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微生物组与同一健康融合促进卫生检验的创新与发展*
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【摘要】  随着全球健康问题的日益复杂化和多维度化，微生物组学研究和同一健康理念及其二者的融合会积极推动

卫生检验学领域的发展。微生物组作为人体、动物及环境中的必要组成部分，其研究不仅揭示了微生物与宿主之间的相

互作用机制，还为人体、动物及环境福祉提供了不可替代的物质基础，为人类疾病的预防、诊断和治疗提供了新视角。与

此同时，同一健康理念强调人、动物和环境健康的相互关联，为跨学科合作和全球健康管理提供了理论基础。微生物组和

同一健康的融合，奠定了“动因平衡”作为支撑同一健康理念的科学理论，对卫生检验学新领域的拓展和新技术的发展，以

及对公共卫生实践的影响意义深远。
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[Abstract]  As  global  health  challenges  become  increasingly  complex  and  multidimensional,  microbiome  research

and  the  One  Health  approach—along  with  their  integration—actively  promote  the  development  of  the  field  of  public

health laboratory sciences. The microbiome is an essential component of the human body, animals, and the environment.

Microbiome research not  only  elucidates  the  interaction mechanisms between microorganisms and their  hosts  but  also

provides  an  irreplaceable  material  basis  for  the  well-being  of  humans,  animals,  and  the  environment,  offering  new

perspectives  for  the  prevention,  diagnosis,  and  treatment  of  human  diseases.  Additionally,  the  One  Health  approach

emphasizes the interconnectedness of human, animal, and environmental health, establishing a theoretical foundation for

interdisciplinary  collaboration  and  global  health  management.  The  integration  of  the  microbiome  and  the  One  Health

approach  establishes  the  notion  of  "the  balance  of  dynamic  factors"  as  a  scientific  principle  underpinning  One  Health.

This  integration  holds  far-reaching  implications  for  expanding  new  fields  and  developing  new  technologies  in  public

health laboratory sciences, as well as informing public health practices.
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随着科技的进步和对生命科学研究的深入，微生物

组（microbiome）研究已成为现代医学和公共卫生领域的

前沿方向。人类和微生物共同进化，形成了一个平衡的

共生体，现代生活方式（如饮食、配方奶喂养等）破坏了这

种进化平衡，导致多种疾病[1]。微生物组是指存在于生物

体或环境中的所有微生物及其遗传物质的集合，其研究

不仅涵盖了对人体、动物和环境健康的影响，还揭示了微

生物与疾病间的复杂关系。与此同时，“同一健康”（One

Health）理念作为一种跨学科的研究框架，强调人、动物

和环境健康的相互关联性，为全球公共卫生治理提供了

新的思路。

卫生检验学（public health laboratory sciences）作为公

共卫生与预防医学领域的重要组成学科[2]，是一门专注于

检测和评估生物、化学及物理因素对人类健康影响的学

科，为卫生监督执法、疾病防控、卫生决策等提供科学依

据。微生物组研究与同一健康理念的结合，不仅拓展了

卫生检验学的研究范畴，还为疾病预防和控制奠定了科

学基础。

本文旨在探讨微生物组研究和同一健康理念的融合

对卫生检验领域从理论到技术创新发展机遇及其应用领

域的拓展。
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 1     微生物组的研究启迪了卫生检验的新思路

