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摘  要: 随着基于第二代测序技术的细菌基因组与转录组研究越来越广泛, 选择合适的研究策略

变得越来越重要。就基于第二代测序技术的细菌基因组和转录组研究策略进行综述, 并简要介绍

细菌基因组和转录组研究中的机遇和挑战。综述细菌基因组与转录组研究的常规方法及步骤 , 

并简要地介绍存在的问题。细菌基因组和转录组研究策略为大多数细菌的研究提供了一个相对

完整的研究路线, 同时也会促进其它领域的研究, 如生命形成、生物进化、基础代谢、疾病、药

物等。 
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Abstract: Recently, many bacterial genome and transcriptome studies have been performed based on 
the next-generation sequencing technologies. Therefore, how to select the appropriate research strate-
gies is becoming increasingly important. In this paper, we discussed the research strategies of bacterial 
genome and transcriptome based on the next-generation sequencing technologies, and stated the oppor-
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tunities and challenges in these fields briefly. We reviewed the conventional methods and procedures 
and presented the existing problems briefly for bacterial genome and transcriptome studies. The re-
search strategies of bacterial genome and transcriptome provide a relatively complete pipeline for the 
majority of bacteria. Moreover, it will promote the research of other fields, such as the course of life, 
biological evolution, basal metabolism, disease and drugs. 

Keywords: Bacteria, Genome, Transcriptome, The next-generation sequencing technologies 

伴随着我国 1%人类基因组计划的完成, 基因

组学及转录组学在我国取得了快速发展。以 454、

Solexa 和 SOLiD 为代表的第二代测序技术的出现, 

更使大规模应用基因组及转录组方法解决科学问题

成为可能。与此同时, 遗传学的研究对象由少量基

因及其功能转变为生物体的全基因组结构、基因功

能、表观修饰、细胞调控等, 遗传学研究进入了基

因组和后基因组时代。其中, 通过细菌基因组和转

录组研究来揭示生命基本过程, 如生命形成、生物

进化、基础代谢、疾病发生、药物靶点等, 成为生

物学研究的重要手段。目前, 以高通量低成本为特

点的第二代测序技术使得单个实验室或者研究组独

立进行细菌基因组及转录组研究成为可能。然而 , 

如何将海量测序结果组装成一个完整的细菌基因

组, 以及如何将 RNA 测序结果还原成细菌特定生理

状态下的转录情况是科学家面临的主要问题。本文

对现阶段基于第二代测序技术的细菌基因组及转录

组研究策略进行综述, 旨在为细菌基因组及转录组

研究提供帮助。 

1  细菌基因组学研究 

1.1  细菌基因组学简介 
细菌基因组学是研究细菌全基因组 DNA 序列

及其结构与功能的学科。1995 年, 科学家获得了流

感嗜血杆菌(Haemophilus influenzae Rd)的全基因组

序列 [1], 这是第一个完整的基因组序列 , 也是第一

个完成的细菌基因组序列。紧接着古细菌詹氏甲烷

球菌(Methanococcus jannaschii)基因组[2]、大肠杆菌

(Escherichia coli K-12)基因组[3]等也相继完成。细菌

基因组研究不仅有利于研究细菌的基本生命过程 , 
同时也对高等真核生物的基因组学及后基因组学研

究提供了参考和平台。到目前为止, NCBI 上记录了

1 534 个细菌基因组, 包括了 103 个古细菌和 1 431

个真细菌(2011-4-24)[4], 其中中国科学家完成了 44
个细菌基因组的测序工作。此外关于基因组学的研

究报告也在逐年增加, 如表 1[5]所示。 
 

表 1  PubMed 检索到的有关基因组学和转录组学的文献[5] 
Table 1  The literature number retrieved in PubMed database using “Genomics” and “Transcriptomics” as keywords[5] 

年份 
Year 

基因组学文章 
Articles about Genomics

基因组学综述 
Reviews about Genomics

转录组学文章 
Articles about Transcriptomics 

转录组学综述 
Reviews about Transcriptomics 

2000 1 543 383 2 0 

2001 2 072 559 4 2 

2002 2 689 826 18 7 

2003 3 570 984 23 13 

2004 4 810 1 238 56 23 

2005 6 109 1 417 88 52 

2006 6 905 1 559 105 49 

2007 7 295 1 613 133 55 

2008 8 119 1 603 162 59 

2009 8 551 1 579 234 75 

2010 8 986 1 487 296 70 
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1.2  细菌基因组研究策略 
细菌基因组的研究策略主要分为 DNA 的提取

及测序、基因组组装、基因组完成(Genome finish-

ing)、基因预测、基因注释和基因组比较分析六大部

分, 如图 1 所示。 

首先是 DNA 的提取及测序。DNA 提取时要保

证 DNA 纯度, 同时要避免 DNA 污染。目前主要应

用 的 DNA 测 序 技 术 是 以 Roche 公 司 的 454 
(http://www.454.com/) 、 Illumina 公 司 的 Solexa 

