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摘  要：人的肠道中栖息着大量微生物，这些微生物与宿主形成一个相互依赖且相互制约的微

生态系统。肠道菌群结构与遗传、饮食、疾病、环境等因素存在千丝万缕的联系，其地位与作

用相当于一个后天获得的“器官”，对人体的消化、营养吸收、能量供应、脂肪代谢、免疫调节、

抗病等诸多方面有不可替代的作用，因此，研究人的肠道菌群具有十分重要的意义和作用。本

综述着重论述荧光原位杂交(FISH)、基于聚合酶链式反应的变性梯度凝胶电泳(Polymerase chain 

reaction denaturing gradient gel electrophoresis，PCR-DGGE)技术、实时荧光定量 PCR (Real-time 

polymerase chain reaction)技术、基因芯片(Gene chip)技术及以焦磷酸测序平台为代表的第二代

测序技术等多种分子生物学技术在肠道菌群研究方面的应用，并对未来肠道菌群方面的研究进

行展望。 

关键词：肠道菌群，荧光原位杂交，基于聚合酶链式反应的变性梯度凝胶电泳，实时荧光定量

PCR，基因芯片，焦磷酸测序 

Research advancement of molecular biological technology in the 
study of intestinal flora 

HUANG Wei-Qiang  ZHANG He-Ping* 

(Key Laboratory of Dairy Biotechnology and Engineering, Ministry of Education, Inner Mongolia Agricultural University, 
Hohhot, Inner Mongolia 010018, China) 

Abstract: Abundant of microorganism colonized in the gastrointestinal tract. They constructed a 
mutually dependent and restrained micro-ecological environment with the host. The composition of 
gut microbiota was closely related with the gene, dietary, health state and environment of the host. 
Furthermore, the gut microbiota was regarded as a post natal acquired organ and they played impor-
tant roles in nutrient absorption and digestion, energy supply, fat regulating, intestinal epithelium re-
newal stimulating and immune system directing. This review focused on the research advancement of 
some modern molecular biotechnology in intestine microorganism research, including fluorescence 
in situ hybridization (FISH), polymerasechain reaction denaturing gradient gel electrophoresis 
(PCR-DGGE), real-time polymerase chain reaction (RT-PCR), gene chip and pyrosequencing plat-
form as the representative of the second generation sequencing technology. In additions, it also made 
a future prospect for the study of intestinal flora. 
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人的肠道，像一艘承载微生物的“航空母舰”，