人体各部位如肠道、口腔、皮肤等，动物体内和体

表，以及环境中存在着种类繁多的微生物群落。在人体

肠道中，就约有1013个细菌，还有病毒、真菌和原虫等，这

些微生物参与消化、营养素合成、免疫调节等重要生理

过程 [3 ]。大量研究表明，微生物组的失衡与多种疾病相

关。在人体中，肠道微生物组失衡与代谢紊乱、心脑血管

疾病、恶性肿瘤、孤独症、抑郁、帕金森病、老年痴呆等

重大疾病存在关联[4]。在环境中，微生物组的变化反映着

生态系统的健康状况，如土壤微生物组失衡可能影响植

物生长和生态系统的稳定性。动物和媒介生物中共生的

微生物可以跨种传播导致新发突发传染病的发生 [4 - 5 ]。

微生物组研究为卫生检验带来了新的理念、新标志物和

新技术，将为提升卫生检验水平和保障公共卫生安全提

供科技支撑。

对病原体检测而言，传统卫生检验主要针对已知

病原体，而微生物组研究发现特定微生物或微生物群

落结构的变化与疾病或卫生状况的关联。如通过人体

微生物组与疾病关联的研究，改变了我们过去“一种疾病

由一种病原体导致的”的观念，很多慢性疾病的发生是由

微生物组失衡所致。因此，提出了新概念“致病共栖菌谱

（pathobionts）”[6]，即一种疾病与一个紊乱的微生物谱有

关，这个致病共栖菌谱就是诊断和评估疾病或健康状态

的新生物标志物；通过反向病原学的理念，可以对重要动

物、生物媒介和环境中微生物进行测序，获得潜在的病原

谱，为疾病检测和监测提供新标志物[7]。例如，通过检测

肠道菌群中某些关键菌的丰度变化，可辅助诊断炎症性

肠病、结直肠癌等疾病；以结直肠癌（colorectal cancer,

CRC）相关的致病共栖菌谱的研究报道为例[8-9]，目前发现

具核梭形杆菌、产肠毒素脆弱拟杆菌、聚酮合酶阳性大

肠杆菌、厌氧消化链球菌、微小小单胞菌（Parvimonas

micra）、败毒梭菌（Clostridium septicum）、牙龈卟啉单胞

菌（Porphyromonas gingivalis）、牛链球菌（Streptococcus

bovis）、普通脱硫弧菌（Desulfovibrio vulgaris），乃至一些

真菌、古菌和肠道病毒等与CRC发生发展有关，这些微生

物或毒素基因均可作为诊断标志物发展CRC筛查与诊断

的新技术。分析水体微生物组，可评估水质健康状况[10-11]。

对旱獭肠道中的大肠杆菌进行分离和测序表明，其多样

化的毒力基因库可能与人类致病大肠杆菌的进化有关，

为致病性大肠杆菌的进化起源提供了新的认知[12]。除了

提供新的检测生物标志物外，高通量测序技术、大数据和

人工智能分析技术的应用也推动了卫生检验领域技术与

方法的创新。这推动着卫生检验模式的转变，即从单一

病原体检测向整体微生物组分析转变，通过综合评估微

生物群落的结构与功能实现卫生检验危害检测与评估的

目标。元基因测序可对样本中所有微生物的核酸进行分

析，无需预先假设目标微生物，从而能快速准确检测出未

知病原体。例如在饮用水卫生检验中，不再局限于检测

大肠杆菌等传统指标菌，而是分析整个水体微生物组，从

而更全面准确地评估水质安全性[13-14]。在食品安全微生

物的检验中，微生物组测序与分析会明显增强食品加工

环境中食品安全管理体系的有效性[15-16]。在感染性疾病

诊断中，可检测出多种罕见病原菌，提高诊断准确性。

最近一项报道，利用分析蛋白质序列和病毒RNA依赖

性RNA聚合酶序列结构特征的深度学习算法，发现了

180个病毒超群和16万余种全新RNA病毒，将已知病毒种

类扩充了近30倍，开辟了发现潜在新病毒的一种全新的

范式[17]。

当然，我们还面临着微生物组数据的标准化、大数据

的智能化分析、检验成本的控制、微生物组动态变化及

其影响因素等多方面的挑战。通过多组学的整合研究、

跨学科的合作研究、建立标准化的微生物组检测与数据

分析流程以及降低测序成本等多方面的努力[3]，微生物组

研究将在卫生检验领域发挥更为重要的作用，推动卫生

检验学科的创新发展。

 2     同一健康理念拓展了卫生检验的跨学科
合作和应用领域

在全球公共卫生形势日益复杂的当下，同一健康理

念作为一种创新的跨学科策略，正逐渐成为应对复杂健

康问题有效手段[18]。该理念强调人类、动物和环境健康

间的紧密联系，倡导跨学科、跨部门、跨地区的协同与合

作，以实现整体健康效益的最大化。同一健康理念为卫

生检验提供了更广阔的视野和更丰富的研究内容，促使

卫生检验从单一领域向多领域拓展，从单纯的检测向综

合分析与风险评估转变。另一方面，该理念也对卫生检

验的技术、人才队伍和管理模式提出了更高的要求，需要

卫生检验加强与其他学科的交叉融合，提升应对复杂健

康问题的能力[4, 19]。

传统的卫生检验主要侧重于单一领域的检测[20]，在

多因素健康问题的综合评估方面，传统的卫生检验往往

将人类健康、动物健康和环境健康视为相对独立的领域，

对三者间相互关系的综合考量不够[3, 19]。如食品卫生检

验主要关注食品中的微生物、化学污染物等指标，而对动

物健康影响食品安全和环境因素通过影响食物链而影响
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食品质量和安全等方面的系统考量不足。在环境健康领

