
Hereditas (Beijing)  2017 年 2 月, 39(2): 89―97 
www.chinagene.cn  综  述 

                           

收稿日期: 2016−10−16; 修回日期: 2016−12−30 
基金项目: 重庆市教育委员会科学技术研究项目(编号：KJ1600304)资助[Supported by the Key Project of Natural Science Foundation of Education 

Department of Chongqing (No.KJ1600304)] 
作者简介: 蓝洋，硕士，研究方向：生物信息学。E-mail: 908805060@qq.com 
通讯作者: 张玉娟，博士，副教授，研究方向：生物信息、媒介昆虫、比较基因组学。E-mail: yujuan.zhang418@gmail.com 
DOI: 10.16288/j.yczz.16-343 
网络出版时间: 2017/2/20  9:16:34 
URI: http://www.cnki.net/kcms/detail/11.1913.R.20170220.0916.009.html 

 

化学计量基因组学研究进展 

蓝洋，胡江涛，张玉娟 
重庆师范大学生命科学学院，重庆 401331 

摘要: 化学计量基因组学是一个新兴的研究领域，研究基因组、转录组、蛋白质组及代谢组等组学数据中生物

大分子的元素使用偏好。不同生物大分子的元素组成与数量不同，当元素供应受到限制，自然选择偏好性利用

某些单体(氨基酸或核苷酸)来合成生物大分子(DNA、RNA 和蛋白质等)，从而减少元素成本。随着高通量测序

技术和组装技术的大量应用，越来越多的宏基因组、宏转录组数据被公开报道，以及新的分析手段的应用，使

得该领域蓬勃发展。作为一门新兴的交叉学科，化学计量基因组学整合了化学计量学、生态学、进化生物学、

基因组学和生物信息学，为研究分子进化和生态系统的互作以及后基因组时代数据的挖掘提供了一个全新的视

角。本文从蛋白质和核酸的元素使用偏好性方面综述了化学计量基因组学的最新研究成果 ,并探讨了新的研究

方向，以期为该领域的研究和应用提供有益参考。 

关键词: 元素使用偏好性；进化选择；物种分类；精准医学；生命元素周期表 

Research progress of stoichiogenomics 
Yang Lan, Jiangtao Hu, Yujuan Zhang 
College of Life Sciences, Chongqing Normal University, Chongqing 401331, China 

Abstract: Stoichiogenomics is a newly arisen research field, which concerns the element usage biases of biological 

macromolecules at genome, transcriptome, proteome, metabonome levels. Different biological macromolecules have 

different element compositions and contents. When the supply of some elements was constrained, natural selection 

might bias the usage of the monomers (amino acid or nucleotide) to reduce constrained element costs in the synthesis 

of biological macromolecules. This field is flourishing with the intensive applications of high throughput sequencing 

and assembly technologies, more and more available metagenomic and metatranscriptomic data, and the applications 

of new analysis strategies. As a newly emerged cross discipline field, stoichiogenomics integrates stoichiometry, 

ecology, evolutionary biology, genomics and bioinformatics to provide a whole new perspective for investigating the 

interactions of the macromolecular evolution and ecosystem, and data mining in the post genomic era. In this review, 

we summarize the latest research progress of stoichiogenomics from the aspect of the element usage biases in proteins 

and nucleic acids. Furthermore, new research directions are discussed to provide some valuable references for the 
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research and application of stoichiogenomics. 

Keywords: element usage biases; evolutionary selection; taxonomy; precision medicine; life element periodic table 

化学计量基因组学(stoichiogenomics)是一门新
兴的研究领域，最早被 Elser 等[1]在 2011 年明确提
出来，旨在研究基因组、转录组、蛋白质组、代谢

组等组学数据中生物大分子的元素组成和含量，即

元素使用偏好性。作为遗传信息的携带者和生命活

动最重要执行者的生物大分子(核酸、蛋白质)，其分
别由核苷酸或氨基酸等单体组成。不同单体(核苷
酸、氨基酸)所包含的元素(如氮、硫、碳等)组成和
含量不同，导致核酸和蛋白质的元素使用偏好性不

