
2026 年 第 7 卷 第 XX 期 | www.synbioj.comSynthetic Biology Journal   2026，7（XX）：1-8

工程化核酶介导的RNA信息记录技术解析微生物群落中
的水平基因转移

孙艳鑫，王世龙，俞胜男，江高飞，韦中

（南京农业大学资源与环境科学学院，江苏 南京 210095）

摘要：水平基因转移是微生物群落遗传信息交换和功能演化的重要驱动力，在微生物适应、抗生素耐药性传播以

及环境生物安全评价中发挥重要作用。然而，在复杂环境微生物群落中，确定移动遗传元件的受体宿主及其宿主

分布模式仍面临诸多技术挑战。传统培养方法、宏基因组测序以及空间关联技术能够提供遗传元件传播特征或群

落遗传背景信息，但受到宿主可培养性限制、遗传元件—宿主关联缺失以及关联结果解释复杂等因素影响，难以

全面解析非培养微生物体系中的遗传元件宿主范围。近年来，基于工程化核酶的信息记录技术——RNA 可寻址修

饰 （RNA-addressable modification， RAM） 为鉴定水平基因转移相关遗传元件携带状态及宿主关联模式提供了新

的技术路径。该技术利用工程化 I 型内含子核酶介导 RNA 信息写入，将移动遗传元件编码的 RNA 条形码信息与宿

主 16S rRNA 信息建立分子关联，从而将难以直接观测的遗传元件—宿主关联状态转化为可检测的分子记录。已

有研究表明，RAM 能够应用于质粒接合和噬菌体转导体系，并揭示不同移动遗传元件在环境微生物群落中的宿

主分布差异，展示了其在复杂微生物群落遗传元件宿主范围分析中的应用潜力。本文围绕 RAM 的信息记录机制、

微生物群落水平基因转移研究中的应用价值及其能力边界进行评述，并进一步讨论其与现有 HGT 研究方法之间

的互补关系。本文认为，RAM 的核心意义并不在于替代传统 HGT 检测策略，而在于改变遗传元件—宿主关系的

信息获取方式，使部分过去依赖序列关联、空间关联或培养验证推断的信息转化为可记录、可读取的分子证据。

需要指出的是，RAM 记录的是特定时间尺度下遗传元件与宿主形成的关联状态，而非完整的水平基因转移传播

过程。未来，通过优化工程化核酶性能、融合累积型信息记录体系以及拓展生态应用场景，RAM 有望进一步发

展为解析微生物群落中遗传元件分布模式及宿主关联特征的重要分子记录平台。
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Ribozyme-enabled RNA recording for analyzing mobile genetic element-
host associations in microbial communities

SUN Yanxin，WANG Shilong，YU Shengnan，JIANG Gaofei，WEI Zhong

（College of Resources and Environmental Sciences， Nanjing Agricultural University， Nanjing 210095， Jiangsu， China）

Abstract: Horizontal gene transfer (HGT) is a major driver of genetic information exchange and functional evolution 

in microbial communities, contributing to microbial adaptation, antibiotic resistance dissemination, and environmental 

biosafety assessment. However, determining the recipient hosts and distribution patterns of mobile genetic elements in 

complex environmental microbial communities remains a major technical challenge. Conventional approaches, 

including cultivation-based methods, metagenomic sequencing, and spatial association technologies, provide valuable 

information on genetic element dissemination or community genetic composition, but are often limited by host 

culturability, insufficient linkage between genetic elements and their hosts, and challenges in interpreting association 

signals. These limitations hinder comprehensive analysis of mobile genetic element host ranges, particularly in 

complex communities containing abundant uncultured microorganisms. Recently, RNA-addressable modification 