域，传统卫生检验则重点监测空气、水、土壤等环境要素

中的有害物质，难以全面评估环境变化对人类和动物健

康的潜在影响。随着气候变化和生态环境的改变，一些

新的环境健康问题不断涌现，如新兴污染物的出现、生态

系统失衡导致的疾病传播风险增加等，传统卫生检验在

应对这些复杂问题时，系统的分析方法和综合评估能力

亟待加强。在面对新发传染病时，卫生检验不仅要对患

者的临床样本进行检测，以确定病毒的存在和传播情况，

还要对环境样本如公共场所的空气、物体表面、污水等

进行监测，以评估病毒在环境中的存活和传播风险 [21 ]。

同时，通过对动物样本的检测，研究病毒在动物中的感染

和传播情况，为疫情的溯源和防控提供重要依据。在食

品安全领域，同一健康理念促使卫生检验更加关注食品

生产、加工、流通等全链条的卫生安全[22]。不仅要检测食

品中的常规污染物，还要考虑到动物健康、环境因素对食

品安全的影响。例如，动物饲料中的抗生素残留可能会

通过食物链传递到人体，对人类健康造成潜在威胁；环境

中的重金属污染可能会影响农作物的生长和品质，进而

影响食品安全。在环境卫生领域，同一健康理念下的卫

生检验更加注重生态系统的整体健康。通过对空气、

水、土壤等环境要素的综合检测，评估环境变化对人类和

动物健康的影响，为环境保护和生态修复提供科学依

据[23]。同一健康理念推动着卫生检验从传统的单一领域

检测思维向整体健康思维转变，促使其实现多维度的革

新，为其跨学科合作和应用领域拓展提供了全新方向。

在人才培养层面，同一健康理念要求卫生检验专业

人才具备跨学科知识结构和综合能力，不仅要掌握卫生

检验的专业技术，还需要具备医学、兽医学、环境科学、

生态学等多学科的知识[3]。需要了解动物疫病的防控知

识，掌握环境科学中关于生态系统平衡和环境污染治理

的原理，以及生态学中物种相互关系和生态位理论等。

这样的复合型卫生检验人才才能与其他学科的专业人员

进行有效的沟通和协作，构建一体化大数据和智能化分

析系统[3]。

在实践层面，同一健康理念下的卫生检验更加注重

多部门、多领域的协同合作[3]。在公共卫生事件防控中，

卫生检验部门与医疗机构、动物防疫部门、环境监测部

门等密切配合。例如，在禽流感或细菌感染疫情防控中，

卫生检验部门负责对人类病例的检测和诊断，动物防疫

部门对家禽养殖场进行病毒或细菌检测和疫情防控，环

境监测部门对养殖场周边环境、水源等进行监测，各部门

通过信息共享和协同工作，形成全方位的防控体系，有效

控制疫情的传播。例如，2019年在东莞一幼儿园发生的

食物中毒事件调查中[24]，多部分协同，很快溯源到这期事

件是由污染肠炎沙门氏菌的鸡蛋，这起成功溯源调查归

功于同一健康理念下的多部门（疾控部门、市场部门、兽

医部分和科研院所等）和多学科（微生物学、流行病学、

公共卫生、基因组学、生物信息学等）协同合作，采用二

代核酸测序对分离的菌株和样品的元基因组测序，实现

了快速溯源（污染沙门氏菌的种鸡从河北输出到辽宁，孵

出的鸡蛋从辽宁运送到广东集散地，再到东莞和深圳等

地，因厨师违规操作，污染了三明治而导致的这起食物中

毒事件的暴发）对成功的快速事件的处置提供了科学依

据。这种协同合作，拓宽了卫生检验的应用领域，提高了

系统解决复杂健康问题的能力[19, 21]。

在同一健康理念下，卫生检验跨学科合作虽然取得

了一定成果，但也面临诸多挑战 [3 ]。学科壁垒是首要难

题，不同学科拥有各自独特的知识体系、研究方法和术语

表达。不同学科背景的人员在思维方式、工作习惯和交

流方式上存在较大差异，使得跨学科团队在沟通协调时

容易出现误解和冲突，降低工作效率。利益分配也是跨

学科合作中不可回避的问题，在合作项目中，不同学科的

参与方往往对项目的贡献程度不同，对成果的期望也存

在差异。各领域的上级管理部门的政策限制和部门利益

也给跨学科合作带来巨大挑战。因此，在跨学科合作中，

需要建立全方位、多层次的有效沟通机制，建立跨学科联

合培训项目以实现有效沟通和提高工作效率；制定合理

的促进跨学科合作健康发展的可操作性方案。

同一健康理念会大大拓展卫生检验应用领域，如在

食品安全检验中，促进从农田到餐桌的全链条食品安全

监测体系与新技术的应用[25-26]。对农产品而言，涉及种植

过程中土壤、水和环境中危害物的检测与监测、食品加

工环节中环境和食品添加剂、营养成分等的卫生检验、

食品运输和储存环节的运输工具和储存环境的卫生条件

监测，以及食品销售环节的销售场所卫生状况和食品保

质期的检查，以确保消费者购买到安全的食品。在同一

健康理念下，食品安全领域涌现出诸多新风险因子，对其

检测成为保障食品安全的关键环节。如微塑料的检验与

危害评估，纳米新材在食品包装中向食品迁移的检测与

危害评估等。

在突发公共卫生事件初期，卫生检验的快速检测能

力对于控制疫情蔓延至关重要，而且在疫情等公共卫生

事件的长期防控中，卫生检验对病原变异和传播趋势的

监测具有不可替代的重要性 [21 ]。在生态系统健康评估

中，生物多样性作为生态系统健康的关键指标之一，反映
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了生态系统的稳定性和功能完整性[27-28]。卫生检验运用