(http://www.illumina.com/) 和 ABI 公 司 的 SOLiD 

(http://www.appliedbiosystems.com.cn/) 为 代 表 的 第

二代测序技术[6−8]。与第一代测序技术相比, 第二代

测序技术在测序成本和测序速度方面有了极大的提

高。454 采用焦磷酸测序法, 平均读长 400 bp, 每个

循环能产生 400−600 Mb 序列, 耗时 7.5 h 左右。经

过最近的升级, 454 测序长度已能达到 1 kb, 是进行

未知基因组测序(De novo genome sequencing)的理

想 平 台 。 然 而 , 454 在 处 理 单 碱 基 重 复 序 列

(Homopolymer)时会因为荧光信号强度判断错误而

引入核苷酸缺失或插入。此外, 454 因测序通量较小，

使测序费用相对较高。Solexa 采用边合成边测序的

方法, Solexa GAIIx 序列长度能达到 100 bp, 每个反

应能产生 100 Gb 左右的碱基序列, 耗时约 9 d。升

级版的 HiSeq 2000 在测序速度和测序通量上都有很

大的提高，序列长度可达到 120 bp, 每个反应能产

生约 600 Gb 的碱基序列。Solexa 的优势在于测序通

量大，成本低，但因为序列相对较短, 会增加后继

序列拼接组装等分析的难度和计算量。SOLiD 采用

双碱基编码原理, 利用 DNA 连接酶在连接过程中进

行测序, 读长 50 bp, SOLiD 4 测序仪每个反应能产

生 100 Gb 左右的数据, 耗时 6−7 d。SOLiD 与 Solexa
一样 , 由于读长短 , 后继分析相对复杂 ; 但是因为

测序通量也较大, 测序费用相对较低。SOLiD 产生

的序列是由 0、1、2、3 组成的 Colorspace, 因此数

据处理时需要特殊的处理。相较基因组测序而言，

SOLiD 在转录组测序上具有很大的优势, 因为它可

以获得 RNA 的正负链信息, 这对于转录组研究, 尤

其是 Antisense RNA 分析, 具有重要意义。最近, 一

款新的 DNA 测序方法——粒子流(Ion-torrent)半导

体 基 因 组 测 序 方 法 问 世 (http://www.iontorrent. 

com/)[9]。此方法不依赖于光信号, 通过直接测知基

于模板的 DNA 聚合酶合成反应产生的离子来获得

序列信息, 并且成本和通量的性价比较好。因此, 测

序时应该根据各个测序平台的优缺点来选择合适的

测序平台。比如细菌 De novo 基因组测序，可以利

用 454 或 454 与 Solexa 相结合的测序方法, 即能降

低测序成本, 又便于进行序列拼接组装。另外, 为了

方便基因组组装, 我们可以适当的构建 Pair-end 或

Mate-pair 文库, 通过利用配对 Reads 之间的关系来

确定 Contigs 之间的关系。 

第 二 步 , 基 因 组 组 装 。 常 用 的 软 件 有

Newbler[10]、AMOScmp[11]、Phred/Phrap/Consed[12−13]

和 Velvet[14]等 , 可以根据自己的数据选择合适的

组装软件 , 也可以结合多种方法获得较好的组装

结果。  
第 三 步 , 基 因 组 完 成 , 即 确 定 组 装 获 得 的

Contigs 之间的连接顺序并修补 Gaps。可以按照以

下几个步骤进行: 首先, 计算 Contigs 和基因组的平

均 Reads 覆盖度, 通过 Contigs 与基因组平均 Reads
覆盖度的比较, 获得 Unique contigs 和 Repeat con-

tigs 以及 Repeat contigs 的重复次数。这一阶段, 可

以过滤掉那些覆盖度明显低于基因组平均 Reads 覆

盖度的 Contigs (可能来自污染 DNA 序列)以及一些

较短的 Contigs (如长度小于 500 bp 的 Contigs, 这些

Contigs 会在修补 Gaps 时被填补回去)。其次, 根据

Contigs 之间的 Reads 连接数来确定 Contigs 之间可

能的连接顺序。这一步还可以通过一些间接的方法

来定位 Contigs 之间的连接关系: (1) 通过 Contigs

与 近 缘 物 种 基 因 组 的 比 较 ( 如 MAUVE[15] 和

MUMmer[16]), 获得 Contigs 之间的连接顺序; (2) 利

用基因在基因组上排列顺序的保守性, 根据远缘物

种基因组上基因的排列顺序来确定 Contigs 之间的

连接顺序(把这些基因定位到 Contigs 上); (3) 将

Contigs 与 NCBI 的 nr/nt 库进行序列比对, 根据已知

序列定位 Contigs 之间的连接顺序; (4) 进行随机

PCR 扩增来确定 Contigs 之间的连接顺序; (5) 利用
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Pair-end 或者 Mate-pair 文库中的配对 Reads 获得

