
上海水产大学学报
JOURNAL OF SHANGHAI FISHERIES UNIVERSITY 

Vol. 16 , No.4 

July ,2007 

第 16 卷第 4 期

2007 年 7 月

文章编号: 1004 -7271(2007)04 -0381 -08 
.综述·

微生物分子生态学技术及其在

食品产业中的应用前景
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摘 要:综述了新兴的不依赖于培养的微生物分子生态学技术，包括两类:不基于微生物总基因组 DNA 的分

析方法，主要有单碳源利用图谱法和磷脂脂肪酸图谱法;基于微生物总基因组 DNA 的分子分析方法，主要有

克隆文库分析法、宏基因组文库技术、G+C 含量分析法、总 DNA 复性动力学分析法、群落水平总基因组 DNA

交互杂交法、荧光原位杂交技术、DNA 微阵列芯片技术、变性/温度梯度凝胶电泳、单链构象多态性分析、限制

片段长度多态性/扩增核糖体 DNA 限制性分析、末端标记限制片段长度多态性、核糖体基因间隔区分析、随机

扩增多态性 DNA 等。并提出了这套技术在食品产业中的应用前景:发现新菌种，生产新型酶制剂，优化改造

新工艺，确保食品质量与安全等，为食品产业的继续开发提供新的技术支持。
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Techniques of molecular microbial ecology and their 
potential applications in food industry 

ZHAO Yong , SUN Xia。也ong ， HAN Li , PAN Ying-jie 

( College 0/ F ood Science , Shanghai Fisheries University , Shanghai 200090 , China) 

Abstract : This paper reviewed the new techniques of molecular microbial ecology , which included two kinds of 

methods , and one was non-based on genomic DNA , including sole carbon source utilization pattems (SCSUP) 

and phospholipids fatty acid pattems (PLFA) ; the other was based on genomic DNA , including clone librarγ 

analysis , metagenomics librarγanalysis ， guanine + cytosine (G + C) content analysis , total DNA re­

association , community level-DNA cross hybridization , fluorescence in situ hybridization (FISH) , DNA 

denaturing/temperature gradient gel electrophoresis (DGGE/TGGE) , single-stranded 

polymorphisms (SSCP) , restriction fragment length polymorphism (RFLP )/amplified 

ribosomal DNA restriction analysis (ARDRA) , terminal restriction fragment length polymorphism (T-RFLP) , 

ribosomal intergenic spacer analysis (RISA) , randomly amplified polymorphic DNA (RAPD) , and so on. 

Their potential applications in food industry were summarized: discoverγof new strains , producing new 

enzymes , improving new techniques , and keeping food quality and safety. It provides new technical supports 
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如何充分开发利用丰富多样的微生物资源，为人类、为社会造福，是摆在广大微生物学家面前的一

个重要课题。近年来的许多研究表明，只有不到 1% 的微生物是可以在实验室条件下培养的，999毛的微

生物在目前条件下还未能培养( uncultured) [1] 。发展不依赖于培养( culture-independent) 的微生物分子

生态学方法，它克服了传统培养方法的局限性，把人们的研究视野拓展到极其丰富的未培养微生物世

界。微生物分子生态学理念与方法是在二十世纪八十年代中期被 Pace 及其同事提出来的[2] 其基本理

论基础是:直接从环境样品中提取微生物总 DNA，以基因(组)的多样性反映物种多样性，从而可以比较

全面客观地展现环境样品中微生物组成和多样性。本文对目前发展应用比较成熟的微生物分子生态学

技术进行概述，并探讨了其在食品产业中的应用前景，为食品产业的继续开发提供新的技术支持。

微生物分子生态学技术

微生物分子生态学技术，可以分为两类:一类是不基于微生物总基因组 DNA 的分析方法;二类是基

于微生物总基因组 DNA 的分子分析方法。

1. 1 不基于微生物总基因组 DNA 的分析方法

1.1. 1 单碳源利用图谱法( SCSUP)/群落水平的生理图谱法(CLPP)