多种技术手段对其进行分析，其中物种丰富度和均匀度

的检测是重要的指标。水质是生态系统健康的重要检测

指标，卫生检验对水质的检测涵盖多个指标[14, 22]。在生态

修复效果评估中，卫生检验也会发挥重要作用，如矿山废

弃地的生态修复中重金属的污染程度监测将为生态修复

提供数据支撑[28]。

随着科技的飞速发展，同一健康理念下的卫生检验

将迎来更多机遇。人工智能、大数据、物联网等新兴技

术将为卫生检验带来全新的发展思路和方法[21, 29]。在跨

学科合作方面，卫生检验与医学、环境科学、兽医学等学

科的合作将更加紧密，形成更加完善的协同创新机制。

各学科之间应加强人才交流和联合培养，培养出更多具

备跨学科知识和综合能力的复合型人才，以适应未来公

共卫生领域的发展需求。同时，应加强国际间的跨学科

合作，共同应对全球性的公共卫生挑战[3]。在应用领域方

面，卫生检验将在同一健康理念下不断拓展和深化，为保

障人类、动物和环境的健康做出更大的贡献。

3     微生物组与同一健康的融合推动了卫生
检验的创新发展

微生物组在同一健康策略实施中扮演着至关重要的

桥梁角色，紧密连接着人类、动物和环境健康，成为三者

互作的关键纽带[3]。微生物组与同一健康的融合，为卫生

检验带来了全新的思路和方法，推动其创新发展，对公共

卫生领域影响深远。不仅助于我们制定更有效的危害防

控策略，提高公共卫生管理的科学性和精准性；还会促进

多领域的科学交叉与融合，培养复合型人才，推动公共卫

生领域的科技创新和发展。

微生物组在人类、动物和环境之间存在着广泛的传

播和交流，人类与动物在生活中密切接触，微生物可以通

过直接接触、空气传播、食物传播等途径在它们之间传

播[3]，并形成了一个复杂的生态网络，任何一个环节的变

化都可能影响到其他环节的健康。人、动物和生态环境

的健康依赖于它们之间及其与微生物组互作的平衡，即

这些动态因素间的平衡是同一健康的理论基础，也是践

行该理念的最高指导原则。这一“动因平衡（Balance of

dynamic factors）”理论也是指导我们有效应对微生物组

与同一健康融合所面临的新机遇与挑战[3]。动因平衡理

论认为，人类、动物及生态环境的健康状态是由多重动态

互作因素共同驱动并维持的，这些因素包括生物（如病原

体、宿主、微生物组）、物理（如气候、地理）、化学（如污

染物）及社会行为（如土地利用、资源利用）等。健康并非

孤立存在，而是依赖于这些动态因素之间通过物质、能量

与信息流动形成的相对稳定平衡状态；当某一或多个因

素的强度、频率或相互作用模式发生显著变化（如病原体

变异、栖息地破坏、抗生素滥用等），系统稳态被打破，可

能导致健康风险或生态失衡。该理论强调健康是多维动

态因素驱动，平衡是健康的基础，失衡是引发健康风险的

始动因素，和跨学科方法识别关键动因并系统干预，以恢

复系统性平衡，从而实现同一健康目标[3]。动因平衡不仅

为卫生检验指明了方向和目标，也为检验新的潜在健康

