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从进化谈细菌细胞间的群体感应信号传递 

陈林, 杨亮, 段康民 

西北大学分子微生物研究室, 西安 710069 

摘要: 传统观念认为细菌是一种个体的、非社会性的生物体。近年来的研究表明细菌可以产生化学信号并通过

它们实现细菌间信息传递。细菌的群体感应调节系统(Quorum sensing, QS)调节着个体细胞之间的相互合作, 使

其表现出类似多细胞的群体行为。文章以近年来的一些最新研究进展为基础, 在了解细菌间的信息传递系统的

基础上, 从进化角度讨论了 QS 系统的遗传产生过程, 探讨了细菌细胞间的相互作用。细菌间的信息交流是一

种动态的过程, 受到了环境中的营养物质的水平、温度、pH 等多种因素的影响。作者推测细菌信号传递系统

的进化是受到环境条件以及基因交换、所在微生物群体变化等因素影响下的一种不断变化的动态过程, 这也许

有别于动植物这类的高等生物的进化过程。这种动态的变化过程也就暗示：从长远来看,信息传递系统中的偷

机者只是在一定条件下的暂时存在。 
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Bacterial quorum sensing in an evolutionary perspective 

CHEN Lin, YANG Liang, DUAN Kang-Min 
Molecular Microbiology Laboratory, Faculty of Life Sciences, Northwest University, Xi'an 710069, China 

Abstract:  In contrast to the individual and nonsocial organism view of bacteria, recent discoveries show that bacteria 
can communicate and exhibit population behaviour via a system known as quorum sensing. Some bacterial behavious can 
only be initiated when the cell number reaches a certain level (Quorum sensing, QS). It is generally believed that quorum 
sensing is used to coordinate cooperative behaviours at the population level; however, many issues exist regarding the evo-
lution or development of such a system. In the present paper, the evolutionary process of bacterial quorum-sensing systems 
is discussed based on recent events and progresses in this field. As quorum sensing systems are often affected by environ-
mental factors, such as temperature, pH, and nutrient levels, it is hence proposed that the evolution of bacterial cooperation, 
such as the quorum sensing, is rather a dynamic and ever-changing process which is radically affected by environmental 
conditions, genetic exchanges, as well as by changes in microbial community. The dynamic transformation suggests the 
advantages of cheaters of the system might have been short-lasted and confined in certain conditions and diminish over a 
long run. 

Keywords: quorum sensing; signaling; evolution; cooperation 



 
34 HEREDITAS (Beijing)  2012 第 34卷 

  

 

传统观念认为细菌是一种个体的、非社会性的

生活方式。而实际上, 细菌往往生活在一个相互作
用的群体(Population)中, 通过各种各样分泌到细胞
外的化合物行使着不同类型的相互作用。这种相互

作用可以是相互促进、相互对抗或者是中性的。微

生物群体也具有社会性的各种特征[1~3]。当今微生物

群体的研究结果已经迅速改变着包括传染病学、生

态学和环境生物学等领域的传统观念。细菌群体感

应调节系统(Quorum sensing)是近 20 年微生物群体
研究领域中最重要的进展之一。细菌细胞能够通过

信息分子感知环境中细菌的数量, 调节基因的表达, 
从而诱发群体行为。在这个过程中, 细菌通过分泌
一种叫做自诱导物 (Autoinducer)的信号分子进行交
流, 当信号分子达到一定的浓度时, 其可以与群体
中细胞表面或者细胞内的受体结合, 调节某些基因
的表达, 改变和协调群体中所有细菌细胞的行为,从
而使细菌群体表现出单个细菌无法从事的生理功能

或行为[4]。细菌细胞这种群体行为的社会性为理解

微生物群体打开了一扇大门, 带来了微生物学上的
一个研究热潮。 

在进化论中 , 除变异 (Mutation)和自然选择
(Natural selection)之外, 合作(Cooperation)是其第三
理论支柱。合作带来整合, 整合最终带来生命的复
杂性。由于细菌细胞的快速繁殖能力和可操作性使