单碳源利用图谱法 (sole carbon source utilization patterns , SCSUP) /群落水平的生理图谱法

(community level physiological profiling , CLPP) 由美国的 BIOLOG 公司于 1989 年开发成功，最初应用于

纯种微生物鉴定，至今已经能够鉴定包括细菌，酵母菌和霉菌在内的 2000 多种微生物[3] 。 Biolog 系统

的测定原理是:微生物在利用碳源过程中产生的自，由电子，与四唾盐染料发生还原显色反应，颜色的深

浅可以反映微生物对碳源的利用程度[4] 。由于微生物对不同碳源的利用能力很大程度上取决于微生

物的种类和固有性质，因此在一块微平板上同时测定微生物对不同单一碳源的利用能力，就可以鉴定纯

种微生物或比较分析不同的微生物群落。

1. 1. 2 磷脂脂肪酸(PLFA) 图谱法/甲基脂肪酸醋(FAME) 图谱法

磷脂是构成生物膜的主要成分，约占细胞干重的 5% 。在细胞死亡时，细胞膜很快被降解，磷脂脂

肪酸被迅速的代谢掉，因此它只存在于活细胞中，十分适合于微生物群落的动态监测[5] 。此外，脂肪酸

具有属的特异性，特殊的甲基脂肪酸已经被作为微生物分类的依据。磷脂脂肪酸图谱分析法的基本流

程是:首先将磷脂脂肪酸全部提取出来，然后用气相色谱或气质联用进行分析，得出 PLFA 图谱[5] 。群

落的微生物结构发生变化，即可以通过图谱的变化得到快速有效的监测。

1. 2 基于微生物总基因组 DNA 的分子分析方法

1. 2.1 克隆文库分析法

构建一般克隆文库的方法是:首先从环境样品中提取出微生物基因组总 DNA，然后应用针对

" biomarker"序列设计的通用引物对微生物基因组总 DNA 进行 PCR 扩增 [6] 0 PCR 产物或者应用特异的

限制性内切酶消化，或者不经消化，之后与克隆载体连接，转化感受态细胞(一般是大肠杆菌) ，得到大

量的转化子。这些转化子就组成了一个克隆文库，每个转化子都含有一个"biomarker"序列。通过对文

库中各转化子的" biomarker"序列进行酶切分型或进一步序列测定，就可以知道该环境样品中的这些

" biomarker"序列的种类和相对数量，从而获得物种组成的信息。

1. 2.2 宏基因组文库( metagenomics Iibrary) 技术

宏基因组文库的构建及基本分析策略如下:首先，从环境样品中提取高质量的微生物总基因组

DNA，然后把这些混合的基因组 DNA 大片段克隆进合适的载体，转化感受态细胞，根据不同目的采用不

同策略筛选转化子[7] 。阳性克隆子的筛选，可以通过生物活性水平的筛选，化合物结构水平的筛选，
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DNA 序列水平的筛选。此技术大大改变了微生物学家处理问题的方式，并重新定义了基因组这一概

