发现肠道微生物与机体健康之间的关系。研究者发现肠道中大

多数细菌是未被培养的，其发挥作用的分子机制尚不明确，而培养组学可通过改良培养基中成分，优化培养条件，

使得肠道中一些难培养的微生物被成功分离培养。培养组学在肠道微生物中的应用为研究宿主与肠道微生物的相关

功能和进一步筛选肠道中的有益菌提供了技术支持。因此，利用培养组学技术培养出更多的肠道有益菌，并对其进

行细菌表型和基因功能研究是今后的研究重点。本文对肠道微生物培养组学及肠道有益菌的培养方法进行综述，为

其应用于对人体健康有益的肠道微生物的培养提供参考。
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Abstract: Gut microbes especially the beneficial ones play an important role in maintaining human health. At present, 

the research methods for intestinal microbes are mainly based on non-culture technologies such as metagenomics. The 

relationship between intestinal microbes and the body’s health can be found by using metagenomic sequencing technology. 
Researchers have found that most of the bacteria in the gut are uncultured, and their molecular mechanisms of action are 

unclear. Culturomics can be used to successfully isolate and culture some intestinal bacteria difficult to culture by improving 

the composition of culture medium and optimizing the culture conditions. The application of culturomics provides technical 

support for research on the functions of intestinal bacteria in the host and further screening of beneficial intestinal bacteria. 

Therefore, using culturomics technology to cultivate more beneficial intestinal bacteria and studying their phenotypes and 

gene functions are future research priorities. This article reviews the culturomics of and the cultivation methods for intestinal 

beneficial bacteria for the purpose of providing a reference for the cultivation of beneficial intestinal microorganisms for 

human health.
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肠道微生物种类繁多且数量庞大，构成了独特且多