风险靶标选择奠定了理论基础，对卫生检验的多维度综

合检验、动态监测与预警、微生物组关联检验和跨学科

的整合检验创新发展提供了新机遇；而且，卫生检验在实

践中会为动因平衡理论提供了实证数据支持。

随着多学科交叉融合的不断深入，微生物组研究与

医学、兽医学、环境科学、生态学、生物信息学等多个学

科的合作更加迫切[27]。在同一健康理念的指导下，微生

物组研究应更加注重从整体生态系统的角度出发，深入

探究微生物组在不同生态系统中的变化规律[30]、功能和

相互作用，为生态保护和可持续发展提供科学指导；微生

物组研究应更加关注微生物组与人类健康、动物健康和

环境健康的协同管理，建立微生物组监测体系，实时监测

微生物组在不同生态系统中的动态变化，及时发现潜在

的健康风险[31]。在医学、食品、环境、农业、林业、进出

口等领域，卫生检验都是保障公共卫生安全的重要环节，

在维护人类健康和生态平衡方面发挥着不可或缺的作

用。在整体生态系统健康目标的指引下，卫生检验还需

克服检验效率、新风险因素检验与评估、未知病原体不

断出现、环境因素变化的新要求、跨领域协作与数据共

享难等诸多挑战，通过多学科合作，挖掘卫生检验的新型

生物标志物、发展检验新技术、创建多组学和多模态大

数据整合与分析新方法、建立微生物组检测技术与质控

标准，促进卫生检验模式的转变，构建多部门合作的从源

头到终端的全链条卫生检验体系，实现对微生物风险的

全面防控，保障公共卫生安全。

不可忽视的是，微生物组与同一健康融合在卫生检

验中也面临着伦理、法律和人才等方面的挑战[3]。伦理

与法律方面，微生物组研究中的隐私保护以及同一健康

实践中的法律责任界定需要进一步明确和规范；人才与

合作机制上，复合型专业人才的短缺和跨领域合作机制

的不完善制约了深度融合与发展。完善伦理法规和加强

复合型人才培养是推动微生物组与同一健康的融合在卫

生检验领域可持续发展的重要举措。

未来，微生物组与同一健康的融合在卫生检验领域
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前景广阔，有望在科学创新、技术发展、机制构建和多领

域协同应用等多个方面取得实质性进展[32]。微生物组与

同一健康在解决全球性的公共卫生问题时，需要各国共

同努力，分享研究成果和经验，加强技术合作和人才培

养，共同应对全球性的公共卫生挑战[33]。加强科普宣传，

提高公众对微生物组与同一健康的认知，增强公众的健

康意识和自我保护能力，营造良好的社会氛围，共同促进

人类、动物和环境的一体健康。

综上所述，微生物组和同一健康理念的融合为卫生

检验的发展注入了新的活力。通过理论创新、技术革新

和跨学科跨领域合作，推动卫生检验在疾病防控、动物健

康、环境保护和生态健康管理等多领域的协同应用。然

而，未来仍面临诸多挑战，需要学术界和政策制定者的共

同努力。

* * *
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