念，加速一些新基因新物种的发现，是研究微生物的一种新策略。

1. 2.3 G +C 含量分析法

这一技术的原理是基于不同微生物的 DNA 中 G+C 含量范围从 24% 到 76% 之间变化，而类群相

关的微生物其 G+C 含量变化幅度在 3% 到 5%之间 [8J 。这一方法是在很粗的水平上来分类微生物的，

因为有些不同的分类类群有可能具有相同的 G+C 含量。 G+C 含量分析的优点在于不受 PCR 偏差的

影响，它包括所有提取出来的 DNA，而且可以进行定量，可以检测一些丰度不高的微生物成员。然而这

-方法需要大量高质量的 DNA ， 50 削以上。

1. 2.4 总 DNA 复性动力学分析法

DNA 复性动力学分析可以用来研究微生物群落的遗传复杂性及多样性。从环境样品中提取出总

DNA 后，进行纯化，变性，然后让它退火。复性的速率依赖于序列的相似性，DNA 组成越复杂，多样性越

高，复性速率就越慢[9] 。在特定的条件下，DNA 复性到一半时所需的时间( COt l/2 ) 可以作为一个多样性

的指标，因为它既考虑了 DNA 复性的量，也考虑了分布。这一方法与 G+C 含量分析方法类似，也是一

种粗略的估计方法，而且需要大量高质量的 DNA。

1. 2.5 DNA 杂交分析法

基于 DNA 杂交的方法分析环境样品中微生物的多样性，主要包括:群落水平总基因组 DNA 交互杂

交法，荧光原位杂交技术，DNA 微阵列芯片技术。

群落水平总基因组 DNA 交互杂交法(Community-level DNA cross hybridization) :是根据所比较的两
个微生物群落的总 DNA 交互杂交信号的强弱程度来估算这两个微生物群落的结构相似性[叫，这一方

法是很粗放范围(broad-scale) 的估计，只能给出待比较的群落之间的相似性和复杂性的数据，并不能精

确知道群落结构组成。此技术避开了纯培养的局限性，而且不通过 PCR 扩增，可以对微生物群落之间

的相似性进行快速分析。但总体来说，由于这一技术本身的局限性，并不适合于分析很复杂的微生物群

落结构，这是因为随着 DNA 复杂性的增加，杂交信号受到影响就随之减弱。另外，实验操作起来，也存

在一定的技术难度，它需要大量高质量高纯度的总基因组 DNA(→般需要 50 附以上的 DNA) 。因此，

这一技术在复杂微生物多样性研究方面，使用得并不广泛。

荧光原位杂交(fluorescence in situ hybridization , FISH) 技术:它是一种不依赖于 PCR 的分子分析技

术，能同时提供微生物在形态学、数量、空间分布及其所处环境方面的信息，使人们可以对复杂环境样品

中的微生物进行动态观察和鉴定[ 11] 。荧光原位杂交技术由原位杂交技术( In situ Hybridization , ISH)发

展而来，最初使用的是放射性标记的探针，后来发展并建立了荧光标记的探针。与放射性探针相比，荧

光探针具有以下优点: 1 、安全 ;2 、分辨率好且不需要额外的检测步骤 ;3 、荧光探针可以用发射不同波长

的染料标记，从而在一个检测步骤中可同时处理多条目标序列。荧光原位杂交是指通过荧光标记的寡

核昔酸探针特异地和互补核酸序列在完整的细胞内结合。具体过程包括以下几步: 1 、固定标本 ;2 、预处

理样品 ;3 、用相应的探针进行杂交 ;4、洗掉未结合的探针 ;5 、封固、成像及结果分析。

DNA 微阵列芯片技术(DNA Microarray) :基因芯片是上个世纪 90 年代产生并发展的一项新的生物

技术，于 1991 年首次在 Science 杂志上被提出，是融微电子学、生物学、物理学、化学、计算机科学为一体

的高度交叉的技术[ 12] 。一般采用机械点样 DNA 微点阵技术，将多达数千万种 DNA 探针克隆通过特制

的机械微点样装置分别点加于固相基片表面特定位点上，形成微点阵(Microarray) ，也称 DNA 芯片或生

物芯片。它一次可以对大量的生物分子进行检测分析，从而解决了传统核酸印迹杂交技术复杂、自动化

程度低、检测目的分子数量少、低通量等不足。根据探针类型，应用于环境微生物群落研究的 DNA 芯片

主要有三种: 1 、功能基因芯片 (Functional Gene Arrays , FGAs) ，主要用于检测环境中微生物群落的功能;
2、系统发育的寡核昔酸芯片 (Phylogenetic Oligonucleotide Arrays , POAs) ，主要用于微生物群落组成和
结构分析;3 、群落基因组芯片(Community Genome Arrays , CGAs) ，可以用来监测环境微生物群落中的