其成为研究个体合作现象, 认识生命进化的重要对
象[5~8]。同时, 急速增加的微生物基因组信息也起着
推波逐澜的作用。这些新的研究结果必将改变人们

在物种、生命和进化理论等方面的传统观念[9]。而

另一方面, 研究细菌细胞中的合作现象以及进化规
律对于了解细菌感染过程、了解细菌本身的生命规

律也尤为重要[6]。  
本文依据国内外最新的研究进展, 对 QS 系统

中 LuxI/R 和 LuxS 蛋白家族可能的分布和进化过程
进行讨论, 从进化和生态学的角度探讨细胞间的信
号交流及其规律。探讨为什么细菌群体中会产生这

些信号分子？细菌对种内和种间的信号如何反应？

有关的基因在细胞间的转移, 基因组的变化及微生
物群体环境因素等是怎样影响细菌细胞间信息传递

系统等。我们认为细菌群体中的信息传递是一种受

环境因素强烈影响的、不断发生变化的、动态的相

互作用过程, 在以细菌为对象的遗传进化研究中必

须考虑到这一特性。 

1  细菌细胞间交流的信号分子及信号传递
系统 

从 20世纪 90年代开始, 细菌之间以及细菌与真
核细胞之间交流受到研究者的亲睐, 其相互交流的信
号物质也被形象的称之为细菌间的“语言”[10~13]。细

菌作为一种独立生命体, 实现生存的必要条件是其
可以感知环境变化, 改变自身基因的表达, 从而改
变自身的生理生化代谢, 最终通过行为和表型的变
化以应对环境的变化。 

在一个微生物群体中, 细菌受到与它相邻的同
类或不同类的细胞相互作用以及外界环境的影响 , 
这种作用可以是物理性的(包括一些物理的因素, 如
声波, 电子辐射等[14]), 但更重要的化学的, 是通过
各种各样的化学分子相互作用。化合物作为细胞间

相互作用的介质, 其作用可以是多种多样的。要了
解信息传递, 我们必须区分化学信号(Signal)、化学
提示(Cue)和化学操控(Chemical manipulation or co-
ercion), 并了解三者之间的关系(表 1)。它们对释放
化学物质的释放者(Sender)和接受者(Receiver)的影
响是不同的。后两者虽然是化合物介导的相互作用, 
并影响接受者的行为, 但不是信号物质, 因此不能
称为信号传递[15, 16]。一个化合物可以称为信号分子, 
必须满足以下两个条件：首先, 它可以有效影响接
受者的行为; 其次, 它进化产生的原因正是因为其
对群体有益。一个化合物由释放者产生, 被接受者
所接受且对其行为产生了一定影响, 该化合物也并
不一定是信号分子。比如, 释放者产生的代谢废物
作为信息改变了接受者的代谢过程, 这是一种化学
提示。如果这种化合物迫使接受者产生行为反应 , 
它即是一种化学操控。因此, 只有通过真正信号分
子作用的信息交流系统才是信号传递系统。 

到目前为止, 在细菌中已经发现以下几种被称
为自诱导物(Autoinducer)的信号分子, 他们分别是：
多肽 (Oligopeptide), 酰基高丝氨酸内酯 (Acylated 
homoserine lactone, AHL) 和 LuxS/Autoinducer-2 
(AI-2)。它们介导的信号传递系统分别存在于革兰氏
阳性菌、革兰氏阴性菌以及两类细菌之间。在这些

系统中 , 所有个体通过识别信号来调节自身的行 
为[16, 17]。重要的是, 两者都从交流中获益。只有这
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样, 这种交流才被选择并且在整个进化过程中被保
留下来 [18]。在寄居于鱿鱼发光器官的费氏弧菌

(Vibrio ficheri)中, 群体感应调节系统控制着与细菌
运动、生物膜形成和细菌聚集定植的相关基因, 同
时也控制者发光基因的表达[2]。在海洋中生活的细

菌和它产生的自诱导物的浓度都非常低, 因此不发
光。在夜晚, 发光器官中的细菌经过白天的繁殖, 浓
度达到一定的程度, 自诱导物积累到一个阈值, 然
后调节发光基因的表达并产生光。发光器官中的光

消除了鱿鱼在月光照射下产生的阴影, 使其逃避了
位于深水处的捕食者。发光器官中的细菌依靠鱿鱼

提供的丰富的营养物质而生存。在这种情况下, 信
号分子传递的是细胞密度信息以及菌体是寄居生存

还是自由生存的信息, 最终协调细菌行为, 使信号
产生者和接受者共同受益[2]。细菌和宿主之间的交

流也是一种共同受益的关系。细菌的这种群体感应

似乎是群体协作和多细胞功能特性进化的结果。 
在以化合物为介质的细胞间的相互作用还有另

外两种情况, 在这两种情况下, 接受者改变了自身
的行为, 但此过程并非信息交流。一种情况是这些
化学物质的产生并不是以交流为目的的, 而是一种
化学提示。细菌群体感应调节系统自诱导信号在特