变的生态系统。肠道中与宿主形成共生关系的微生物数

量高达几十到几百万亿，是人体细胞数的10 倍左右。

肠道微生物被称为是“人类第二基因组”，对维持人类

健康起着重要作用[1]。肠道微生物大致可分为三大类：

第一类为肠道有益菌，如乳杆菌属、双歧杆菌属和梭菌

属等，其中乳杆菌和双歧杆菌是常见的有益菌，具有合

成维生素、改善胃肠道环境、抑制肠道有害菌生长的功

能，同时能代谢产生对人体有益的物质[2]；第二类为中性

菌，如肠杆菌和肠球菌等，肠道微生态平衡时中性菌是

无害的；第三类是有害菌，即肠道病原体，肠道中有害

菌的数量增多，就会对免疫系统的功能产生不良影响，

甚至会产生致癌物质，导致宿主发病[3]。肠道中的微生物

按一定比例组合，相互制约、相互依存，维持着肠道微

生态的稳定性，一旦失衡，会引发一系列炎症反应及免

疫系统疾病，因此肠道微生物对人体的健康至关重要。

近年来多组学技术的广泛应用促进了人们对肠道

微生态的认识。宏基因组学技术的使用揭示了肠道微生

物的多样性，发现肠道微生物在维持人体健康和疾病发

生中起着重要的作用，宏基因组测序发现肠道中有大多

数细菌仍未被培养[4]。而培养组学可将此前从未在人体

肠道中分离的菌种成功培养，只有经培养得到细菌，才

能确定细菌对宿主的影响，而肠道中的部分有益菌因培

养条件过于苛刻很难被大规模培养，因此在肠道微生物

研究中培养组学的相关研究越来越重要。培养组学是利

用多种培养条件与细菌的快速鉴定相结合的组学方法，

在描述人类肠道微生物区系中发挥了重要作用。培养组

学可以提供用于体外实验的细菌菌株，同时可以证实

特定菌株在疾病发病机制中的作用，也可用于分离潜

在的有益菌[5]。宏基因组学技术揭示了肠道中有益菌与

人类健康的关系，而进一步确定特定细菌在肠道中发挥

作用的机制需要培养组学来获得细菌并进行研究，因此

本文对肠道微生物中有益菌的培养组学相关研究进行综

述，为肠道中的乳酸菌、双歧杆菌、嗜黏蛋白阿克曼菌

（Akkermansia muciniphila，AKK菌）等有益菌的培养提

供思路。

1 肠道微生物的功能

肠道为微生物提供了良好的栖息环境，而肠道微

生物为机体提供营养，调节代谢，影响人体免疫系统，

微生物之间相互制约、相互依存，共同维持肠道平衡。

肠道中的有益菌可以通过不同的途径代谢产生短链脂肪

酸，如丁酸、丙酸和乙酸等，这些物质对宿主的生理状

态有着重要的影响[6]。此外，肠道有益菌如双歧杆菌、乳

酸菌等可以合成如VB、VK等各种营养素和一些非必需

氨基酸等物质保证宿主正常的生长发育[7]。肠道有益菌

还可以通过对营养物质和生态位的竞争抑制有害菌在肠

道内的繁殖。研究指出肠道有益菌如乳酸杆菌可以通过

产生乳酸、过氧化氢、细菌素等抑制肠道病原菌生长；

有益菌定植于肠道黏膜后可以形成微生物屏障来阻止病

原菌对肠道的黏附和入侵，进而保护机体免受感染。肠

道微生物的紊乱与多种常见疾病的发生发展存在关系，

例如肥胖、2型糖尿病、非酒精性肝病和心脏代谢疾病

等[8-9]。Gu Yanyun等[10]通过药物与有益菌联合使用调节 

患者肠道微生物，从而改变血浆和胆汁酸的组成来改善

代谢。Demirci等[11]研究发现过敏性哮喘疾病患者肠道菌

群中的AKK菌和普氏栖粪杆菌能诱导抗炎细胞因子白细

胞介素（interleukin，IL）-10的分泌，并阻止IL-12等促

炎细胞因子的分泌，抑制炎症。Liu Ailing等[12]研究发现

有益菌能调节肠道菌群提高宿主免疫进而改善哮喘患者

的临床症状。肠道微生物在维持人体健康中发挥着重要

的作用，其作用机制大多是通过宏基因组学去分析发现

的，而微生物的纯培养技术近几年被忽视了，因此，利

用培养组学技术培养肠道中有益菌可以为其与人类疾病

的关系研究提供基础。

2 肠道微生物研究方法进展及培养组学概述

2.1 肠道微生物的研究方法进展

在传统的微生物学研究中，培养技术一直占据重

要的地位，但由于技术和条件限制，绝大多数的细菌无

法被成功培养，且越来越多的多组学研究结果显示肠道

菌群对机体健康具有重要作用，因此研究者们也利用

多种方法解析肠道菌群与宿主间的关系（表1）。在肠

道微生物的研究方法中，变性梯度凝胶电泳（denaturing 
gradinent gel electrophoresis，DGGE）最初用来检测DNA片

段中的突变，后被应用于微生物群落结构的相关研究[13]， 

16S rRNA基因测序和宏基因组测序是研究肠道微生物多

样性的主要手段。16S rRNA基因测序可以对肠道微生物

中的所有细菌进行测序，已被广泛用于表征细菌群落，

其能对样品中的优势物种及一些未知物种进行检测研

究，获得样品中的微生物群落组成及相对丰度，在微生

物多样性研究中有重要意义[14]。Guo Mengmeng等[15]利用

16S rRNA基因测序揭示了妊娠和哺乳期肠道微生物群和

代谢物组成的变化，为有益菌维持健康的潜在用途提供了

依据。宏基因组学被广泛应用于鉴定与生理状态或疾病

相关的微生物，可以预测重要编码基因或通路的富集[16]， 

宏基因组测序已应用于研究各种疾病中肠道微生物组的

功能变化，在此过程中发现仍有绝大多数细菌是未被挖

掘培养的[4]。培养组学技术在探索微生物多样性及可培

养性的过程中仍面临着巨大挑战，未培养的细菌数量庞
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大、种类繁多，体外培养条件可能不允许样品中所有细

菌生长，可能的原因是培养基中不能包含满足所有细菌

生长需要的营养物质，或在培养基中其他细菌产生了对

目标生物体有抑制作用的物质，因此目前研究者们逐步

开始使用培养组学的手段对未培养的细菌进行研究。

表 1 肠道微生物研究方法的比较

Table 1 Comparison of research methods for gut microbiome

研究方法 名称 特点 缺点 参考文献

非培养
组学

DGGE 操作简便快速，能识别复杂
生态系统群落的分子指纹

对过大或者过小的
片段分离效果不好

[13]

16S rRNA
基因测序

低成本，高通量，
灵敏度高，样品限制少

功能预测准确度相对较低，
存在系统误差

[14]

宏基因组测序
深入全面地分析微生物的
物种、基因组成，同时
无需分离纯化培养微生物

宿主干扰程度高，
灵敏度比较低，

低丰度基因难以检测
[15]