栖息着种类繁多、数量庞大的微生物。有报道称，

人的肠道内定殖有 400−500 种不同的细菌。其细

胞数量(约 1014)是人体细胞数量(约 1013)的 10倍左

右[1]，其中优势菌大多为厌氧菌。可培养的肠道菌

大致分为：肠杆菌 (Enterobacteriaceae)、肠球菌

(Enterococcus)、葡萄球菌(Staphylococcus)、乳杆菌

属(Lactobacillus)、双歧杆菌属(Bifidobacterium)、

梭菌属(Clostridium)、拟杆菌属(Bacteroides)和酵母

菌属(Yeast)[2]八大部分，这些菌属对于庞大的肠道

菌群而言，仅仅是冰山一角。未被人们所熟知的肠

道菌仍占总肠道菌群数的 80%[3]。从功能的角度，

肠道菌群的地位与作用几乎相当于一个后天获得

的“器官”，对人体健康和正常的生理代谢有重要作

用，如帮助人类消化食物[4]、代谢药物及外源复合

物[5]、合成维生素[6]、抑制病原体的侵袭[7]、影响

免疫机能的发育等。同时，肠道菌群还为宿主基因

水平上的功能多样性研究提供了方向[8]。从进化的

角度，肠道菌群与宿主一同进化，直接或间接参与

人体的消化、营养吸收、能量供应、脂肪代谢、免

疫调节、抗病等诸多方面[9-10]。健康的宿主与健康

的肠道菌群密不可分，宿主在受肠道菌群影响的同

时也会影响肠道菌群的结构与组成，这些影响因素

包括遗传因素[11-13]、饮食差异[14]、健康状态[15]、

环境因素[16]等多个方面；相关报道还表明，疾病

和药物也会改变肠道菌群的结构和活性[17-18]。由此

可见，这个繁冗的“肠道菌群大本营”亟待深入   

研究。 

1  适用于肠道菌群研究的分子生物学技术 

许多经典方法在肠道菌群研究方面一直沿用，

如研究菌落特征、菌体形态、生理生化特征、代谢

产物等指标，这些传统方法主要是建立在纯培养技

术之上的，所以相对而言耗时、费力且操作复杂，

而且很大程度上受培养条件的制约，这往往造成研

究结果的不稳定性，导致不能全面、客观地反映肠

道菌群的真实情况。分子生物学技术的快速发展为

肠道菌群研究提供了全新的方法和思维，它克服了

传统方法的限制，使得科研工作者可以从基因水平

估计出种的丰度和均匀度，分清楚种的变异情况，

从而客观地认识微生物天然的生态状况。特别是宏

基因组理论的提出以及与之相结合的技术逐步问

世，更提供了成套的基于非培养的微生物研究技 

术[19]。1996年，Suan等利用不依赖于培养的分子

生物学技术第一次较为全面地对人体粪便肠道菌

群进行了研究，显示只有24%的序列是前人已发现

的肠道菌群，而76%的序列属于亟待研究的未知

菌，这进一步说明了肠道菌群的多样性远远超乎人

们的想象[20]。经过长期的摸索和试验，科研工作

者们总结出了一系列适用于肠道菌群研究的分子

生物学技术，主要包括荧光原位杂交(Fluorescence 

in situ hybridization，FISH)、基于聚合酶链式反应

的变性梯度凝胶电泳 (Polymerase chain reaction  

denaturing gradient gel electrophoresis，PCR-DGGE)

技术、实时荧光定量PCR (Real-time polymerase 

chain reaction)技术、基因芯片(Gene chip)技术及测

序技术等。 

1.1  荧光原位杂交技术 

荧光原位杂交技术是20世纪80年代在核酸分

子杂交基础上发展起来的一门技术，1989年Delong

等[21]首次使用荧光标记寡核苷酸探针检测单个微

生物细胞。经过多年的逐步发展和完善，形成了现

在的FISH技术。它是一种应用非放射性荧光物质

依靠核酸探针杂交原理在核中或染色体上显示

DNA序列位置的方法[22]。该方法根据目标微生物

16S rRNA基因序列的相对保守区域设计寡聚核苷

酸探针，利用荧光素进行标记，与靶细菌杂交，通

过检测目标序列来确定微生物的种类、数量及空间

分布。2002年Swidsnski A.等利用FISH技术研究了

肠炎患者的肠粘膜菌群，发现随着病人疾病程度的

加重，其肠粘膜上的菌群密度也增大[23]。同年，

Kaouther B. A.等利用FISH技术对人类粪便中难    
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于培养的卵胃球菌样细菌(Rum inococcusobeum-