(RAM), an engineered ribozyme-based molecular recording technology, has provided a new strategy for identifying the 

carriage states and host association patterns of HGT-related mobile genetic elements. RAM utilizes engineered group I 

intron ribozymes to mediate RNA information recording, linking mobile genetic element-encoded RNA barcodes with 

host 16S rRNA information and converting otherwise difficult-to-observe genetic element-host associations into 

detectable molecular records. Recent studies have applied RAM to plasmid conjugation and phage transduction 

systems, demonstrating its potential for revealing distinct host distribution patterns of different mobile genetic elements 

in complex microbial communities. This commentary reviews the molecular recording mechanism of RAM, its 

applications in HGT-related microbial community studies, and its current limitations, while further discussing its 

complementary relationship with existing approaches for analyzing genetic element – host associations. The major 

significance of RAM does not lie in replacing conventional HGT analysis strategies, but rather in changing how genetic 

element – host relationships are characterized by converting associations previously inferred from sequence data, 

spatial correlations, or cultivation-based validation into recordable molecular evidence. Importantly, RAM records 

genetic element– host association states at specific sampling time points rather than reconstructing complete HGT 

transmission histories. Future advances in engineered ribozyme optimization, integration with cumulative information 
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storage systems, and expansion into ecologically relevant applications may further establish RAM as a molecular 

recording platform for investigating mobile genetic element distribution patterns and host association characteristics in 

microbial ecosystems.

Keywords: horizontal gene transfer; ribozyme; RNA-addressable modification; 16S rRNA; mobile genetic element; 