实时定量
聚合酶链式反应

能确定样品中菌体数量，
操作简便、快速高效、

特异性强

目的基因发生突变导致
漏检，低浓度模板检测

结果无法确定
[17]

培养组学 培养组学
培养并能鉴定
某些未知细菌

培养条件过于苛刻，
很难进行大规模培养

[18]

2.2 肠道有益菌的培养组学及其应用

培养组学是使用多种培养条件结合基质辅助激光解

吸电离飞行时间质谱法和16S rRNA测序技术来分离鉴定

细菌种类的方法，被称为高通量的细菌分离培养方法。

通常肠道微生物中培养组学是通过设计添加微量元素、

生长促进因子及信号分子等来优化培养基，尽可能地模

仿细菌所处的自然环境，从样品中获得一些不同种类的

微生物及难培养的细菌[18]。培养组学是在培养和鉴定定

植在人体肠道中未知细菌的过程中发展起来的，被认为

是宏基因组学的有效补充，是了解微生物生理、形态和

功能的基本方法。基于宏基因组学的分析结果，依据对

菌株代谢特性的预测，找到抑制或者适合菌株生长的添

加物，获得难培养的微生物，这是培养组学研究的发展

趋势。研究发现，培养组学可以用来挖掘肠道中新的微

生物，Zou Yuanqiang等[19]从健康人体的粪便中分离出 

6 000多种细菌，并提出由1 520 个高质量的基因组草图

组成的集合，基因组草图数量越多，则能更快速地将获

得的基因序列与数据库进行比对，其数量依赖于微生物

的培养情况。Amrane等[20]通过对艰难梭状芽孢杆菌感染

患者和健康人群的粪便进行培养后得到3 株能抑制艰难梭

状芽孢杆菌感染的细菌菌株，为治疗艰难梭状芽孢杆菌

感染细菌提供了新的备选菌株。研究者们也通过培养组

学分离肠道中潜在的有益菌。Alou等[21]用培养组学和宏

基因组学相结合的方法，从健康儿童肠道中鉴定出12 种
细菌，发现它们或许可以作为有益菌的备选菌株，促进

胃肠道健康，使被破坏的肠道微生物多样性得以恢复。

刘月姣等[22]利用培养组学技术成功分离培养肺部微生物

群，共获得101 种已鉴定细菌、6 株潜在新菌、2 株真

菌，为重点菌株的功能研究提供了菌株条件。培养组学

的发展为研究宿主-细菌关系提供了新的认知，为人体肠

道微生物与疾病相关的研究提供新的思路。此外，研究

发现在人类肠道微生物生态系统中，通常存在复杂的物

种依赖性，不能使用简单、直接的培养方法来重现，因

此在实验室培养肠道微生物的生态系统逐渐被人们挖掘

研究，例如生物反应器、细胞培养插入系统、芯片器官

模型和类器官等，其中生物反应器可以通过环境条件或

用作微生物碳源或附着基质的宿主相关因素来模拟宿主

输入，其不仅可以模拟人类肠道衍生的生态系统，还能

模拟动物肠道衍生的微生物群落，同时该系统适合模拟

胃肠道的流动环境，对维持和表征肠道微生物群落的高

度多样性也很有效[18]。而芯片器官模型能够模拟肠道蠕

动，同时控制流体的连续流动、氧浓度和压力，这对维

持厌氧肠道微生物群物种的生存能力很重要[23]。

培养组学不仅被应用于人类肠道微生物相关研究，

而且在医学、工业、动物、植物、海洋和太空等领域都

有研究。培养组学为在实验室生长不良的重要微生物提

供了培养潜力，也可用于确认特定类型样品中是否存

在活的微生物，该技术有助于在临床环境中识别快速生

长但低浓度的微生物的存在[20]。在动物微生物相关研究

中，培养组学在识别肠道微生物组与各种牲畜健康的关

系方面非常有用，通过培养组学可以确定用于动物健康的

新型有益菌菌株，还有可能鉴定到样品中的新基因，从而

更全面地了解动物肠道微生物组[24-25]。在工业上，大型筛

选程序用于寻找具有生物技术应用特性的微生物，培养组

学则是通过基因组数据获得有关生长需求的信息，针对性

地分离样品中的菌株，定制其培养条件范围。