定条件下也可被用做化学提示。最好例子就是肺纤

维囊肿病人口咽部菌群与铜绿假单胞菌(Pseudomonas  
aeruginosa, PA)之间的相互作用[1]。在这种情况下, 
口咽部菌群产生自诱导信号, PA不产生, 但是可以
对它作出反应。在这种相互作用的过程中, 似乎对
口咽部菌群没有益处。所以口咽部菌群产生AI-2 不
是将其作为与PA交流的方式, 而是作为一种Cue被
PA利用。另外一种情况是对处在同一环境中的其他
细菌的化学操控。口腔中形成牙菌斑的菌群之间的

相互作用就是这种情况。虽然对这些菌群复杂的相

互作用了解非常有限, 但有研究表明：戈登氏链球菌
(Streptococcus gordonii)和非典型韦荣球菌(Veillonella 
atypica)都存在于牙菌斑的形成过程中, 非典型韦荣
球菌产生一种可溶性的化学物质诱导戈登氏链球菌

淀粉酶的表达, 从而增加了复杂碳水化合物和乳酸
的降解[19]。在此过程中, 戈登氏链球菌没有获得任
何直接的利益, 相反只是韦荣球菌通过改变戈登氏
链球菌而使自己处于有利环境中。这种情况就是化

学操控, 而不是信号分子的相互交流。 

2  群体感应调节系统的进化理论 

2.1  群体感应调节系统中的竞争和合作问题 

达尔文进化理论的核心原则之一是, 任何生物
体如果具有促进其繁衍的性状将会使该生物体在一

个群体内(相对竞争者)更占优势。这一原则简单的推
理是, 自然选择只对那些不断增加自身繁殖的个体
有利。而实际上, 虽然合作会降低给予者的繁衍, 只
对接收者的繁衍有利, 但实际上生物体的相互合作
在自然界异常广泛。细菌个体之间存在的群体感应

调节系统使其实现相互的交流, 相互作用, 最终可
以表现协同作用和类似多细胞的群体行为。因此 , 
细菌也是一个社会性的生物体 , 正如Frank指出的
“所有生命都是社会性的”[20]。 

具有“社会性”的生物生活在一个集体(Group)
中。一方面这会带来个体间的合作以及与其它集体

竞争时的优势, 但另一方面也增加了个体之间对局
部资源的竞争。这即是生物体的“社会性”进化当

中面临的一个主要难题：竞争和合作问题。在细菌

的 QS 系统的进化过程中同样存在这个基本问题。
为什么细菌个体要花费很大的精力去执行一个对其 

 
表 1  化学信号、化学提示和化学操控三者的比较 

名 称 定 义 区 别 举 例 

信号 所释放的化学物质不仅通过改变其他生物的行为和基

因的表达 , 使自己获益 , 而且通过信息的交流使得接
受者也从中获益, 并最终在进化过程中保留下来。 

对两者有益 鱿鱼发光器官的费氏弧菌 

化学操纵 释放的化学物质可以改变其他生物的行为和基因的表

达, 然而, 相对于信号分子来说, 这种操纵对于接受者
是一种非益的操控。 

对接受着无益 
寄生物产生某种化学物质对宿主神

经内分泌系统的操纵 

化学提示 一种生物产生的某种物质 , 可以改变其他生物的行为
和基因的表达 , 但该物质的产生对释放者似乎无任何
益处, 而只是对接受者是一种提示。 

对接受着有益 
肺囊肿性纤维化病人口咽部菌群与

PA之间的相互作用 
 



 
36 HEREDITAS (Beijing)  2012 第 34卷 

  

 

他个体和周围种群有益的行为？这种合作的过程中

非常容易被其它不合作的投机者利用, 从中获取好
处。不合作的投机者不产生QS信号分子, 但直接感
知细胞密度变化或利用由此产生的胞外分泌物等获

得益处。这样的例子有很多, 如：当细胞为了获取
营养物质[21], 降解抗生素[22], 行使免疫调节[23]和分

泌运动表面活性剂[24]等行为后产生了某些胞外产物, 
它对生产个体而言是一种消耗, 但是这些物质对其
它的菌群和细胞则提供了好处。投机者可以不用消

耗任何能量就可以从这些合作者当中获得这些好处, 
这就使得产生这种物质的合作机制变得不可靠、不

稳定。 

2.2  群体感应的亲缘选择理论 

为了解释细菌中象群体感应调节系统这样的合

作机制的进化产生, 人们提出了各种不同观点[16]。

有的也对群体感应调节系统本身到底传递了什么样

的信息提出了新的观点[25, 26]。目前, 人们普遍关注
的理论是近 50 年前Hamilton提出的亲缘选择(Kin 
Selection)理论[27~29]。亲缘选择理论对种群合作行为