动态变化和结构组成。



E
I
I
E
F
E
-
-
P
S
I』
E
h

1. 2.6 基于 PCR 的遗传指纹图谱分析法

基于 PCR 的遗传指纹图谱技术可以并行、快速

地比较多个环境样品中微生物的组成及变化，很适

于微生物群落结构时空动态变化的监测以及多个样

品之间的比较。其基本流程图如图 1 所示。

变性/温度梯度凝胶电泳( denaturingl 

temperature gradient gel electrophoresis , DGGEI 
TGGE)技术:它发展之初是用来检测 DNA 序列中的

点突变的。 1993 年， Muyzer 把这一技术首次拓展应

用于微生物的遗传多样性研究[叫。 PCR 正向引物

的 5'末端经常带上一个 35 -40 bp 的 GC 夹子以保

证扩增的 DNA 片段在变性凝胶中至少能保持部分

的双链结构。由于每个 DNA 分子都拥有不同的解

链结构域(melting domain) ，因此它们在凝胶中的迁

移衍为就表现出不同。理论上， DGGE 能分辨一个

碱基差别的 DNA 序列。 DGGE 是用化学变性剂(尿

素，甲酷胶)来制造变性梯度，TGGE 是靠温度来形成变性梯度。我们分析微生物群落的多样性是通过

DNA 条带的数量，强度以及不同处理之间的相似性来判断的。从 DGGE/TGGE 胶上可以割下一些感兴

趣的条带，然后进行测序。或者通过 DGGE/TGGE 图谱与特异的探针进行杂交，以提供更多关于结构和

功能多样性的信息。

单链构象多态性 (Single-stranded Cωonf，由f岛0口rma创叩tio∞nal Pol句ymor甲p抖阱h让llsr

DNA 具有序列特异性的二级结构，序列组成上的差异(少至 l 个碱基的差异)也会影响这种二级结构，

这种变化又可以通过非变性的聚丙烯酷胶凝胶电泳检测得到[阳M叫 o。分析样品时，双链 DNA 首先要变性

为单链后，再上样电泳分析，不同的 DNA 单链由于其二级结构不同，就会电泳到不同的位置，从而进行

分离，得到群落结构图谱。 SSCP 技术不需要 GC 夹子和灌制梯度凝胶。

限制片段长度多态性/扩增核糖体 DNA 限制性分析技术:限制片段长度多态性 (restriction fragment 

length polymorphism , RFLP) 以及此技术中的一种特例，扩增核糖体 DNA 限制性分析( amplified ribosomal 

DNA restriction analysis , ARDRA)是另外一种依赖于 PCR 的技术来研究微生物的多样性。核糖体 DNA

的 PCR 扩增产物应用限制性内切酶进行消化。消化产物中包含的不同长度 DNA 片段通过琼脂糖凝胶

电泳或非变性的 PAGE 电泳就能检测到[巴]。这种方法用来检测微生物群落结构的变化很有用处，然而

不能测定多样性，或检测特定的系统发育类群。

末端限制片段长度多态性( terminal restriction fragment length polymorphis风 T-RFLP) 技术:它能克

服 RFLP/ARDRA 技术的一些不足。其原理与 RFLP 技术基本相同，除了有一个 PCR 引物应用了荧光染

料进行标记。这样就能使得只检测标记的末端限制片段，简化了图谱，就可以用来分析复杂的微生物群

落，以及能提供一些多样性的信息。通过 T-RFLP 图谱，可以计算种的丰度，均度，以及样品之间的相似

性[叫。这一技术能自动地分析大量的环境样品。

(自动)核糖体基因间隔区分析( RISA/ ARISA) 技术:它的原理与 ARDRA , T - RFLP 相似， (自动)

核糖体基因间隔区分析( ( automated) ribosomal intergenic spacer analysis , RISA/ ARISA) 能提供微生物群

