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• 表型组学的概念和产生背景

• 重要研究机构
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• 主要刊物

• 经典论文（研究案例）
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• 重要前沿课题（尚待解决的问题）



 表型（Phenotypes）

又称表现型，对于一个

生物而言，表示它某一

特定的物理外观或成分。

例如一个人是否有耳珠、

植物的高度、人的血型、

蛾的颜色。 贝壳的不同纹理



 表型主要受生物的基因型和环
境影响。

 表型可分为连续变异或不连续
变异的。前者较易受环境因素
影响，基因型上则会受多个等
位基因影响，如体重、智力和
身高；后者仅受几个等位基因
影响，而且很少会被环境改变，
如血型、眼睛颜色和卷舌的能
力。

表型由微观到宏观还可以分为细胞表型、组织
表型、器官表型以及整体表型。

bessie4.blogspot.com



 表型组：在遗传和环境因素的影响下，生
物体表现型主要信息的集合。（ Varki ，
Altheide，2005 ）

 生物体在细胞、组织、器官、生物体或种
属水平上表现出的所有表型的组合。（维
基百科）



 自20 世纪90 年代初以来，生命科学领域出现
了最为引人注目的“组学（omics）”新概念
和新学科，如基因组学(genomics)、转录组
(transcriptomics)、蛋白质组学(proteomics)
和代谢组学(metabolomics)等。伴随各种“组
学”的不断兴起和发展，90 年代末，人们提
出了表型组(phenome)和表型组学(phenomics)
的概念。

 1996 年,衰老研究中心(The Aging Research 
Centre (ARC))主任Steven A. Garan 在加拿
大滑铁卢大学的客座演讲中首次提出
“phenomics”这一概念。



 表型组学是联系表现型与基因型的桥梁，并以一体化的形式联系着遗传学与
功能基因组学。（ Kelsoe and Niculescu ,2002）

 表型组学是一门在基因组水平上系统研究表型的学科。（Bilder ，2009)

 从表型组角度而言，表型组学是一个与表型鉴定研究相关的领域，并结合基
因(基因组)或蛋白(蛋白组)的研究来探究表型的本质及它们之间的相互作用
关系的学科。（维基百科）

 表型组学可定义为一门在基因组水平上系统研究某一生物或细胞在各种不同
环境条件下所有表型的学科。

 表型组学是系统生物学组学平台的终端，通过基因组学、转录组学、蛋白质
组学、代谢组学、互作组学到表型组学完成了由基因序列到基本生命活动的
全过程。（杨胜利）





机构名称 网址

CropDesign corporation http://www.cropdesign.com/general.ph
p

The Australian Plant Phenomics
Facility (APPE)

http://www.plantphenomics.org.au/

The Plant Phenomics Platform http://www.lemnatec.com/scanalyzer_g
h.htm

The Laboratory of Neurophenomics http://www.neurophenomics.info/index
.php

UCLA Consortium for Neuropsychiatric 
Phenomics

http://www.phenomics.ucla.edu/

The Aging Research Centre (ARC) http://www.arclab.org/

Australian Phenomics Facility http://www.apf.edu.au/index.shtml

Neuro-Bsik Mouse Phenomics http://www.neurobsik.nl/index.html

表型组学主要的研究机构及其网址
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 国际植物表型组学研究网络（I P P N）

 2009 年4 月，第一届国际植物表型组学专
题讨论会在澳大利亚首都堪培拉召开，128 
名业内人士参加了该会议。

 用于加强对该领域的信息交流(如表型分析
工具的协调)及项目合作，同时制定了该领
域研究的相应国际质量标准，该会议最终
目的是通过植物表型组学与功能基因组学
的研究来提高的作物品质、产量。