的进化给出的解释是, 个体通过帮助具有亲缘关系
的其他个体的繁衍使得本身的基因被遗传保留下

来。这个理论是Hamilton研究生物合作行为进化机
理时提出来的[27~29]。虽然不是直接的, 但是帮助亲
缘个体的繁衍可以使自己的基因遗传至下一代。这

种利他的相互合作到底有多大可能性被遗传保留下

来, 将依赖于下面三者的关系, 即：利他者的适应性
代价、接受者获得的利益和两者之间的遗传亲缘性。

当rb-c＞0 时, 相互合作将会被遗传下去, 其中c表
示的是利他者在适应性上付出的代价; b表示受益者
在适应性上付出的代价; r表示基因水平两者的相关
性。由此预测, 当亲缘关系程度较高时, 个体更倾向
于合作交流。 

在一个细菌集体 (Group)中不产生信号分子的
个体对于相邻产生信号分子的个体是一种利用, 具
有竞争优势。但是集体中如果大部分是由非产生者

组成, 它从环境中获取信息的能力将会相对较弱。
当集体中个体的遗传性状相近时, 自然选择的压力
将主要作用于集体水平。一个由合作者组成的集体

会更加有效、更具有竞争力。针对细菌群体感应调

节系统, 研究者根据亲缘选择的理论建立了一个进

化模型 [30], 对其进化进行解释。该模型从Brown’ 
s(1999)模型演变而来, 具有两个特点：一是合作在
进化中稳定遗传; 二是信号在进化中也是稳定的遗
传。在细菌群体感应系统中, 群体的亲缘关系, 个体
的消耗, 个体对群体的贡献等都有着重要的作用。
该模型也认为群体合作中群体的大小也是一个非常

重要的参数, 其决定了合作的广度[30]。但是, 这一模
型对很多因素进行了简化, 这些因素的简化也可能
对模型推测的结论产生巨大的影响。同时, QS信号
分子的抗生素功能、铁螯合剂新功能的发现[31], 以
及不同信号分子对生产者的不同代价[15]等都使得我

们不得不探索新的理论进行解释。尤其是在微生物

群体中, 环境条件的剧烈变化以及基因组之间基因
的横向传递等对群体感应调节系统的进化可能产生

了重要影响。合作的代价和利益都会随着环境的变

化发生剧烈的改变。 

3  群体感应调节系统中LuxI/R和LuxS的分
布和进化证据 

群体感应调节系统的系统进化研究表明, 不同
的自诱导系统有着不同水平的进化保守。在自由生

活的海洋微生物哈氏弧菌中, LuxI/R 系统是缺失的, 
由两个无同源性的平行途径控制光的产生。其中一

个途径并不产生AHL, 而是AI-2[32], 这种物质是由
基因 luxS编码的 , 其细胞表面的感应激酶受体是
LuxQ蛋白。这种诱导物在革兰氏阴性菌和革兰氏阳
性菌中普遍存在, 包括一些病原菌。由于自诱导物
及其合成途径在所有拥有luxS基因的细菌当中是相
同的, 所以推测此可能是不同物种间交流的系统[33]。

在某些细菌中, luxS基因还具有基因调节功能, 例如, 
在产气荚膜梭状芽胞杆菌(Clostridium perfringens)
控制细胞毒素的产生。在大肠杆菌 (Escherichia 
coli)、霍乱弧菌(Vibrio cholerae)和鼠伤寒沙门氏菌
(Salmonella typhimurium)中 , 控制细胞毒素的级联
反应。但是诱导物的最主要作用是否来自同一祖先

还不是非常清楚。 
群体感应调节系统相关基因的系统发育学研究, 

可以为其是否在某些种群中缺失或者是从相关种系

中获得等问题提供证据。LuxS基因在硬壁菌门的几
种细菌种系间的水平转移了解得比较清楚 , 例如 , 
在胡萝卜软腐欧文氏菌(Erwinia carotovora)和粘质
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沙雷氏菌(Serratia marcescens)中的CarI/R系统是一
个有趣的例子, 它们的受体被别的基因替换, 然而, 
它可以依靠自身的诱导基因或者保持自身受体基因