落基于核糖体的指纹图谱。在 RISA/ARISA 技术中， 16S 与 23S 核糖体亚基之间的转录间隔区

(intergenic spacer , IGS) 通过 PCR 扩增，变性，然后在变性的条件下于聚丙烯眈胶胶中进行分离[ 17] 。这

些 DNA 序列有的能编码 tRNA，并且可以用来区分不同菌株以及近源种，因为这些 IGS 序列在它们之间

既存在长度的多态性，也存在序列组成的多态'性。这两种方法都能提供重复性好的关于细菌群落的指

纹图谱，但 RISA 需要大量的 DNA，而且比较费时，有的时候，银染并不十分敏感，分辨率也较低。
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图 l 基于 PCR 的遗传指纹图谱分析法

Fig. 1 Current approaches of PCR- based genetic 

fingerprinting for microbial community 

in environmental sample 
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ARISA 增加了敏感性，而且快速，但仍避免不了 PCR 方法存在的缺陷。

随机扩增多态性 DNA( RAPD)/ERIC - PCR/基于高重复序列的 PCR 分析(rep-PCR) :广义范围的

随机 PCR 包括随机扩增多态性 DNA (rar吐on由 amplified polymorphic DNA , RAPD) , ERIC-PCR 

(Enterobacterial Repetitive Intergenic Consensus-polymerase chain reaction) ，基于高重复序列的 PCR 分析