host range

水 平 基 因 转 移 （horizontal gene transfer， 

HGT）是微生物获得和传播遗传信息的重要方式，

在微生物进化、抗生素耐药性扩散以及环境合成

生物学安全评价中发挥着重要作用［1-3］。不同于依

赖亲代遗传的垂直传递过程，HGT能够突破物种

边界，使质粒、噬菌体等移动遗传元件在不同微

生物之间发生传播。其中，质粒介导的接合以及

噬菌体介导的转导是环境微生物群落中最重要的

遗传信息交换方式，并持续影响微生物群落结构、

功能演化以及遗传信息扩散。然而，HGT产生的

生态效应并不仅取决于遗传元件是否发生转移，

更取决于其进入何种宿主以及在微生物群落中的

宿主分布范围。由于不同宿主具有不同的遗传背

景和生态位，移动遗传元件进入不同宿主后，其

稳定维持、功能表达及生态影响均可能存在显著

差异。因此，解析复杂微生物群落中“哪些移动

遗传元件进入了哪些宿主”，已成为理解微生物群

落遗传信息流动规律以及评估移动遗传元件生态

行为的重要科学问题。

然而，在天然微生物群落中确定HGT相关遗

传元件的受体宿主及其群落分布特征仍面临诸多

技术挑战。当前研究不仅需要判断遗传元件是否

发生转移，还需要进一步确定其转移后的受体宿

主范围及群落分布特征。传统基于荧光蛋白或抗

性标记的报告系统能够通过可视化信号或筛选方

式检测遗传元件转移，并可在培养体系中验证特

定遗传元件与受体宿主之间的关系。然而，这类

方法通常依赖宿主生长、基因表达以及实验分离

过程，难以直接应用于物种组成复杂且包含大量

不可培养微生物的环境群落［3］。宏基因组测序虽

然能够直接分析环境样品中的遗传组成，并降低

培养依赖，但由于移动遗传元件序列与宿主分类

信息之间通常缺乏直接关联，难以准确地确定遗

传元件的实际宿主范围［4］。近年来发展的环境基

因编辑、Hi-C、epicPCR等技术进一步拓展了复杂

微生物群落中的遗传信息解析能力，但在宿主适

用范围、关联精度、实验复杂度以及结果解释等

方面仍存在不同程度的限制［5-7］。因此，建立一种

能够在复杂微生物群落中直接记录遗传元件—宿

主关联信息，并兼具原位、高通量以及跨微生物

类群适用性的技术体系，已成为HGT研究领域的

重要需求。

核酶是一类具有催化活性的RNA分子，自 20

世纪 80年代发现以来，已在RNA加工、RNA剪接

以及基因调控等生命过程中展现出重要作用［8］。

与依赖蛋白质表达产生检测信号的传统报告系统

不同，核酶能够利用RNA分子之间的特异性识别

和催化反应直接完成信息转换过程，因此具有无

需翻译、可编程设计以及跨宿主适用潜力［9-10］。在

众多核酶体系中，来源于四膜虫（Tetrahymena 

thermophila）的 I型内含子核酶因其RNA剪接能力

受到广泛关注。通过工程化改造，其识别区域和

催化结构能够重新设计，使其具备介导RNA分子

连接反应的能力，为RNA水平的信息转换提供了

新的技术基础［11］。基于工程化 I 型内含子核酶的

RNA 信息写入能力，Kalvapalle 等［12］和 LaTurner

等［13］建立了 RNA 可寻址修饰（RNA-addressable 

modification，RAM）技术，并分别将其应用于质

粒接合和噬菌体转导研究。相关研究将工程化核

酶引入移动遗传元件转移体系，使遗传元件身份

信息能够通过RNA写入过程与宿主分类信息建立

可检测关联，为复杂微生物群落中移动遗传元件

宿主范围研究提供了新的技术路径。

本文围绕工程化核酶的信息记录能力，对

RAM技术在微生物群落HGT研究中的应用价值与

发展挑战进行评述。首先介绍RAM技术的信息写
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入机制；随后分析其在质粒接合和噬菌体转导中