同。核苷酸是核酸的基本组成单位，每个核苷酸由

不同数目的碳、氢、氧、氮、磷原子组成，其中氮

原子数量为 2~5 个，磷原子数量为 1 个。同理，氨
基酸是组成蛋白质的基本单位。在生物体中组成蛋

白质的氨基酸约有 20种。各种氨基酸之间的区别在
于侧链基团(R基)的不同。R基携带不同数目的氧、
硫、氮、碳、氢原子。不同的原子组成形成不同种

类的氨基酸，不同种类氨基酸的排列顺序千变万化，

肽链的盘曲折叠及其形成的空间结构千差万别，从

而形成细胞中种类繁多的蛋白质。 
在提出化学计量基因组学这个概念之前，2000

年 Elser等[2]提出了研究化学元素循环与生态环境平

衡的生态化学计量学，并于 2002 年出版专著《Ec-
ological Stoichiometry: The Biology of Elements from 
Molecules to the Biosphere》。经过 10多年的发展，
生态化学计量学已成为了一门比较系统、成熟的学

科 [3]。生态化学计量学是化学计量学(stoichiometry
或 chemometrics)在生物领域的一个分支，后者已经
有几十年的发展历程[4]。我们通过在 PubMed数据库
使用关键词搜索，发现化学计量学领域的文献数目

为 17 880。生态化学计量学领域的文献数目为 187，
化学计量基因组学领域文章数目为 25(统计数据截
至 2016年 8月 31日)。这表明近年来随着越来越多
的基因组、转录组等组学数据的报道，化学计量基

因组学越来越受到国内外研究者的重视。 
在不同资源限制环境中，不同的生物和不同的

生物大分子受到差异的选择力度[5~7]。作为遗传信息

的携带者和生命活动最重要执行者的生物大分子

(蛋白质、核酸)，在不同资源限制条件下，其元素使
用偏好性在不同的生物和生物大分子中发生了怎样

的变化？对这些问题的探讨无疑具有十分重要的生

物学意义。通过计算生物大分子中元素的使用偏好

性，不仅可以掌握元素使用偏好性的进化规律，还

可以此作为评估资源限制对生物大分子的直接影

响。如果环境中某元素(如氮、硫、碳等)不够，自然
选择可能会促使生物减少使用这些限制性元素，进

而影响生物大分子的合成，并限制生物的生长和繁

殖 [1]。已有的研究表明真核生物蛋白质与原核生物

相比，其氧和硫元素具有使用偏好性[8~10]。酵母细

胞涉及硫代谢和碳代谢的酶，其相应元素含量也有

偏好性现象[11]。在微生物和植物中，还发现元素使

用偏好性与蛋白质的表达具有相关性[12, 13]。并且不

同代谢途径中生物大分子的元素使用偏好性不同[14, 15]。

另外，还发现元素使用偏好性与基因组的不同转录

区和基因组大小及核苷酸的长度有关[16~18]。 
通过对地球极端生活环境中生物使用元素偏好

性研究，不仅可以解释环境对生物大分子元素使用

偏好的影响，对于太空生物学(astrobiology)的研究也
有很好的借鉴意义 ,有助于在外太空发现新的生命
迹象及可能的元素使用规则。美国国家航空航天局

(NASA)资助了 700 万美元的项目“Follow the ele-
ments”[19]正是基于此项研究。但国内目前仍缺少该

领域的相关介绍及研究。本文基于蛋白质和核酸水

平，针对不同进化地位或生态环境中生物的化学计

量基因组学研究进行综述，并对该领域的发展研究

做出展望。 

1  蛋白质的元素使用偏好性 

相比核酸而言，蛋白质才是生命活动的主要承

担者，其直接控制生物的性状，因此更直接的受到

自然选择[20]。合成一种蛋白质的成本与收益涉及生

理和生态领域的相互作用。首先，不同氨基酸的合

成成本不同。其次，不同生物所处的生态环境决定

着资源(能量或元素)的利用效益。因此蛋白质的元素
使用偏好受到合成不同氨基酸的能量成本和不同氨
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基酸的元素成本共同影响[21]。 