的功能来调整自身的行为, 这就赋予了胡萝卜软腐
欧文氏菌和粘质沙雷氏菌细菌的良好竞争能力。PA
中许多基因都受到LasI/R和RhlI/R系统的共同调节, 
尤其是受到RhlI/R系统的调节 , RhlI/R系统又依靠
LasI/R系统的调节 , 这种倾向说明了LasI/R系统是
PA中的本身的调节系统, 而RhlI/R系统的产生是进
化过程中通过水平转移获得的新特性, 这种获得另
外一个调节系统的结果是赋予了PA在进化过程中新
的特征[34]。 

3.1  QS系统中 LuxI/R的进化 

系统发育学的分析[16]将QS系统中的蛋白分为 3
个家族, 一个LuxS的蛋白家族, 两个LuxI/R基因家
族, 后者的两个家族分别是：家族A, 包括了变形菌
门中不同的分支(α, β和γ), 家族B, 只包含γ-变形
菌门。尽管功能相近暗示两者可能来自共同的祖先, 
但是因为其基因序列发散程度的不同, 所以被认为
不能存在于同一系统进化家族。细菌中QS基因分布
的不连续性[35]说明了该基因有产生某种缺失或者是

水平转移的倾向[17, 36]。 
A家族的进化是基因的遗传复制和遗传获得性

进化。例如 , 在荧光假单孢菌 (Pseudomonas fluo-
recsencs)和绿针假单胞菌(Pseudomonas chlororaphis)
中的RhlI和RhzI系统, CsaI和PhzI系统分别是通过从
祖先的基因组中复制获得, 然后进化分离的。同样
的, 其对应的受体基因系统(RhlR, RhzR和CsaR)的
进化也是如此。这就说明了诱导者和接受者是平行

进化的。洋葱伯克霍尔德菌(Burkholderia cepacia)
也拥有两套信号系统：CepI/R和BviI/R。前者是调节
细胞外毒性因子的产量的功能, 后者的同源物在别
的洋葱伯克霍尔德菌属也可以找到[37]。BviR蛋白与
PA中的PhzR蛋白的相关性较与其他β-变形菌门中细
菌的受体蛋白的相关性高。编码这个蛋白的基因在

这两种细菌中的转移似乎可以解释这种相关 情况。 
B家族的进化为基因的复制遗传进化。例如, 在

B家族中, 主要的LuxI/R系统中的两个基因是相连
的, 而在软腐欧文氏杆菌中的carI和carR基因是不
相连的 [38] , 这就支持了其可能是独立获得carR基因

的假设。此外, expR基因与carI基因毗连, 但是研究
报道, ExpR蛋白并不调节任何基因[39]。鼠疫耶尔森

菌(Yersinia pestis)和假结核耶尔森菌(Yersinia pseudo-
tuberculosis)中旁系同源基因的不规则分布表明了耶
尔森菌属进化过程中祖先基因的水平转移[36]。 

3.2  QS系统中 LuxS的进化 

在LuxS蛋白的系统进化树中[1, 16], 硬壁菌门的
LuxS蛋白家族从变形菌门形成了一个新的分支。在
变形菌门中 , 尽管γ-变形菌门是并系分支 , 但与其
他分支都是有明显区别的。在硬壁菌门的单系种群

中, 令人意外的是幽门螺杆菌(Helicobater pylori)的
LuxS蛋白进化位置是金黄色葡萄球菌(Staphyloccocus 
aureus, SA), 李斯特菌属 (Listeria)和芽胞杆菌属
(Bacillus)的姊妹家族 , 其区别于空肠弯曲杆菌
(Campylobacter jejuni)。这个结果说明了幽门螺杆菌
是从硬壁菌门那里获得的luxS基因。莱姆病的病原体
-伯氏疏螺旋体(Borrelia burgdorferi)也属于硬壁菌
门 , 并且隶属于  丙酮丁醇梭杆菌(Clostridium ace-
tobutylicum)的姊妹群。 

放线菌 -长双歧杆菌 (Bifidobacterium longum) 
LuxS蛋白是硬壁菌门中乳酸杆菌 (Lactobacillus 
latis), 植物乳酸杆菌(Lactobacillus plantarum)和SA
的姊妹家族。双歧杆菌是人类肠道中重要的共生菌