的应用特点；进一步讨论该技术的方法学意义、

能力边界以及未来发展方向，以阐明工程化核酶

作为分子信息记录模块的潜力与限制。

在复杂微生物群落中解析遗传元件—宿主关

系，本质上需要将遗传元件进入宿主后形成的关

联信息转化为可读取的分子信息。RAM的核心设

计思想，是利用工程化核酶介导的RNA信息写入

过程，将遗传元件身份信息与宿主身份信息建立

可检测的分子连接，从而将遗传元件进入宿主后

形成的分子记录转化为可测序的信息。围绕这一

目标，RAM体系需要解决三个基本问题：如何识

别移动遗传元件的受体宿主，如何区分不同遗传

元件的信息来源，以及如何建立遗传元件与宿主

之间可检测的信息连接。

对于复杂微生物群落而言，准确识别遗传元

件对应的宿主，是进一步比较其在群落中宿主分

布特征的基础。因此，RAM选择 16S rRNA作为宿

主身份信息的记录载体。16S rRNA广泛存在于细

菌和古菌中，并同时包含相对保守区域和可变区

域，能够在保证较高微生物类群覆盖范围的同时

提供分类识别信息。基于这一特点，Kalvapalle等

利用 I 型内含子核酶构建 RAM 系统，并选择 16S 

rRNA 中的 U1376 位点作为信息写入位置。其中，

U1376 表示 16S rRNA 序列第 1376 位的尿苷残基，

该位点位于 16S rRNA 保守区域与可变区域交界

处，在保持跨微生物类群适用性的同时保留一定

分类识别能力，因此适合作为RNA信息写入位点，

并能够结合后续 16S 扩增子测序获得宿主分类信

息［12］。该位点选择体现了 RAM 设计中的关键原

则，即在广泛宿主覆盖范围和分类解析能力之间

实现平衡。

然而，仅获得宿主身份信息仍不足以比较复

杂群落中不同移动遗传元件对应的宿主范围。由

于环境中可能同时存在多个移动遗传元件，仅依

赖宿主分类信息无法区分不同遗传来源。因此，

RAM 进一步引入人工设计的 RNA 条形码（RNA 

barcode）作为遗传元件身份标签。通过为不同遗

传元件配置具有区分性的RNA序列，不同来源的

遗传信息能够在同一群落环境中被同时记录和区

分。由此，RNA条形码承担了遗传元件身份编码

功能，使研究者能够根据测序获得的条形码信息

区分不同移动遗传元件对应的宿主范围。

在完成宿主身份和遗传元件身份编码后，

RAM还需要建立二者之间的信息连接。该过程依

赖工程化 I型内含子核酶的RNA信息写入能力。天

然 I型内含子主要参与RNA剪接过程，经工程化改

造后，其识别区域和催化结构能够重新设计，使

其能够识别目标 RNA分子并催化 RNA片段连接，

从而实现反式剪接反应［11］。在RAM体系中，工程

化核酶能够将遗传元件编码的RNA条形码连接至

宿主 16S rRNA分子，使遗传元件身份信息与宿主

身份信息形成可检测的RNA记录。由于这一信息

转换过程依赖RNA分子之间的识别和催化，而无

需依赖宿主蛋白质表达，因此理论上能够降低不

同宿主表达状态差异对记录结果的影响，为跨微

生物类群的信息记录提供可能。

在 完 成 信 息 编 码 和 连 接 策 略 设 计 后 ，

Kalvapalle 等进一步验证了 RAM 体系在不同宿主

背景下的信息写入能力。结果表明，工程化核酶

能够实现 16S rRNA条形码写入，说明该体系能够

建立遗传元件与宿主身份之间的分子关联［12］。与

传统依赖宿主表型变化产生检测信号的方法不同，

RAM 通过将遗传元件信息主动写入宿主 RNA 分

子，使原本难以直接观测的遗传元件—宿主关联

状态转化为可读取的分子标签，为后续解析移动

遗传元件在复杂微生物群落中的宿主分布特征提

供了技术基础。

基于上述信息记录机制，Kalvapalle等首先将

RAM应用于质粒接合体系，用于解析环境微生物

群落中不同质粒对应的宿主范围［12］。不同质粒由

于复制起点、遗传结构以及宿主适应性存在差异，

其能够形成关联的微生物类群可能并不相同。因

此，解析不同质粒对应的宿主范围，是理解移动

遗传元件生态传播特征的重要基础。为避免供体

细胞中已有质粒携带状态产生背景记录，研究人

员利用CymR阻遏系统抑制供体阶段核酶表达，使

RAM信号主要来源于质粒转移至受体细胞后的信

息写入过程。这一设计降低了供体细胞中原始质

粒携带状态产生的背景信号，使RAM检测结果主

要反映质粒转移至受体细胞后形成的遗传元件—

宿主关联信息。随后，通过分析 RNA 条形码与
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16S扩增子测序结果之间的对应关系，研究人员解