1.1  单细胞生物中蛋白质的元素使用偏好性 

关于元素使用偏好性的研究，最初是在微生物

中进行的。例如，早期研究表明，酿酒酵母(Sacch-
aromyces cerevisiae)中元素使用偏好性影响含硫半
胱氨酸的利用，作为避免摄入有毒分子(硒盐酸、铬
盐酸)的一种方式[22]。随后，一项酿酒酵母和大肠杆

菌(Escherichia coli)全基因组范围的研究[11]，比较了

参与获取及加工某元素(碳、氮、硫)的酶的元素成本
与整个蛋白质组元素成本。该分析揭示出，涉及加

工某化学元素的酶，其相应元素含量具有相应偏好

性现象。比如，与整个蛋白质组和包括加工其他元

素的酶相比，酿酒酵母碳同化酶(ENO1，ENO2，
FBA1，FBP1，GLK1，GMP1，HXK1，HXK2，PDC1，
PDC5，PDC6，PFK1，PFK2，PGI1，PGK1，PYC1，
PYK1，TDH1，TDH2，TDH3，TPI1和 ZWF1)和大
肠杆菌中碳同化酶(Eno，FbaA，GapA，Glk，Gnd，
GpmA，PfkA，PfkB，Pgi，Pgk，Pgm，PykA，RpE，
RpiA，RpiB，TalB，TktA，TktB，TpiA 和 Zwf)通
常含较少的碳；相似的，酿酒酵母氮同化酶(DAL1，
2，3，4，5，7，81，DUR3，DUR12，GDH1，GDH2，
PUT1，2，3，4 和 UGA1，3，4，5)含氮量比整个
蛋白质组平均值更低。这是细胞的一种适应性反应，

在某种元素缺乏条件下，促进合成最需细胞成分。 
Bragg和 Wagner[12]评估了酿酒酵母中，碳、氮、

硫、磷等元素的使用偏好与蛋白质表达的关系。他

们发现碳、氮、硫、磷等元素的含量制约着基因表

达，因为这些元素被用于合成 mRNA和蛋白质。有
些基因突变是会增加特定元素的使用。当这种元素

的环境含量受限时，那么这样的突变将很难被自然

选择保留下来，即使这种突变导致的仅是很小的蛋

白质表达量增加或者单个氨基酸替换。同样的，一

项整合了大肠杆菌、酿酒酵母和裂殖酵母(Schizos-
accharomyces pombe)的研究[23]也表明：蛋白质元素

含量与表达水平相关。在这些生物中，碳元素和氮

元素与蛋白质表达量呈负相关。 

1.2  多细胞生物中蛋白质的元素使用偏好性 

Elser及其同事[13]将研究拓展至多细胞生物，并

比较了植物和动物的氮元素使用偏好性。通常认为，

植物比动物在进化过程中经历了更长更严峻的氮限

制。这种氮限制是否导致了元素使用偏好性呢？通

过分析比较拟南芥(Arabidopsis thaliana)，莱茵衣藻
(Chlamydomonas reinhardtii)、大豆(Glycine max)、大
麦 (Hordeum vulgare)、番茄 (Lycopersicon esculen-
tum)、水稻(Oryza sativa)、马铃薯(Solanum tubero-
sum)、小麦(Triticum aestivum)、玉米(Zea mays)这 9
种植物和冈比亚按蚊(Anopheles gambiae)、秀丽隐杆
线虫(Caenorhabditis elegans)、黑腹果蝇(Drosophila 
melanogaster)、斑马鱼 (Danio rerio)、原鸡 (Gallus 
gallus)、人(Homo sapiens)、小鼠(Mus musculus)、牛
(Bos taurus)、非洲爪蟾(Xenopus laevis)这 9种动物
的基因组，结果表明植物蛋白侧链上氮元素平均含