likebacteria)进行了鉴定和计数，发现此类细菌是

人类粪便中极其重要的组成部分 [24]。2004年，

Matsuki等[25]应用FISH技术对6名健康志愿者肠道

内的6大优势菌群进行了研究，结果显示球形梭菌

(Clostridia coccoides)的含量为10.4 logCFU/g，柔嫩

梭菌(Clostridia leptum)为10.1 logCFU/g，脆弱拟杆

菌(Bacteroides fragilis group)为10.7 logCFU/g，双

歧杆菌属(Bifidobacterium)为9.8 logCFU/g，奇异菌

属 (Atopobiumcluster)为9.9 logCFU/g，普氏菌属

(Prevotella)为10.1 logCFU/g。 

实际上，FISH技术仍然存在一些不足。从研

究对象来看，FISH技术只能面向已知序列的微生

物进行研究；并且从研究范围上讲，FISH只能鉴

定到门、纲的分类级别，且细菌普遍存在自发荧光

现象及探针的特异性不足还可能导致假阳性结果。

所以FISH技术还需要与其它分子生物学技术结合

使用，才能达到更好的效果。 

1.2  基于聚合酶链式反应的变性梯度凝胶电泳

技术 

该技术是近年来国内外应用比较广泛的分子

生物学技术之一。这一方法的原理是先在体外循环

进行DNA模板解链、引物与DNA模板结合、DNA

聚合酶催化形成新的DNA链的过程，以此来快速

扩增目的基因或DNA序列。在这个基础上，根据

双链DNA分子碱基组成的差异，在变性凝胶电泳

时所需不同的变性剂梯度而滞留于凝胶的不同位

置，形成相互分开的谱带[26]，从而可以分离大小

相近的DNA片段，检测到只有一个碱基差异的

DNA片段，进而通过凝胶上形成条带的数目和丰

度反映微生物多样性信息，然后与GenBank中的标

准序列进行比较，就可以得出它们的遗传相关性。

Muyzer G.等 [27]首次将该技术应用于微生态的研

究，克服了传统方法由于微生物难培养或不可培养

所带来的局限，并且具有可重复性、高效、操作简

便等优点，因此在研究自然界微生物群落的遗传多

样性和种群差异方面显示出明显的优越性。当然

PCR-DGGE技术还存在一定的局限性。例如，用于

DGGE分析的PCR产物，一般要求DNA长度在  

500 bp以下，否则DGGE的分辨率会下降，而且PCR

产物在电泳时有时会出现“共迁移”现象，使不同序

列的DNA片段出现在同一条带上，这给条带的回

收及测序带来困难[28]。此外，PCR-DGGE的指纹

图谱上通常仅显示微生物群落中的优势种群，所以

只能对菌体数量大于总菌量1%的菌群进行分析。

另外，DGGE的结果会受到较多因素的影响，如采

样过程中的无菌操作、样品预处理过程、引物的选

择、预试验测定的电泳条件等。当然，这些不足可

以通过和其他一些方法如传统培养、杂交技术以及

测序技术等相配合来进行部分弥补[29]，从而更全

面地认识微生态的组成和动态变化。所以，在对像

肠道菌群这样复杂环境样品的微生物多样性研究

中，PCR-DGGE技术仍然是一种很好的研究手段。 

1.3  实时荧光定量 PCR 技术 

实时荧光定量 PCR 技术是定量 PCR (QPCR)

的一种，简称为 QRT-PCR，是指在 PCR反应体系

中加入荧光基团，利用荧光信号积累实时监测整个

PCR 进程，最后通过标准曲线对未知模板进行定

量分析的方法。常规 PCR 由于本身的平台效应不

能够进行精确定量，而荧光定量 PCR 由于利用扩

增进入指数增长期的 Ct值来定量起始模板的量，

真正反映产物含量与模板浓度直接关系，使得整个

PCR过程中的产物含量随时得到监测成为了可能，

实现了极为精确的核酸定量检测。RT-PCR技术于

1996年由美国 Applied Biosystems公司推出，其问

世实现了 PCR从定性到定量的飞跃[19]。由于该方

法高效、准确的定量特性，目前，已成功用于人类、

仔猪肠道及反刍动物瘤胃中某些特定菌群的定量

分析。2004年，Bartosch S.等使用RT-PCR和DGGE

相结合的方法对健康老人和长期服用抗生素类药

物老人的肠道菌群进行了分析。结果表明，健康老

人肠道菌群的种类和有益菌群的数量明显高于长

期服用抗生素类药物的老人 [30]。Chen Y.等应用

RT-PCR 对肝硬化患者与健康人粪便中微生物群



1198 微生物学通报 Microbiol. China 2014, Vol.41, No.6 

 

http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

落的比较，研究结果提供了迄今为止最全面的肝硬

化患者的肠道菌群结构和组成，为以后肝硬化病的

研究奠定了基础 [3]。2009 年，Endo A.等利用

RT-PCR等技术对 12匹南非马的粪便进行了分析，

发现乳酸杆菌(Lactobacillus)和魏斯氏菌(Weissella)