 Nature Biotechnology

 Current Opinion in Biotechnology

 Bioinformatics

 Nature Genetics

 Trends in Genetics

 Biological Psychiatry（生物精神病学）

 Neuroscience （神经科学）
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 研究者将一群分别携带缺失一个代谢基因
(metabolic gene)的E.Coli菌株用不同生
长条件进行培养，他们经历适应演变后测
量各自终点生长点生长速率，结果又78%的
菌株生长速率提高了87%。

 研究表明，计算模型能预测遗传修饰的最
终效果。

 在基因组水平上利用代谢模型有望精确描
述细胞表型。



 他们采用的缺失基因包括：ackAˉ(乙酸激
酶A基因)、frd ˉ （延胡索酸还原酶基
因）、pcK ˉ(磷酸烯醇式丙酮酸羧化激酶
基因)、ppc ˉ(磷酸烯醇式丙酮酸羧化酶
基因)、tip ˉ(磷酸丙糖同工酶基因)、
zwf ˉ(6-磷酸-1-葡萄糖脱氢酶基因)。

 不同碳源培养有：α-酮戊二酸(Akg)、葡
萄糖(Glu)、甘油(Gly)、乳酸(Lac)、苹果
酸(Mal)、核糖(Rib)和琥珀酸(Suc)。

 研究者设计了两个试验：



 实验一，将预测组合的缺失菌株分别放入一种
碳源中培养，分别预测和实验测定生长表型。

 实验二，将预测组合的缺失菌株组合进入9种
不同的碳源中培养，分别与非进化菌株和野生
型菌株的生长速率进行比较。

 在这些不同培养环境压力下促使菌株适应性演
变，作者假想一个适应演变的菌株将有一个适
合的表型生长特征，此特征可用代谢流平衡分
析法进行计算。

 他们测量了底物和氧吸收比率，并利用它作为
计算模拟的输入参数。试验中每个缺失菌株的
实验生长速率从开始直到适应演变重点详细记
录后与计算预测数字进行对比，结果基本一致。



图1. 适应性进化中生长速率的变化。（a）实验前期、后期预测生长速率和
实际测量到的生长速率比较图。（b）各E.coli 在不同碳源培养基中适应性
演变中生长速率的变化，横坐标代表演化天数（d），纵坐标代表生长速率
（h-1） (Fong et al. ,2004， Nature Genetics 36(10): 1056-1058.)



 Monitoring the growth-rate changes of 
each strain throughout evolution 
yielded two notable observations. 

 First, each evolved deletion strain 
showed an increase in growth rate of 
at least 15% during evolution， the 
average growth-rate increase was 87%. 
Several strains showed no observable 
growth for the first several days of 
culture, but all recovered to grow at 
rates 40-50 h–1 at the end of 
adaptive evolution. 



 We also observed that the rate of growth 
adaptation varied greatly between 
deletion strains. Several deletion 
strains showed gradual increases in 
growth rate over the first 20 or more 
days of evolution, whereas other strains 
showed rapid increases in growth within 
the first several days of evolution.

 In most cases ,the rate of adaptation 
for the deletion strains occurred much 
more rapidly than is observed for 
adaptive evolution of wild-type E. coli.



图2. 所有确实菌株在不同碳源培养基上生长速率的定性结果。纵坐标代表不同
碳源，横坐标代放在不同碳源中进化的缺失菌株。
方框内不同的颜色代表与非进化菌株生长速率的比较，方框内符号代表与野生型
菌株生长速率的比较。 (Fong et al. ,2004) Nature Genetics 36(10): 1056-
1058.）



 Comparison with the wild-type strain 
showed that nearly two-thirds of the 
strains resulted in increased growth 
on nonevolutionary carbon sources, 
indicating that evolution on one 
substrate led to concurrent growth 
improvements on other substrates. 

 Notably, we also observed variation 
between strains evolved in parallel.
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 表型数据的收集

 表型组对象的发展

 怎样综合利用基因组
学、转录组学、蛋白
质组学、代谢组学以
及互作组学的信息解
释表型

 算法以及方法的发展