量比动物中低 7.1%。该研究排除了植物蛋白质和动
物蛋白质的序列长度差异可能带来的误差。另外，

他们还利用表达序列标签(expressed sequence tag，
EST)数据研究了植物中元素使用偏好性与表达量的
关系，植物中高表达的蛋白质与低表达蛋白质相比，

含氮元素更低，这一结果与预期相符 [13]。 
作物的驯化和耕地土壤的施肥将改变环境中氮

的可利用性，从而影响蛋白质元素组成。土壤施肥

(提供丰富的氮)或固氮细菌将减轻或移除氮缺乏对

作物产生的选择压力。Acquisti 等[16]对于水稻、高

粱(Sorghum bicolor)、玉米、蓖麻(Ricinus communis)

这 4种农作物、蒺藜苜蓿(Medicago truncatula)，百

脉根(Lotus japonicum)这 2种豆科植物和拟南芥、江

南卷柏(Selaginella moellendorffii)、毛果杨(Populus 

trichocarpa)这 3 种野生植物全基因组分析表明：农

作物与豆科植物氨基酸残基中氮含量比野生植物

高 7%。这说明植物蛋白质整体的含氮量主要由该物

种进化过程中氮限制强度所决定，而不仅仅是物种

系统发育关系的反映。 

1.3  不同代谢途径的元素使用偏好性 

Carlson 等 [14]通过分析资源充足和缺氮两种条

件下大肠杆菌的新陈代谢途径，发现在资源充足条

件下，大肠杆菌的生化途径接近热力学效能最优化。

但是，在资源限制条件下，大肠杆菌的一些代谢途

径(如 Entner–Doudoroff 途径)有更低的蛋白质合成
成本(蛋白质拷贝数、蛋白质长度和氮含量变化等累
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积的效应)，因而运作效率低。 
另一项研究[15]也表明氮限制影响代谢途径和细

胞成分的进化。通过检测人、小鼠、果蝇、拟南芥

等合成代谢与分解代谢过程中主要功能蛋白的元素

组成，发现动物代谢途径中蛋白质的含氮量普遍高

于植物代谢途径中蛋白质的含氮量；氮限制条件下

的拟南芥分解代谢途径的蛋白质的含氮量比合成代

谢的蛋白质及整个蛋白组的含氮量显著降低。这表

明植物比动物受到更强的资源限制。 

1.4  蛋白质元素使用偏好性的宏进化规律 

原核细胞(生物)的起源至少 35 亿年前，而真核
细胞(生物)的起源至少 15 亿年前，真核细胞比原核
细胞出现得更晚 [24]。从原核细胞(生物)进化出真核
细胞(生物)是生物进化史上最重要的跨越之一。在这
一宏进化过程中，蛋白质的元素组成和功能基团发

生了怎样的变化？本实验室通过对 1051 种原核生
物和 66种真核生物全基因组和直系同源蛋白分析，
发现真核细胞中的蛋白质较原核细胞中的蛋白质具

有更高比例的氧、硫元素(图 1)。功能基团分析结果
显示出真核细胞中的蛋白质趋向于含有更高比例的

巯基、羟基和氨酰基，但甲硫基和羧基的含量更低。

以上结果表明，生物从原核到真核这一宏进化过程

中，氧元素和硫元素含量的明显增加及其所构成的

相关功能基团的变化，使得真核蛋白发展出更多  
可用于执行复杂多样的生命活动的功能基团。该研  

究为原核生物到真核生物的宏进化提供了新的   
视角[9]。 

2  核酸的元素使用偏好性 

资源限制影响蛋白质分子组成的同时，也影响

基因组和转录组的元素组成，基因组、转录组和蛋

白质组将协调一致地节约限制性元素。因为核苷酸

的生物合成始于氨基酸，影响氨基酸合成过程中的

资源限制同样也会影响核苷酸进而影响内含子和其

它非编码 DNA[25]。DNA 的元素使用偏好性可能最
小，以氮元素为例，双螺旋碱基互补配对原则缓冲

了核苷酸中氮含量的变化(A与 T含 7个氮，而 G与
C 含 8 个氮)。单链 RNA 的氮含量可能变化更大，
因为嘌呤比嘧啶含更多氮原子(A=5，G=5，U=2，
C=3)。此外，通常 RNA对细胞生物量的贡献比 DNA
多 5~10倍[26]，所以“氮限制”或“磷限制”将主要影响
细胞的转录组。 