3 肠道中有益菌的培养组学研究

3.1 乳酸菌的培养组学研究

乳酸菌是一类通过发酵碳水化合物从而产生大量

乳酸的革兰氏阳性细菌的总称[26]。乳酸菌可以调节机体

胃肠道菌群以改善肠道微生态平衡，缓解乳糖不耐症，

降低血清胆固醇含量及提高机体免疫力[26]。由于人们越

来越重视乳酸菌的功能特性及其对人体健康的有益作

用，乳酸菌在医药、食品、生物技术等领域得到了广泛

的应用。乳酸菌包括干酪乳杆菌、德氏乳杆菌保加利亚

亚种、瑞士乳杆菌、植物乳杆菌和乳酸乳球菌乳酸亚种

等。乳酸菌对生长条件要求苛刻，偏好利用葡萄糖作为

碳源为其生长提供能量，能加快细胞合成及新陈代谢，

同时能代谢己糖[27]，对单糖和双糖的代谢亲和力具有相

似性，可将单糖和双糖发酵转化为乳酸。乳酸菌在氮源

适宜的环境中能高效生长增殖，研究表明，促进乳酸菌

生长效果最显著的氮源类物质为酵母膏，在培养基中添
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加大豆蛋白和乳清蛋白水解物可促进乳酸菌的生长，多

肽和寡肽可作为植物乳杆菌的有效氮源[28]。乳酸菌生长

过程中，无机盐作为缓冲物质添加到培养基中既能调

节培养基pH值，也能增强菌株在应激条件下的自我保

护能力[29]。潘海博等[30]确定了罗伊氏乳杆菌培养基中的

低聚果糖、胰蛋白胨和L-半胱氨酸的添加量。Ricciardi

等[31]在乳清渗透物培养基中添加酵母提取物、蛋白酶、

MgSO4·7H2O和吐温80，并在37 ℃条件下厌氧培养干酪

乳杆菌，发现其生长较好。Oyeniran等[32]利用改良的强

化梭菌培养基选择性得分离培养出德氏乳杆菌保加利亚

亚种。果蔬汁含多种营养元素，Wang Kun等[33]发现将番

茄汁作为外源因子加入乳酸菌的培养基中可促进菌株的

增殖。Hayek等[34]研究发现吐温所含的油酸可以影响细胞

膜的组成，保护细胞免受酸性或营养消耗等不利环境的

影响。在乳酸菌的培养基中可加入乳糖和葡萄糖作为碳

源，添加酵母膏、大豆蛋白、乳清蛋白和多肽类等作为

氮源，无机盐的添加可调节培养基的pH值，增强菌株自

我保护能力，同时也可在培养基中添加果蔬汁等营养物

来促进乳酸菌菌株的增殖，其大多数乳酸菌需在37 ℃下

严格厌氧培养，培养时间16～72 h不等。目前乳酸菌的有

益作用不断被发现，因此筛选出营养丰富的培养基并确

定更合适的培养条件来分离培养乳酸菌尤为重要。

3.2 双歧杆菌的培养组学研究

双歧杆菌是一种革兰氏阳性、不运动、细胞呈杆

状、一端有时呈分叉状，多数为严格厌氧的细菌，是定

植于人体肠道内的有益菌。双歧杆菌能调节肠道菌群，

维持肠道菌群平衡，抑制致病菌生长繁殖，主要包括

动物双歧杆菌、短双歧杆菌和长双歧杆菌等。双歧杆

菌通常都很难培养，它们的培养通常与培养基中各种

生长因子的存在有关，最适生长温度为37～41 ℃、最

适生长pH值为6.5～7.0，其生长条件苛刻，营养物质要

尽可能丰富，可添加小分子肽和低聚糖等益生元促进双

歧杆菌的生长，还可以添加L-半胱氨酸盐酸盐、VC和

丙酮酸钠等还原剂制造厌氧环境[35]。Yang Shuanghong
等 [36]研究发现双歧杆菌含有木聚糖等的核心糖苷水解

酶类，木聚糖是一种有益于宿主健康的益生元，因此

木聚糖可以作为选择性培养基的碳源来筛选和分离双

歧杆菌，氮源主要是胰蛋白胨、蛋白胨、酵母提取物

等。Lugli等 [37]利用宏基因组数据分析出菌株的碳源代

谢，通过添加相应的碳源如木聚糖和支链淀粉等成功分

离出新型双歧杆菌。Bondue等 [38]研究发现双歧杆菌如

长双歧杆菌婴儿亚种在具有抗菌活性的母乳复合寡糖 

3’-唾液酸乳糖作为碳源的培养基中生长最佳。Dang等[35] 