是这些马肠道中的优势菌群[31]。 

当然，RT-PCR尚存在一些不足之处。例如荧

光素种类以及检测光源的局限性就会不同程度地

限制实时定量PCR的复合式检测应用能力。所以在

应用于肠道菌群研究时，RT-PCR还需要与传统的

研究方法配合使用，这样才能发挥更高的功效。 

1.4  基因芯片技术 

基因芯片技术是近年快速发展的一种基于杂

交测序(Sequencing by hybridization，SBH)的分子

生物学技术，是指在固相支持物上原位合成寡核苷

酸或者直接将制备的DNA探针以显微打印的方式

有序地固化于支持物表面，然后与标记的样品核酸

杂交，最终得出遗传信息、基因序列及表达的信息

等相应的生物学信息。有报道表明，基因芯片对每

种靶细菌的灵敏度均可以达到103 CFU/mL，而实

验 中 的 PCR 电 泳 检 测 的 灵 敏 度 只 达 到         

105 CFU/mL，明显低于基因芯片技术[32]，并且可

以同时对上千个基因进行快速分析。因此该技术的

高通量、灵敏度、自动化程度和准确性都很可观。

基于这些特点，在对成分复杂的样品，如肠道菌群

进行研究时，基因芯片技术展现出很大的优势[33]。

在对肠道菌群基因的功能进行研究时，基因芯片同

样可以自动、快速地检测出成千上万种基因的表达

状况，极大地提高了基因表达研究的效率和准确

性。Dobrindt U.等[34]应用基因芯片技术研究分析了

肠道环境中共36株大肠杆菌，研究表明研究对象中

部分有致病性的大肠杆菌在变异过程中一部分基

因片段发生缺失，以及通过噬菌体而获得基因片

段，此外该项研究还发现大量与大肠杆菌基因组中

与毒力相关的关键基因，这实质上是对基因保守区

域和非保守区域开展的，以此为契机分析不同微生

物之间的亲缘关系与进化关系[35]。近年来，这项

技术正广泛应用于病原微生物的检测研究[36]。戈海

泽等[37]在针对细菌16S rRNA、23S rRNA基因序列

建立的基因芯片检测系统，可以快速准确地鉴定临

床常见的十余种肠道致病菌，较传统的细菌培养检

测技术具有更高的效率，实现了更清晰、更快速地

诊断患者的病症，从而得到及时治疗。当然，基因

芯片技术研究体系仍然存在一定的提升空间，比如

提高芯片的特异性、增加信号检测的灵敏度，这些

都可以为肠道菌群的研究提供更为广阔的应用前

景，从而推动该领域研究达到一个新的高度。 

1.5  以焦磷酸测序平台为代表的第 2 代测序技术 

肠道菌群的发展、进化与宿主的代谢、遗传、

饮食习惯都存在一定的关系。在目前看来，尽管上

述方法的应用为人们认识肠道菌群生态学提供了

新的视角，然而仅从定性和定量的角度去分析肠道

菌群的变化还是不能达到预期的目的，因为这些方

法没能实现在一次试验中全面、平行分析多个样本

中的微生物群落信息，因而也不能对不同来源的多

样本间微生物分子生态学进行关联分析。因此，从

某种程度上讲，这些区别于传统研究方法的非培养

的分子生物学技术仍然不能满足人们研究肠道菌

群领域的需求。测序技术的出现，无疑是注入了一

股新鲜的血液，使得肠道菌群领域的研究迎来了突

飞猛进的“第二春”。尤其是基于焦磷酸测序原理的

Recho454 第 2 代测序平台(Pyrosequencing)的问世

更是为全面、快速、准确地研究微生态环境中微生

物多样性提供了全新的方式，该方法的原理是：在

焦磷酸测序的反应体系中会存在 4 种酶，分别为

DNA聚合酶、ATP硫酸化酶、荧光素酶和双磷酸

酶，反应底物为 5′-磷酰硫酸以及荧光素，在反应

体系中还包括待测序 DNA单链和测序引物。当引

物与模板 DNA复性后，在上述 4种酶的协同作用

下，每一个 dNTP的聚合会与一次荧光信号的释放 

偶联起来，最终以荧光信号的形式实时记录模板

DNA 的核苷酸序列。焦磷酸测序的出现在文库制

备、模板制备、测序三大困扰一代测序的瓶颈上取

得了巨大的突破。真正做到了低价大规模平行测序
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反应。目前已经开展的研究有从头测序、重测序、