2.1  植物核酸的元素使用偏好性 

由于植物基因组有内含子，氮限制条件将首先

影响内含子的含氮量，从而促进整体上的“保氮效
应”[16]。在驯化条件下，由于农作物获得了氮肥，农

作物转录组显示出比野生植物更高的含氮量。这表

明，长期营养缺乏将影响植物转录组的元素组成，

而密集的氮肥施用及其他驯化影响，又将缓解作物

中氮限制的自然选择压力[16]。 
 

 
 

图 1  真核生物与原核生物蛋白质元素使用偏好性比较 
Fig. 1  Comparisons of element usages in protein side-chains between prokaryotes and eukaryotes  
A：全基因组的蛋白质侧链氧元素和硫元素含量的累积分布曲线；B：直系同源蛋白质侧链氧元素和硫元素含量的箱式分布图。根据
参考文献[9]的数据绘制。 
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2.2  资源限制影响基因组大小与核酸多聚体的长度 

首先，资源限制影响基因组大小。最新的研究

通过对 99 种苦苣苔科(Gesneriaceae)植物基因组分
析表明，基因组大小与植株氮含量显著正相关，但

与植物磷含量的相关性不显著。这表明，DNA合成
和细胞功能对氮的营养竞争是苦苣苔科植物基因组

大小变化的驱动者[18]。其次，每个核苷酸的合成都

需要消耗氮和磷，因而资源限制不仅影响核酸的元

素组成，也会影响核酸的长度。研究发现，由于保

氮、保磷效应，拟南芥转录的非编码序列 (内含
子，5′-UTR(untranslated regions)，3′-UTR)长度变  
短 [1]。虽然内含子长度与基因组大小相关，但相同

基因组大小的动、植物比较时，植物平均内含子长

度显著小于动物平均内含子长度。例如，拟南芥和

黑腹果蝇基因组大小相似，但前者平均内含子长度

却不到后者的 1/10[1]；对于 5′-UTR和 3′-UTR来说，
研究者发现植物基因中 5′-UTR和 3′-UTR序列更短
且单个核苷酸氮含量更低。这些结果进一步说明了

保氮、保磷机制塑造转录组的非编码区[1]。 

3  研究领域展望 

元素使用偏好性的研究还处于初始阶段。一直

以来由于具有完整注释的综合基因组数据的物种仍

然有限，迄今为止的研究工作仍集中在相对狭窄的

范围内。然而由于高通量测序及组装技术的改进[27, 28]，

加快了不同物种及相同物种不同个体基因组测序的

速度，并且能够更加精确地量化基因和蛋白质的表

达，这些进步将有助于人们深化和拓展该领域研究。 

3.1  宏基因组学、宏转录组学为元素使用偏好性研

究拓展领域 

由于高通量测序技术的革命[29]，科学家获得越

来越多的序列数据，尤其是微生物[30]的大量序列数

据(DNA与 RNA)，通常这些数据是结合监测关键环
境变量所获得的[31]，比如温度与化学条件(PH，盐度，
资源供给(氮、磷)等)。如在缺磷生长条件下，海洋
中的各种蓝藻(Cyanobacteria)用硫脂完全取代磷脂[32]。