析了不同质粒在环境微生物群落中的宿主分布特

征。研究发现，RAM能够在复杂废水群落中识别

多个与质粒形成关联的微生物类群，并揭示不同

质粒具有不同的宿主范围。这一结果说明，RAM

能够在群落尺度解析移动遗传元件的潜在宿主分

布，并为研究传统培养方法难以覆盖的环境微生

物宿主提供了新的技术路径。该研究进一步说明，

RAM 不仅能够解析单一质粒相关的宿主分布信

息，也具备在复杂群落中开展多目标移动遗传元

件比较分析的潜力。值得注意的是，RAM识别出

部分仅在条形码文库中出现的低丰度潜在宿主关

联信号。然而，该类信号仍可能受到 PCR扩增偏

好、低水平污染、嵌合序列形成以及测序误分配

等因素影响。因此，这些结果提示RAM具有发现

低丰度潜在宿主关联的能力，但尚不能直接证明

其具有更高的HGT检测灵敏度。未来仍需结合严

格的阴性对照、独立扩增，以及针对可培养宿主

的培养验证或其他正交验证手段进一步确认相关

信号的真实性［12］。此外，不同质粒表现出的宿主

关联差异提示，移动遗传元件自身的遗传背景可

能影响其在微生物群落中的宿主范围，为进一步

研究影响遗传元件宿主范围及生态扩散能力的因

素提供了新的分析维度。

质粒接合体系展示了RAM在群落尺度记录移

动遗传元件—宿主关联信息的能力。随后 ，

LaTurner等将该技术拓展至噬菌体转导体系，进一

步检验了该信息记录框架在不同类型移动遗传元

件中的适用性［13］。噬菌体能够通过携带和转移遗

传物质影响微生物群落结构与功能，但由于大量

环境微生物无法培养，传统方法通常难以全面解

析噬菌体在复杂群落中的宿主关联模式。因此，

建立能够记录噬菌体—宿主关联信息的方法，对

于理解病毒介导的遗传信息流动具有重要意义。

LaTurner等进一步将 RAM拓展至噬菌体转导

体系，并利用 P1噬菌体解析其在废水微生物群落

中的宿主分布特征。研究发现，不同 P1噬菌体颗

粒表现出不同的宿主范围，并提示气单胞菌属

（Aeromonas）可能为潜在宿主类群。此外，通过

比较不同尾纤维变体，研究进一步表明噬菌体结

构特征能够影响其宿主范围［13］。这些结果说明，

RAM不仅能够揭示移动遗传元件对应的宿主范围

特征，还能够用于研究遗传元件自身结构特征对

宿主范围的影响。从这一角度看，RAM的应用价

值并不局限于某一种HGT机制，而在于其作为信

息记录框架能够适配不同类型移动遗传元件研究。

综合质粒接合和噬菌体转导两个体系可以看

出，RAM的核心价值并不依赖于某一种特定HGT

机制，而在于其提供了一种可迁移的信息记录框

架。通过适配不同类型移动遗传元件研究体系，

该技术展现出跨机制应用潜力，从而为分析微生

物群落中的遗传信息流动模式提供新的研究路径。

需要强调的是，RAM反映的是遗传元件进入宿主

后形成的关联状态，而非完整的传播历史。因此，

其更适用于研究移动遗传元件的宿主范围及群落

分布特征，而不是单独重建HGT动态过程。

从现有HGT研究方法比较来看，传统方法通

常依赖转移后表型变化、序列关联分析或空间关

联等方式解析遗传元件与宿主之间的关系。培养

依赖型报告系统能够验证稳定转移事件并开展功

能分析，但受限于宿主可培养性；宏基因组测序

能够提供群落遗传背景，但难以直接建立遗传元

件与宿主之间的对应关系。相比之下，RAM利用

工程化核酶介导的RNA信息写入过程，在遗传元

件与宿主之间建立可检测的信息关联，为复杂微

生物群落中移动遗传元件宿主范围研究提供了新

的信息获取方式。因此，RAM所带来的方法学变

化并非在于替代现有HGT研究策略，而在于改变

遗传元件—宿主关系的获取模式，使部分过去依

赖间接关联分析的信息转化为可记录、可读取的

分子证据。

从合成生物学角度来看，RAM的重要意义在

于拓展了工程化RNA元件的应用边界，使核酶不

仅作为催化元件存在，也能够作为连接生物过程

与信息分析的功能模块。这一发展体现了工程化

RNA元件由功能执行模块向信息记录模块扩展的

可能性，并为合成生物学工具与微生物生态研究

的交叉融合提供了新的方向。

为了进一步评价RAM的应用价值，需要将其

置于现有HGT研究方法体系中进行比较。不同技

术并不存在简单的替代关系，而是在不同科学问

题下提供不同类型的信息。因此，本文从信息获
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取类型、培养依赖性、分类解析能力、检测能力

以及时间分辨率等维度，对当前主要用于遗传元

件—宿主关系解析的方法进行了比较（表1）。

因此，未来HGT研究更可能依赖不同技术之

间的组合，而不是由单一方法取代其他策略。培

养实验能够提供功能验证，宏基因组能够提供群

落遗传背景，Hi-C等方法能够提供遗传元件与宿

主之间的空间关联信息，而RAM则提供了遗传元

件进入宿主后形成的宿主关联信息，从而补充了

传统方法难以直接获取的信息维度。

尽管RAM拓展了复杂微生物群落中遗传元件

—宿主关联信息的获取能力，但其作为分子信息

记录平台仍存在明确边界。RAM当前能够记录的

是遗传元件与宿主之间发生关联后的分子标记，

而不是完整的HGT动态过程。因此，该技术适用

于解析“哪些宿主携带特定遗传元件”，但不能单

独回答遗传元件何时发生转移、传播顺序如何形

成以及连续传播路径如何建立。基于这一能力边

界，RAM目前更适合作为遗传元件—宿主关系解

析工具，而非独立用于HGT动态追踪的方法。

这一限制首先来源于宿主信息读取方式。16S 

rRNA虽然具有较好的跨微生物类群适用性，但部

分近缘微生物之间序列差异有限，因此RAM对于

宿主分类精度仍受到 16S rRNA分辨率的影响。对

于亲缘关系较近的物种，其宿主分类分辨率可能

限制遗传元件—宿主关联信息的精细解析［12-13］。另

一方面，RAM 的信息记录具有时间尺度限制。

Kalvapalle 等发现，条形码标记的 16S rRNA 分子

半衰期约为 3–8 min，说明RNA记录信号本身具

有较高动态性。同时，当携带RAM系统的遗传元

表表1　　不同技术在移动遗传元件—宿主关系解析中的比较

Table1　　Comparison of different approaches for analyzing mobile genetic element–host associations