SNP (Single nucleotide polymorphism)单核苷酸多

态性、转录组及表达谱分析、小分子 RNA研究、

转录调控研究。 

1.5.1  利用测序技术研究肠道菌群多样性：随着科

学技术的不断进步，一些科研工作者逐步发现，过

去只拘泥于以“核心菌群”为概念对肠道菌群开展

研究的思维方式已经不能满足如今的科研需求，目

前国际上一些较为前沿的实验已在推行倾向于“肠

道菌群的动态组合”为概念的研究方式。这样一来，

使得肠道菌群多样性的研究更加趋于多元化和系

统化[18]。2010年，Carlotta D. F.等[38]应用焦磷酸测

序技术对 15名欧洲儿童和 14名非洲布基纳法索儿

童的肠道菌群进行了研究，发现在这 29名儿童肠

道菌群中，放线菌 (Actinobacteria)、拟杆菌

(Bacteroides) 、 厚 壁 菌 (Firmicutes) 、 变 形 菌

(Proteobacteria)这四大类占到了 94.2%，这个结果

也与之前的研究结果大致符合。该研究结果表明，

饮食习惯和环境差异对肠道菌群的结构和组成均

存在较大影响。随着 454测序仪的不断更新，片段

读长也在逐渐增加。Drago L.等利用焦磷酸测序技

术从定量和定性两个角度对百岁老人和成年人的

肠道菌群进行了分析研究，发现分离自百岁老人和

年轻成人的乳杆菌和双歧杆菌是大致相当的，其中

长双歧杆菌被认为是百岁老人肠道的特征菌群，乳

杆菌的各亚种的比例在两个组别之间存在显著的

差异。此外，百岁老人与成年人相比，肠道中肠杆

菌科细菌明显减少了，而梭状芽胞杆菌有明显增    

多[2]。Turroni F.等对意大利、西班牙和爱尔兰 3个

地区的以母乳或配方奶为喂养方式，阴道或剖腹产

为分娩方式的 11 个健康婴幼儿肠道粪便样品的双

歧杆菌的 V6、V8两个高可变区的 16S rRNA PCR

扩增产物进行焦磷酸测序。结果表明，婴儿粪便中

占主导地位的是双歧杆菌，占到了 80.6%。并且分

类学水平的研究显示婴儿肠道菌群主要被双歧杆

菌中的长双歧杆菌主导，而其他的双歧杆菌亚种尚

存在一些不明的影响因素[39]。 

1.5.2  利用测序技术研究肠道菌群与疾病的关系：

对于个体来讲，无论是处于健康或者疾病状态下的

生理代谢特性都不可避免地受到肠道菌群结构变

化的影响。相关人员通过研究肝功能受损人群的肠

道，发现双歧杆菌 (Bifidobacterium)、类杆菌

(Bacteroides)等专性厌氧菌减少，而肠杆菌

(Enterobacteriaceae)、肠球菌(Enterococcus)、酵母

菌(Yeast)等兼性厌氧菌增加[12]，Chen Y.等[3]利用

454 焦磷酸测序对包括 36 例肝硬化患者和对照组

的 24 名健康人共 60 名志愿者的粪便微生物群落

V3 区进行了研究。发现肝硬化患者粪便微生物与

健康对照组相比，普雷沃氏菌(Prevotellaceae)显著

升高，变形杆菌(Proteusbacillus vulgaris)和梭菌

(Clostridium)高度富集，肠杆菌(Enterobacteriaceae)

和链球菌(Streptococcus)较多，发现这些肠道菌群

失调对肝硬化的并发症也起到了重要的作用，其中

粪肠球菌是造成肝硬化感染的主要原因之一，与之

前的研究结果相吻合。Nakayama J.等[40]用焦磷酸

测序技术研究了婴儿肠道菌群与过敏疾病患病率

之间的关系，得出了婴儿肠道菌群与过敏性疾病也

是相关的，发现在过敏婴儿与非过敏婴儿之间变形

菌的丰度存在显著差异，并且过敏婴儿肠道中的克

雷伯杆菌属也是显著低于非过敏婴儿的。2008年，

McKenna P.等首次利用带有 Barcode的 454测序技

术研究了患有慢性肠炎和正常短尾猿的 100 个肠

道菌群样品，发现患有慢性肠炎的短尾猿的肠道菌

群与正常短尾猿的肠道菌群存在显著的差异[41]。

许多研究表明，关于肠道菌群及其新陈代谢的大量

测序数据显示出了主要微生物之间的互利共生代

谢和改变类脂物代谢作用。这些包含与类脂物代谢

作用相关的基因的蛋白质对肠道菌群变化的影响

可以在某种程度上解释隐藏在大量临床数据背后

的一些潜在机制[42]。因此，肠道菌群的深入研究

可能会使一些疑难杂症得以治疗。Hazel Mitchell

等研究了一种长期以来缺乏十分有效治疗手段的

疑难杂症，这是一种消化道的慢性、反复发作和非

特异性的透壁性炎症，被称为克罗恩氏病。他们用
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焦磷酸测序对克罗恩氏病患者与健康人的肠道菌