在资源限制条件下，可以预测生物大分子的某些特

征，如使用低生物合成成本、低含氮量的氨基酸偏

好、较短的转录区及较短的聚合物(rRNA，核糖体

蛋白等)。最近研究表明海洋表面与深海营养物可利
用性的差异影响了适应不同深度的原绿球藻菌株蛋

白质组的元素组成。深海菌株由于低可见光、高氮

浓度，其蛋白质组的元素组成支持含碳低、含氮高

的氨基酸，而海洋表面(光照丰富、低氮)的菌株恰恰
相反[33]。同样，这些研究还可以拓展到土壤微生物

和不同食性动物的肠道微生物，如果它们的氮、磷

总体上的相对利用率发生了变化。 

3.2  揭示主要的进化选择事件 

未来的研究将关注一些主要的进化事件。例如，

众所周知被人类作为粮食生产农作物中，驯化引起

了一系列相关基因的改变[34]。因为部分驯化过程涉

及土壤肥力的改变，资源限制减缓了作物蛋白质组

和转录组的选择压力。比较驯化物种与其祖先或近

亲，如栽培稻(O. sativa)与野生稻(O. rufipogon)或玉
米与大刍草(Purus frumentum)的比较，可使研究者评
估资源限制减缓与选择高产品种对元素使用偏好性

的影响[16]。 

3.3  推测物种的进化方向 

关注物种进化的选择性事件，其实质就是在考

虑环境改变的压力条件下，物种自身元素使用偏好

的改变，从而影响该物种适应性功能的形成[35]，于

是这就为推测物种的进化方向提供了一个新的研究

思路。进化的本质动力就是环境选择，现如今人们

已经可以测算一定区域内环境条件因子的走向[36, 37]，

因此就可以模拟该地区的某物种在某种环境条件改

变的情况下，测序其基因组、转录组与蛋白质组，

以化学计量基因组学这一工具衡量，物种自身情况

对元素使用偏好的改变，并确定该物种的哪些基因

或蛋白表达增强或减少，以推测该物种可能会形成

哪种生物学功能，从而大致演绎出其进化的方向。 

3.4  辅助物种的分类研究 

在整个生命进化的历程中仍然存在不少的盲点

与困惑，由于系统发育的亲缘关系无法确定，往往

导致了某些物种的分类地位在科学界各执一词[38]。

比如中生动物分类地位难以确定的问题，在原生生

物向后生生物进化过程中的存在众多节点问题，究

竟是哪一类的原生生物形成了动物(中生生物可能 
是进化中间的过渡态)？类似于这样一系列的问题
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困扰了进化生物学家与生物分类学家很多年[39]，所

以才有了 21 世纪启动的生命之树计划(Tree of Life 
web project，http://www.tolweb.org/tree/)。通过化学
计量基因组学，有希望对这些门类中各个物种元素