方法

荧光报

告系统

抗性筛

选

宏基因

组测序

Hi-C

epicPCR

RAM

主要获取信息

遗传元件进入后的

表达信号

稳定获得遗传元件

后的表型变化

群落遗传组成信息

遗传元件与宿主

DNA空间关联

功能基因与分类标

记关联

遗传元件进入宿主

后形成的分子记录

培养依赖性

高，通常依

赖宿主生长

和表达

高，需要宿

主能够生长

并表现抗性

无

无

无

理论上无

需培养筛选

检测能力

受报告基因表达

水平、背景信号及

检测平台影响

受宿主生长、抗

性表达及选择条件

影响

受目标丰度、测

序深度及分析策略

影响

受交联效率、测

序深度及空间接触

频率影响

受 目 标 扩 增 效

率、引物设计及目

标序列丰度影响

受记录效率、测

序深度以及宿主背

景影响

分类分辨率

受限于可

培养宿主

较 高 ，但

受培养范围

限制

依赖测序

深度和分类

数据库

可达到较

高分类水平

可解析目

标功能基因

对应宿主

受 16S 

rRNA

分类分辨

率限制

定量能力

可通过荧

光强度进行

相对定量

可通过菌

落数量估算

转移频率

可分析相

对丰度

可分析关

联频率

可进行目

标序列频率

分析

可通过条

形码信号进

行相对比较

时间分辨率

有限，主要反映

检测时间点状态

有限，通常反映

筛选后的稳定状态

无直接时间信息

无直接时间信息

无直接时间信息

有限，主要反映

采样时点可检测到

的遗传元件—宿主

记录信号

主要误差来源

宿主表达差异、荧

光成熟过程、培养条

件影响

选择压力、宿主生

长差异、抗性表达

水平

遗传元件—宿主

关联缺失、组装偏差

DNA随机接触、实

验流程复杂、数据分

析偏差

引物设计偏差、目

标选择限制

RNA稳定性、核酶

催化效率、宿主背景

差异

注：不同移动遗传元件—宿主关联解析方法的比较。培养依赖型报告和筛选方法能够提供直接的功能验证，但受到宿主可培养性的限

制；宏基因组测序能够提供群落尺度的遗传信息，但通常缺乏移动遗传元件与宿主之间的直接关联；Hi-C和 epicPCR能够提供不同形式的

遗传元件—宿主关联信息，但会受到各自方法学偏差的影响；RAM则将移动遗传元件身份信息与宿主 16S rRNA信息相连接，生成反映特

定采样时点移动遗传元件—宿主关联状态的分子记录。

Note:  Comparison of major approaches for analyzing mobile genetic element–host associations. Cultivation-based reporter and selection meth‐

ods provide direct functional validation but are restricted by host culturability; metagenomic sequencing provides community-level genetic informa‐

tion but generally lacks direct linkage between mobile genetic elements and hosts; Hi-C and epicPCR provide different forms of genetic element–

host association information but are subject to method-specific biases; RAM generates molecular records linking mobile genetic element identities 

with host 16S rRNA information at specific sampling points.
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件进入新的宿主后，核酶仍可能持续产生新的记