研究发现动物双歧杆菌在含有酵母提取物、大豆蛋白胨、

葡萄糖、L-半胱氨酸和硫酸亚铁的培养基中生长良好。 

Centanni等[39]发现短双歧杆菌利用乳糖能更好地生长。

双歧杆菌对氧气和温度环境敏感，耐氧性及稳定性低，

筛选出具有良好性能菌株的培养基及培养条件有重要意

义。在双歧杆菌的培养基中可添加乳糖、蔗糖和葡萄糖

等作为碳源，蛋白胨及酵母提取物等作为氮源，同时可

添加小分子肽、低聚糖、L-半胱氨酸盐酸盐、VC和丙酮

酸钠等物质来促进双歧杆菌的生长，双歧杆菌需在37 ℃
下严格厌氧培养24～48 h。
3.3 下一代有益菌的培养组学研究

随着肠道微生物和人类疾病相关研究的不断深入，

AKK菌、普拉梭菌（Faecalibacterium prausnitzi）和脆

弱拟杆菌（Bacteroides fragilis）等下一代有益菌正逐渐

受到研究者的关注。AKK菌是于2004年从人类粪便中

分离出来的革兰氏阴性细菌，越来越多的动物实验和临

床试验证明AKK菌在预防或治疗糖尿病、心血管疾病、

神经退行性疾病等方面有重要研究意义，可成为下一代

有临床应用前景的有益菌[40]。研究发现AKK菌膜上有一

种耐高温的细菌蛋白，可抑制肥胖，还可以促进肠屏障

功能[41]。AKK菌是严格厌氧的细菌，在肠道黏液层中生

长，利用宿主分泌的黏蛋白“为食”，因此其唯一的碳

氮来源是黏液中的黏蛋白。黏蛋白是由肠上皮细胞分泌

的一种高分子糖基化蛋白质，黏性大，大量分布在动物

胃肠道表面 [42]。AKK菌在严格厌氧条件下且含有黏蛋

白的培养基中生长状况最好，在培养温度20～40 ℃、

pH 5.5～8.0之间时能更好地生长，其中最佳温度为

37 ℃，最佳pH值为6.5，需严格厌氧生长。Oliphant等[43]

在模拟远端肠道环境的生物反应器中补充黏蛋白后发现

可以富集大量的AKK菌，因此通过生物反应器培养AKK
菌是可行的。冯熙瑞等[44]研究发现阿拉伯半乳聚糖作为

补充碳源对AKK菌有明显的促生长作用。Li Zhitao等[45]

研究发现AKK菌在具有体外先进仿生肠反应器的不同营

养培养基中，使用人黏蛋白进行动态培养后生物量增加

到了最高水平。在AKK菌的培养基中将黏蛋白作为碳氮

来源，在严格厌氧条件下培养基的pH值为6.5、培养温度

为37 ℃时培养48 h为宜。

普拉梭菌是人类肠道菌群中最重要的细菌之一，其

占健康人粪便样本中检测到的细菌总数的5%～15%。

普拉梭菌是人结肠中重要的丁酸盐产生菌[46]，丁酸盐可

为结肠上皮细胞提供能量，维持肠道屏障功能，抵抗氧

化应激，同时能促进食物的消化及营养代谢，产生能被

人体所利用的单糖或短链脂肪酸。普拉梭菌对氧极为敏

感，但在培养基中加入核黄素、半胱氨酸或谷胱甘肽可

使其在微氧环境下生长。Hu Wenbing等[47]使用阴性筛选

和特异性聚合酶链式反应扩增的组合从人类粪便中分离

出26 种新普拉梭菌菌株，进一步分析发现分离株生长的

最佳pH值在6.0～7.0之间，大多受到胆汁盐的抑制，普拉

梭菌菌株可以利用麦芽糖、纤维素和果糖，但不能利用
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木糖、山梨糖等。普拉梭菌培养基中可添加果糖作为碳