群[40]。乳酸杆菌和植物乳酸杆菌是人类胃肠的常居

菌 , 因此 , 这些菌种栖息地的统一也许可以解释
luxS基因在他们中间转移的可能性是存在的。γ-变形
菌门种群的内聚表明了luxS基因具有共同的祖先, 其
也可能是细菌同后生动物宿主之间相互交流的信号

物质。 

4  结语与展望 

群体感应调节系统中相关基因(LuxI/R和LuxS)
的进化研究结果表明, 信号传递相关基因在系统发
育学上存在着一定的联系, 存在着基因的水平转移, 
这也就说明了许多的物种都有信息传递系统, 并且
其可以追溯到很古老的时期。在大多数的情况下 , 
细菌群体感应调节系统相关的基因都是连续分布在

染色体上并且保持了功能的互配, 表明了这些基因
共同合作的悠久历史, 细菌进化过程中可能很早就
建立了群体感应调节的机制。同时, 某些细菌中QS
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基因的不连续分布说明了这些基因有产生某种缺失

或者是水平转移的倾向。基因的水平转移是促进物

种进化的遗传因素之一, 更是微生物进化过程中的
一种重要的推动力量[41~43]。其对细菌群体感应调节

系统基因在细菌菌群之间的分布也起到了非常重要

的作用。反过来, 基因组中相似信号系统的存在似
乎也影响着基因的水平转移和复制, 这就表明细菌
中的调节基因在水平转移进化或者复制进化中都能

够起作用, 适应并改变新的遗传环境。 
细菌群体感应系统进化理论同样也说明了特别

是在微生物的群体中, 群体感应系统进化受到了亲
缘关系、环境条件、群体中个体的竞争与合作以及

群体大小等因素的影响, 是一个复杂的动态过程。
John Donne曾讲过“人是社会性动物, 没有人能脱离
社会群体而单独存在”。Frank则进一步指出“所有
的生物都是社会性的”[20]。当丰富的营养环境消失殆

尽的时候, 细菌为了能够生存将建立一种多细胞形
式的群体形态, 表现为多细胞的合作, 从而适应或
者改变周围环境[44]。这种适应机制受到QS调节系统
的作用。近年来研究表明, 这些细胞间的信号分子
不仅具有调节细胞许多基因表达的功能, 而且还具
有抗菌的功能。PA所产生的 2-alkyl-4(1H)- qui-
nolones (AQs)也是一种信号分子, 然而其可以抑制
SA和白色念珠菌(Canidia albicans)的生长, 说明信
号分子也具有抑制菌体生长的作用[45]。同时, 我们
的研究结果也表明, 低于抑制浓度的抗生素也可以
调节PA中许多基因的表达, 其中包括信号分子相关
基因的表达[46, 47]。抗生素作为一种细菌的次级代谢

产物, 在高浓度的时候可以杀死其他细菌, 而在自
然界中, 多数情况是以一种低浓度的存在形式, 其
主要的功能是起转录调节作用而非杀菌[48]。这也就

说明细菌的某些次级代谢产物也具有潜在的化学提

示、化学操纵和信号分子的功能[49]。总而言之, QS
系统的进化是自然环境中多重因素相互作用的一个

复杂的过程。 
微生物群体是一个动态的, 不断变化的群体。

细菌个体不断经历基因的横向转递以及基因组中缺

失 (Deletion)、重组 (Recombination)、移位 (Reloca-
tion)、倒位(Inversion)和重复(Duplication)等不断变
化过程。在特定环境下, 细菌可以抛弃自己原有的
基因或者接收外源的基因。简单的基因突变也会导

致同一细菌后代的遗传变化和相互冲突。可以想象, 
细菌细胞间的相互作用也会始终处在一种动态的进

化过程中, 会受到各种环境因素(如pH、温度、营养
物质和环境中微生物产生的其他次级代谢产物的水

平等等)的影响[50]。因此, 群体感应, 化学提示, 操
控等以化合物为基础的细胞间相互作用将不是一成

不变的过程。适当的条件下也许会相互转化。某一

种系统的选择优势在特定环境中会丧失, 因而该系
统也随之丢失或发生变化。也许, 细菌中的相互合
作之所以能够存在是因为微生物群体的这种动态变

化导致投机者的生存优势只是短暂的, 在环境变化
的时候会随之消失。总之, 了解微生物中这种动态
的细胞间的信息传递及其变化和进化过程是真正了

解生命进化过程的必不可少的一部分。 
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