录信号。因此，RAM反映的是采样时间点上的遗

传元件携带状态，而不是HGT发生过程的连续历

史。此外，目前RAM相关研究主要集中于实验控

制体系和废水微生物群落，其在更加复杂的自然

生态系统中的适用性仍需要进一步验证。同时，

工程化核酶自身的催化效率、结构稳定性以及不

同宿主环境中的适应能力，也将影响该技术未来

的应用范围。

RAM未来的发展可从工程化核酶优化、信息

记录维度拓展以及生态应用范围扩展三个方面展

开，这些发展方向有望推动RAM由当前以遗传元

件—宿主关联信息记录为主的技术体系向多维度

生态信息记录平台发展。首先，工程化核酶性能

优化是推动 RAM 进一步发展的重要基础。目前，

RAM依赖特定RNA催化元件完成信息转换过程，

而核酶自身的结构稳定性、催化效率以及环境适

应能力均可能影响最终记录效果。因此，通过挖

掘自然环境中具有不同催化特性的RNA元件，并

结合功能筛选获得性能更优的工程化核酶，有望

提高 RAM 的信息写入效率和宿主适用范围。例

如，Liu等从微生物组中鉴定出的 II-C型内含子核

酶展现了新的可编程催化潜力，为开发新型RNA

信息记录元件提供了潜在来源［14］。

与此同时，人工智能辅助分子设计的发展也

为RNA工程优化提供了新的可能。近年来，基于

结构预测、序列设计以及功能关系建模的计算方

法逐渐应用于生物分子工程领域。未来，将计算

设计策略与高通量实验筛选相结合，有望进一步

优化工程化核酶的靶向识别能力、催化效率以及

环境稳定性，从而拓展RAM在不同微生物背景和

复杂生态环境中的应用范围［15］。

在提升核酶催化性能的基础上，进一步拓展

信息记录维度也是RAM未来发展的重要方向。目

前 RAM 主要记录遗传元件与宿主之间的关联状

态，而缺少对遗传事件发生顺序和长期变化过程

的保存能力。因此，将RAM与具有累积记录能力

的DNA信息记录系统相结合，有望实现不同时间

阶段遗传事件的连续保存，从而推动研究由“关

联状态解析”向遗传信息传播过程的时序重建拓

展。这种组合策略能够弥补RNA记录体系时间尺

度有限的问题，为解析微生物群落中遗传信息流

动历史提供新的技术路径［16］。

随着记录能力和适用范围的不断提升，RAM

在生态环境中的应用场景也有望进一步拓展。移

动遗传元件不仅参与微生物群落中的遗传信息交

换，也与抗生素耐药性扩散、环境生物安全以及

合成生物学系统释放风险密切相关。通过针对不

同类型移动遗传元件设计特异性信息标签，RAM

有望用于解析抗生素抗性基因等重要功能遗传元

件在环境微生物群落中的宿主分布特征，为评估

遗传元件生态传播风险提供新的分析工具［17］。

进一步结合空间尺度监测技术，将为RAM解

析复杂环境中的遗传信息流动提供新的应用方向。

传统环境监测方法通常能够提供群落组成或整体

功能信息，但难以同时解析特定遗传元件与宿主

之间的关联关系。高光谱报告基因技术能够实现

较大空间范围内的微生物信号检测，而RAM能够

进一步解析特定环境区域内遗传元件—宿主关联

状态。二者结合有望形成空间尺度筛查与分子尺

度解析相结合的新型微生物生态监测体系，从而

提高对复杂环境中遗传信息流动的综合认识［18］。

综合来看，RAM的主要贡献并不在于替代现

有HGT研究方法，而在于拓展了微生物群落中遗

传元件—宿主关系信息的获取方式。通过工程化

核酶介导的信息写入过程，RAM能够将遗传元件

身份信息与宿主分类信息关联起来，使过去主要

依赖序列共现或空间关联推断的遗传元件—宿主

关系获得可检测的分子证据。然而，该技术目前

主要用于解析特定时间尺度下遗传元件与宿主之

间形成的信息记录，其在不同生态系统中的适用

范围、记录稳定性以及与其他群落解析技术的联

合应用仍需要进一步验证。

总体而言，RAM代表了工程化核酶由传统催

化工具向分子信息记录平台发展的重要方向。其

未来价值并不在于成为单一HGT检测方法，而在

于不断拓展微生物群落中可被记录和解析的信息

类型。随着核酶元件优化、信息累积体系融合以

及生态应用场景拓展，RAM有望从当前的遗传元

件—宿主信息记录技术，进一步发展为解析微生

物群落中遗传元件宿主分布模式及遗传信息流动

特征的重要工具。
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