(repetitive extragenic palindromic-PCR , rep-PCR) 。这里所谓的随机是指 PCR 引物与模板 DNA 不确定的

位置匹配结合，从而扩增得到产物。 RAPD 技术以检测多态 DNA 为目的，快速简便，在物种分类和亲缘

关系鉴定、基因组分析等方面得到广泛应用，也可用在 DNA 水平上反应微生物群落的多样性。普通的

PCR 是利用-对特异性的引物扩增靶序列，而 RAPD 则是利用单一的长度为 8 -10 个碱基的寡核昔酸

序列为引物，利用其在基因组上随机配对的原则，扩增得到一系列大小不同的产物，通过琼脂糖凝胶电

泳或聚丙烯酷胶凝胶电泳便可以得到由一系列条带组成的遗传指纹图谱，即基于 RAPD 的指纹图

谱[18J 0 RAPD 技术的缺点在于重复性和稳定性差，产生的图谱条带过于复杂，不易分析;进行分析以

前，往往要筛选大量的引物，从中找到较为合适的引物，较为费时。 ERIC (Enterobacterial Repetitive 

Intergenic Consensus) 序列，即肠杆菌基因间保守重复序列，其长度为 126 坤，在不同细菌中的分布特点

和拷贝数不同。针对 ERIC 序列设计引物并进行 PCR 扩增的技术，可以用于对细菌的基因组 DNA 进行

指纹图分析[19J 0 ERIC-PCR 实际上是一种长引物的随机扩增多态性 DNA (Long Primer RAPD , LP­

RAPD) 的技术。长引物随机 PCR 技术与普通 RAPD 技术不同之处是使用一对长度大于 16 bp 的引物，

而不是普通 RAPD 那样的长度只有 8 -10 个碱基的单个引物;退火温度高于 52 "c ，而不是普通 RAPD

的低于 40 "c。正是由于这两个特点，这种 ERIC-PCR 技术与普通的 RAPD 技术相比，具有图谱稳定、重

复性高，对序列差异敏感性高以及产生的图谱多态性丰富等特点。很多生物，包括原核的和真核的，其

基因组中都包含高度重复短的 DNA 序列，这些短串重复序列→般有 1 到 10 个碱基长，它的重复贯穿整

个基因组。依赖于进化速率，这些短串重复序列可以区分到种或者菌株的水平。基于这些序列进行

PCR 扩增的方法就叫 rep-PCR ， 它被广泛地应用于细菌的鉴定，因为它能提供整个菌株的基因组指纹图
谱[20J 。

2 在食品产业中的应用前景

在食品产业领域，微生物在很大尺度上是这些生产部门创造价值的基础，常见的如面包制作，酒酿，

发酵食品，奶醋、酸奶这些乳制品，等等。但在另-方面，腐败微生物的滋生、病原微生物的出现等都导

致食品质量安全存在很大问题，在这个层面上，这些微生物给食品产业造成了巨大的损失。而新兴的微

生物分子生态学技术在食品产业这一领域的两个方面都将有广阔的应用前景。

2.1 发现新菌种

在传统的微生物菌种筛选方法中，纯培养是基础，它的研究流程包括微生物的分离纯化、大量培养、

活性检测等，直到开发利用。这一传统途径被证明是行之有效的。但是，任何传统的微生物培养技术和

培养基都不能完全再现全部微生物的自然生存环境，只有极少数微生物能用现有的培养技术培养，远远

低于微生物实际多样性程度。同时，随着微生物的广泛研究和深人开发利用，从环境微生物中筛选到新

菌种的几率逐步下降，其原因是:一般环境中占微生物总数仅为 1%的可培养微生物往往被重复培养和

筛选，而占 99% 的未培养微生物用传统的方法无法分离。这样一个极具潜力的群体是微生物学家开拓

新资源的目标。应用不依赖于培养的微生物分子生态学技术开发利用微生物资源，可以克服传统纯培

养技术的不足，能探知未培养微生物，寻找新基因，发掘新菌种[剖]。最近，周剑忠等人应用 PCR-DGGE

指纹技术与分离技术相结合的方法筛选到了新的藏灵菇奶发酵过程中的优势菌，为藏灵菇纯培养发酵

剂的开发提供了理论依据及丰富了菌种资源[22J 。

2.2 生产新型酶制剂

最直接的，通过宏基因组学技术，可以发现许多新功能基因及基因簇，把这些新功能基因和基因簇
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进行重组表达，就可以获得很多新型的酶制剂产品 [23 -25J 0 Gupta 等描述以 pUC18 从一个较小的土壤宏