群进行研究发现：克罗恩氏病患者拟杆菌门

(Bacteroides)和变形菌门(Proteobacteria)的比例显

著高于健康人。拟杆菌门(Bacteroides)和厚壁菌门

(Firmicutes)在克罗恩氏病患者的肠道中的出现频

率也是相关联的。在克罗恩氏病患者肠道中，厚壁

菌门(Firmicutes)显著低于健康人，而这很大程度上

是由于其中梭状芽胞杆菌(Clostridium)的变化[43]。

这项研究也从侧面反映出肠道菌群方面研究的新

思路，只有把肠道菌群作为一个动态系统而非组成

菌相互独立的静止系统来分析，才能清楚得出各组

成菌的作用以及它们之间复杂的关系。就目前的研

究水平而言，肠道菌群结构的变化与某种疾病的发

生、发展和痊愈究竟是谁决定和影响谁还鲜有报

道，但有一点可以肯定，通过改变肠道菌群的结构

和组成，可以对宿主的健康产生影响，同时也可能

为某些疾病的治疗提供帮助[19]。随着相关方面研

究的不断发展，将逐渐明确具体的微生物谱系与各

类疾病的内在联系，得出各类疾病的特定肠道菌

群，这样就可以通过检测肠道菌群的结构来分析其

是否患有某种疾病。因此，理解肠道菌群与宿主生

理病理的关系将会是未来个性化医疗的重要部分。 

1.5.3  利用宏基因组测序理念研究肠道菌群：一些

前沿的学者认为，要想在肠道菌群方面研究实现新

的跨越，就需要以大规模基因组学研究作为向导，

从而通过宏基因组的数据来推导肠道菌群的功  

能[44]。由于宏基因组包含了可培养和不可培养在

内的所有肠道菌群的基因，因此研究结果更加全面

和系统。2008年 Finkbeiner S. R.等通过对 12个腹

泻儿童肠道内容物进行宏基因组测序，研究腹泻儿

童肠道中病毒的生物多样性，结果显示扩增得到的

病毒序列与 GenBank 病毒库中的已知序列同源性

很低，以此推断出这些病毒与人的腹泻疾病可能存

在很大的相关性[45]。2011年，Gupta S. S.等利用宏

基因组测序从营养不良和健康的儿童粪便 DNA样

品中分别读取了 1 496 170和 1 271 252个高质量的

序列。研究结果表明：营养不良儿童的肠道细菌谱

系较健康儿童是显著丰富的[46]。不可否认，宏基

因组(Metagenomics)测序的出现进一步拓展了人

类研究肠道菌群的深度和广度，为肠道菌群方面研

究提供了新的思路。 

2  展望 

就目前现状看，应用分子生物学技术开展的肠

道菌群研究已经发展到相当高的水平，但研究者们

并没有停止前进的脚步。近年，新的测序技术及手

段如雨后春笋般不断涌现，第3代测序技术也随着

潮流初露端倪，它颠覆了过去依赖于以DNA模板

进行PCR扩增，使DNA模板与固体表面相结合边合

成边测序的模式，它采用直接以单分子测序的模

式，使测序的过程更加精细和准确，结果更切合实

际。如今，业界已有多家公司正致力于这一新型测

序技术的研发，如生物科学公司 (Bioscience   

corporation)的HeliScope单分子测序仪 (HeliScope 

single molecular sequencer)、太平洋生物科学公司

(Pacific Biosciences)的单分子实时DNA测序技术

(Single molecule real-time DNA sequencing    
technology)以及牛津纳米孔技术公司 (Oxford 

nanopore technologies Ltd.)的纳米孔单分子测序技

术等。斯坦福大学的科研工作者已经利用Heliscope

单分子测序仪，耗资48 000美元、历时28 d，成功

对一名白人男子的基因组进行了测序，序列读长

24−70 bp，平均读长为32 bp，并鉴定出280万个SNP

位点和752个拷贝数变异，覆盖了人类参考基因组

的90%。 

Pacific Biosciences 测 序 公 司 的 工 程 师

Turner[47]曾预言，第 3代测序将会实现更短的测序

时间、更低廉的成本、更强的灵活性、更高的通量、

更长的读取长度、更高的测序质量等一系列目标。

随着肠道菌群研究的发展，科研工作者们将会一如

既往地致力于对已有技术最佳联合应用的反复摸

索和对新型技术的不断研发，逐步实现新型分子生

物学技术和不可替代的经典传统培养方法更好的

协同配合使用，逐步将更先进的 DNA测序技术推

广为常规实验手段，使科研工作者能够更全面、更



黄卫强等: 分子生物学技术在肠道菌群研究中的进展 1201 

 

http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

精确地分析肠道菌群，从而为肠道菌群方面的研究

带来新的、革命性的飞跃。 
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