使用偏向性的统计，将之与具有类似的元素使用偏

向性的物种对比总结在一起，从而辅助物种的分类

研究，以确定该门类的系统发育地位。 

3.5  助力医学的精准治疗 

除此之外，化学计量基因组学的研究手段也许

可以应用在微观的生命世界、造福人类。在医学中

不同的病变组织具有不同的组织微环境，而这样的

微环境正是影响病变组织发展的一个主要因素[40]。

比如就肿瘤细胞而言，其通常生活在酸性的环境条

件下[41]，利用化学计量基因组学的手段了解不同化

学物质导致的酸性微环境中肿瘤细胞化学元素使用

的偏向性，再将其富集到通路之中，就可以明确其

在发挥怎样的作用。这就可以为控制不同类微环境

下，肿瘤的靶向治疗提供切实可行的理论基础，乃

至解决方案。不仅仅在应对肿瘤时可以如此，在不

同病毒、寄生虫在人体特定的微环境中肆虐时，化

学计量基因组学的手段将为精准医学这一新世纪医

学的弄潮儿添砖加瓦。 

3.6  启迪太空生命探寻的新思路 

窥探了化学计量基因组学在微观世界的应用，

再看看其在宏观世界的前景如何？地球已经经历过

45 亿年的历程，生命世界的形成也有了 24 亿年的
历史[42]。随着化学计量基因组学手段的广泛应用，

人类可以积累建立起地球上“生命元素的周期表”，
探究出从低等生物到高等生物不同元素的使用偏好

性，各大类生物生命元素的构成模式，甚至是能够

归纳推断出生命元素的演变脉络，以及生命与环境

元素的交互作用模式。这就可以给我们在外太空判

断生命的存在，探寻生命的诞生提供了一个参考标

尺，利用这把标尺比对外星球的气候、地质等等环

境因子，将会给我们打开探寻生命的新思路。 

4  研究技术的革命与展望 

4.1  变革中的信息储存方式 

在生物信息学日新月异的今天，数据量的日积

月累、更新变幻已经成为了生命科学领域高速发展

的一大标志。目前我们所使用储存大数据的材料均

是以硅为主体的半导体材料，其以 0、1编码的形式

储存信息，然而其存储的数据量密度有限，无法运

用极小的空间与资源储存大数据。就化学计量基因

组学而言，如果没有存储方式的变革很难保证处理

基本数据的大量获取，可以预见不久的将来这样的

存储方式会极大地限制人类社会的发展，所以有人

提出科学设想可以用 2斤DNA就能存储世界上所有

的数据，这样就可以极大地减少空间的占有量以及

对环境资源的浪费[43]。虽然这仅仅是一个设想，但

是已经有科学家在积极地探索与实验之中[44]，相信

在不远的未来，信息储存方式的变革将会化学计量

基因组学的研究，提供强有力的基因组大数据或蛋

白质组大数据的基本保障。 

4.2  新涌现的生物信息手段 

化学计量基因组学的研究需要核酸和蛋白质序

列数据库的快速发展，基因产物生物学功能的了解

及基因表达数据的使用，同时还需要生态学、进化

和遗传学信息交叉的生物信息学知识库。比如在线

资源 http://www.graspdb.net，是最近建立的 12种果
蝇基因组的元素使用偏好性数据库[45]，这些果蝇食

性相异或具有在不同生境的进化历史[46]。这些资源

使生物学家能够在果蝇基因组中寻找元素使用偏好

性的证据。另外，“Nutrilyzer”是一个用于展示差异

表达的同源蛋白元素使用偏好性的工具[47]，利用该

软件可以展示资源限制和正常条件下差异表达的同

源蛋白的元素使用偏好性。尽管已有上述工具，未

来还需要一个更灵活、可扩展的系统来涵盖完整的

生态数据(描绘物种关键的生活史特征)，同时包含核

酸和蛋白质的元素使用偏好分析。这些资源将会成

为探索和分析生物大分子元素使用偏好性的工具，

并面向研究领域免费开发。 

5  结  语 

随着第二代高通量测序技术 [48]和组装技术 [49]

的发展，使得人们获得一个物种的基因组、转录组

和表达数据更容易[50~52]。如何从堆积如山的数据中

挖掘出有用信息是人们面临的难题。化学计量基因
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组学研究在研究大分子进化和种群遗传学方面的成

功运用表明，它为基因组、转录组和蛋白质组的进

化和生态系统的互作以及后基因组时代数据的挖掘

提供了一个全新的视角。本文综述了元素使用偏好

性的相关研究，已有的研究表明微生物、植物和动

物直接生活在不同程度的资源限制环境中，元素使

用偏好性存在于它们的基因组、转录组和蛋白质组，

其中在转录组和蛋白质组更明显。然而目前化学计

量基因组学的研究只看到一些组学层面上的数据趋

势，资源限制的作用机理仍然未知。未来怎样更好

地结合测序数据与资源限制条件下物种特征，揭示

出关键的功能基因和通路将是人们面临的挑战。不

仅对完善化学计量基因组学和响应资源限制的机理

有重要理论价值，也将有利于在外太空发现新的生

命迹象及可能的元素使用规则。生命科学研究的本

质就是让人们知道从何而来、向何处去，这样才能

够让人们更好地认识微观的自我与宏观的生命，相

信化学计量基因组学作为一项刚刚兴起不久的交叉

学科工具，必然能够为人类认识自身、探索真理、

健康生活的各个研究领域起跑助力。 
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