基因组文库中筛选碱性蛋白酶，在脱脂牛奶平板上分析其宏基因组 DNA 插入，筛选到一个 EDTA 敏感

的、30 KD 、275 个氨基酸残基和 pI 为 8.98 的金属蛋白酶;获得的宏基因组 DNA 资源只有40%左右在己

知公共基因库中能查找到[叫。目前，通过宏基因组学技术发现的一些高活力新型酶制剂有:乙醇氧化

还原酶，酷胶酶，淀粉酶，甘油/二醇脱水酶，4-是基丁酸脱氢酶，脂肪酶，蛋白酶，聚乙酷合酶，几丁质酶，

L-氨基酸氧化酶，是化酶等。这些高活力新型酶制剂在食品产业领域具有非常大的应用潜力和价值。

优化改造新工艺

目前，许多食品产业的工艺流程中很多涉及微生物参与的关键制作环节，微生物的群落结构组成以

及不同部位不同阶段的消长规律，复杂过程中的复杂微生物群落代谢调控网络，对于我们来说，都还只

是一个个"黑箱"。利用现代的微生物分子生态学技术可以方便、准确快速地对其中的微生物多样性组

成进行系统地分子分析，获得有关微生物在不同环境中种类和数量分布的基础数据，在此基础上，来优

化改造，甚至发展新的食品制作工艺，提高生产效率和经济效益，实现用生物技术改造传统产业的目的。

黄祖新在 2005 年提出把微生物分子生态学技术应用于大曲酒的微生物学研究，以弄清酿酒微生物

在发酵过程中的真实状况，最终揭示酿酒微生物影响大曲酒香型的奥秘，从而为揭示大曲酒不同香型的

成因和传统工艺改造提供依据[27J 0 Lee 等应用 PCR-DGGE 技术分析了朝鲜泡菜发酵过程中微生物群

落结构的变化[28] 。 Randazzo 等[圳、 Florez 等[到]都应用 PCR-DGGE 的方法分析了奶酷制作全过程中微

生物的群落结构变化。 Renouf 等应用 ψoB 基因作为分子标记结合 PCR-DGGE 技术分析了酒酿工艺过

程中乳酸细菌的演变规律[31] 0 Fontana 等应用 RAPD 和 PCR-DGGE 技术全程监测了阿根廷香肠发酵过

程中细菌群落结构的动态变化，为改造传统制作工艺提供了宝贵的基础资料[叫。 Haruta 等应用 PCR­
DGGE 技术全面分析了米醋发酵过程中细菌和真菌群落结构的动态变化[刃]。

确保食品质量与安全

食品安全是当今世界人们所关注的焦点问题之一，微生物污染食品引起的食物中毒事件时有发生。

据统计，微生物病原体引起的食物中毒占总中毒人数的 54.07% 以上。由此可见，由微生物病原体引起

的食物中毒是最重要的食品卫生问题，因此，国家和政府对此都很重视。传统的食源性致病菌诊断方法

通常包括细菌的分离培养、染色、生化鉴定和血清学检测等步骤，操作繁琐，检验时间较长。而且，当病

菌在环境中进入一种所谓 VBNC 状态即"活着但是不能培养"时，就难以检出和鉴定。现代的微生物分

子生态学技术恰好可以避免传统检测方法的局限性，它快速、灵敏、特异性高，可以对病原菌进行准确溯

源，从而找出关键控制点，有效控制污染源并防止病菌的继续传播，确保食品的质量与安全。

Li 等[34] 应用 PCR-DGGE 技术分析了不同保藏方式下冷却猪肉中腐败微生物的多样性，该研究结

果为延长冷却猪肉的货架期及保证肉的质量安全提供了新的重要基础资料。最近， Hovda 等[叫同样应

用 DGGE 技术分析了气调保鲜条件下的养殖大比目鱼腐败微生物群落结构的演变情况。国内，杨桂梅

等[36] 人利用 PCR-DGGE 技术分析了暗纹东方蝇的弧菌菌落组成，而弧菌不仅是水产动物的病原菌，也

可以使人致病，严重威胁了水产品的质量安全，该研究对确保水产品质量安全有重要意义。李武等[37]

人应用 ERIC-PCR 和 PCR-DGGE 技术动态监测了市售酸奶的质量状况，结果表明该产品不同生产批次

的 PCR 指纹图谱稳定性不是很好。另外，其他一些微生物分子生态学技术在食品微生物检测中也起到

了非常重要的作用[38 叫。目前，本课题组正在开展生态芯片技术在水产品质量安全检测中的应用研

究，为加强我国水产品质量安全检测提供高技术支撑。

报学，lli马
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2.3 

2.4 

展望

微生物分子生态学技术克服了传统培养方法的局限性，在微生物学研究领域己掀起了一场技术革

命，而且，在具体检测方法上也多种多样。但同时，我们也必须注意到，任何方法都有一定的偏差，如样

品的前处理、DNA 的提取、PCR 的扩增、克隆、测序，等等，都会影响研究的结果。另外，不同的研究方

3 
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法，其分辨率和检测限也有所不同，必须根据研究目的，选择一到几种合适的分析方法。

还有，由于食品等环境样品中微生物群落组成极其复杂，目前所应用的任何方法(包括传统研究方

法和现代的微生物分子生态学技术) ，都不能穷尽对微生物多样性的认识，但是这些新方法新技术的应

用却使人们对复杂微生物的认识逐渐深入，新的微生物种类不断被发现。当前我国乃至世界食品产业

正在蓬勃发展，离不开一些高技术的支撑，而把现代的生物化学以及微生物分子生态学技术与传统的研

究方法结合起来，应用于食品产业领域的微生物学研究，能大大拓宽研究的深度与广度，必将为世界食

品产业的发展带来深远的影响及光明的前景。
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