源，添加核黄素、半胱氨酸或谷胱甘肽等小分子物质使

其在微氧环境下更好地生长，培养基pH值在6～7之间、

37 ℃条件下培养48 h为宜。

脆弱拟杆菌是一种厌氧菌，能分解糖并对胆汁耐

受，寄居于人体肠道、口腔、呼吸道中。菌体成分多聚

糖能维持消化系统平衡并提高机体抵抗力，从而帮助免

疫系统保持平衡。研究发现利用添加了酵母提取物、半

胱胺盐酸盐、胆盐、VK、血红素、葡萄糖、豆青素、

庆大霉素、卡那霉素和新生霉素的脆弱拟杆菌培养基提

高了临床标本中脆弱拟杆菌的回收率，该培养基也有利

于对耐药菌株的监测[48]。Livingston等[49]用一种新的拟杆

菌胆汁——七叶苷琼脂培养基鉴定脆弱拟杆菌组。脆弱

拟杆菌的培养基以木糖作为碳源，同时可添加酵母提取

物、半胱胺盐酸盐和VK等促进菌株的增长，其培养条件

是在37 ℃下严格厌氧48 h。随着功能菌株的不断研究，

下一代有益菌在疾病中发挥作用的机制研究也越来越

多，同时疾病与菌株间关系的研究也逐渐增多，而研究

其关系的基础是培养出更多新的菌株。因此培养组学在

研究肠道微生物时是必不可少的。肠道有益菌的代谢特

点及培养条件相关内容如表2所示。

表 2 肠道有益菌代谢特点及培养条件

Table 2 Metabolic characteristics and culture conditions of intestinal 

beneficial bacteria

菌名 代谢特点
培养条件的调整 参考

文献培养基优化 培养条件

乳酸菌

干酪乳杆菌
代谢乳糖和半乳糖，

产生有机酸
乳糖作为碳源 37 ℃厌氧培养16 h [31]

德氏乳杆菌
保加利亚亚种

代谢果糖和乳糖
乳糖作为碳源，并添加

L-半胱氨酸盐酸盐
44 ℃厌氧培养72 h [32]

瑞士乳杆菌 代谢果糖、麦芽糖和乳糖 乳糖作为碳源 37 ℃厌氧培养16 h [50]

植物乳杆菌 代谢乳糖和半乳糖 乳糖作为碳源 37 ℃厌氧培养48 h [51]

乳酸乳球菌乳酸亚种
代谢木糖、阿拉伯糖、
纤维素二糖和半纤维素

木糖作为碳源 37 ℃厌氧培养48 h [52]

双歧杆菌

动物双歧杆菌 代谢葡萄糖和乳糖
葡萄糖作为碳源，并添
加L-半胱氨酸盐酸盐和

硫酸亚铁
37 ℃厌氧培养24 h [35]

短双歧杆菌 代谢乳糖 乳糖作为碳源 37 ℃厌氧培养48 h [38]

长双歧杆菌 代谢蔗糖和果糖
蔗糖作为碳源，并添加

L-半胱氨酸盐酸盐
37 ℃厌氧培养24 h [53]

下一代
有益菌

AKK菌 代谢葡萄糖 黏蛋白作为碳源 37 ℃厌氧培养48 h [42]

普拉梭菌 代谢果糖 苹果果胶作为能量来源 37 ℃厌氧培养48 h [54]

脆弱拟杆菌 代谢葡萄糖 木糖作为碳源 37 ℃厌氧培养48 h [55]

4 结 语

近几年，很多疾病和肠道菌群间的相关研究表明，

肠道微生物与其宿主之间的关系错综复杂，越来越多的

研究者加入了肠道微生物的相关研究中，肠道微生物构

成会不断变化，在宿主健康状况良好的情况下，有益菌

占比最大，有益菌对宿主发挥着重要的生理功能，通过

免疫系统和代谢等方面影响着宿主的健康，利用培养组

学的技术分离培养出许多之前没被培养的有益微生物。

研究发现肠道有益菌在人类疾病相关的预防和治疗中发

挥着重要作用，因此对肠道有益微生物进行培养并解析

具有重要意义。未培养的微生物有着丰富的基因、系统

发育学信息以及生态学信息，更是待开发利用的庞大的

生物资源。目前肠道中有些有益微生物很难进行大规模

培养，继续探索肠道有益微生物及未培养细菌的培养方

法尤为重要。培养组学是人体微生物多组学研究的基

础，在人体肠道未知微生物的探索过程中，培养组学为

疾病与肠道微生物的关系以及进一步筛选肠道中新型有

益菌提供了技术支持。培养组学还可以在模拟自然环境

的同时保证微生物之间的相关性，有效培养获得共生或

协作的微生物，也可以获得优秀菌株，进而可以深入地

探究菌株间的互作以及对健康的影响，这是今后可培养

性研究的发展趋势。只有建立细菌的可培养机制才能更

有目的性地对不同类型的微生物进行大量开发利用，构

建更完善的微生物多样性进化库，因此肠道有益微生物

的培养技术是未来肠道微生物研究的发展方向之一。
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