Contigs 之间的连接关系。最后, 根据 Contigs 之间

可能的连接顺序设计引物, 并进行 PCR 扩增与测序

来验证 Contigs 之间的连接顺序和修补 Gaps, 从而

获得完整的基因组序列。在这一阶段, 可以先确定

Unique contigs 之间的关系, 然后再把 Repeat con-

tigs 放回对应的位置。 

第四步, 基因预测。常用的蛋白质编码基因预

测软件有 Glimmer[17]、GeneMarkS[18]和 Prodigal[19], 

通常可以任选其中一款软件进行预测, 也可以结合

多个软件以获得较好的预测结果。此外, ZCURVE

是基于 DNA 序列 Z curve 理论的蛋白质编码基因识

别软件 , 具有较高的基因起始位点预测准确性 [20]; 

GS-Finder 是不依赖于 rRNA 序列的细菌基因组翻译

起始位点识别软件, 能大大提高翻译起始位点预测

的准确性[21]; OperonDB 是比较常用的操纵子预测软

件, 可以用来预测共同转录的基因簇 [22]。另外, 非

蛋白质编码基因的预测也有较成熟的软件, 通常用

RNAmmer[23]预测 rRNA、tRNAscan-SE[24]预测 tRNA
以及 Rfam[25]预测 Small RNA 等(可以利用 Splitter[26]

将基因组分成较小序列, 然后用 Rfam 寻找 Small 

RNA; 或者下载并安装 Rfam database, 在本地寻找

Small RNA)。 

第五步, 基因注释。这一步通常要整合多个数

据库 , 如 NCBI 的 nr 库、InterPro[27]、COG[28]和

KEGG[29]等, 通过序列比对进行预测基因的注释。此

外, 还可以利用一些特定功能的软件或者数据库进

行 相 应 的 分 析 , 如 用 SignalP[30] 预 测 信 号 肽 、

TMHMM[31]预测跨膜结构、ISfinder[32]预测插入序

列、VFDB 预测毒力因子[33]、Islander 数据库查询基

因组岛 [34]、MobilomeFINDER[35]和 IslandViewer[36]

鉴 定 基 因 组 岛 、 PAIDB 预 测 潜 在 的 致 病 岛 [37] 、

Repeat-match 预测基因组重复序列、Tandem repeat 
Finder[38]寻找串联重复序列、CRISPR finder[39]预测

CRISPR 序 列、Phage-finder[40]寻找噬菌体序列、

TCDB[41]注释膜转运蛋白、Ori-Finder[42]寻找复制起

始位点、ARDB[43]鉴定和注释抗菌素抗性基因、

ACLAME[44]注释可变遗传因子(Mobile genetic ele-

ments)和 TADB[45]数据库搜索 Type2 toxin-antitoxin
位点等。另外, 有些基因是生物体生存不可或缺的

基因, 即必需基因, 它们是生命的基础。DEG[46]数

据库收集了一些物种的必需基因, 也可以用于注释

必需基因 , 这些必需基因是很好的抗菌药物靶基

因。注释结束后, 对基因注释结果进行检查, 比如基

因之间是否有 Overlap、是否存在假基因等, 可以利

用 Mciobial Genome Submission Check[47]程序进行

检查。 

最后, 基因组比较分析。获得完整基因组及其注

释后, 通常会进行相近物种之间或同一物种不同株

之间的基因组比较分析。常用的细菌基因组比较分析

软件和数据库有 ACT[48]、Mauve[15]、MUMmer[16]、

MicrobesOnline[49]、mGenomeSubtractor[50]和 xBASE[51] 

等。ACT (Artemis Comparison Tool), 是一款进行基

因组及其注释之间比较的可视化软件, 支持多种输

入格式(EMBL, GenBank, FASTA 和 GFF 格式), 可以

用来鉴定相似序列、插入、缺失、重排等。另外, 对

于未注释序列, 可以寻找 CDS 序列并进行相应的比

较。目前, 有两款基于 ACT 的网站, WebACT[52]和

DoubleACT (http://www.hpa-bioinfotools. org.uk/pise/ 
double_act.html)。WebACT 提供了已知物种的基因

组比较结果, 同时支持上传序列进行在线比较分析, 

而 DoubleACT 提供生成 ACT 可读的基因组比较文

件。Mauve 可以非常有效地构建多基因组比对结果, 

而且可以容忍基因组重排和倒置, 同时 Mauve 会根

据 比 对 结 果 绘 制 不 同 基 因 组 之 间 的 进 化 树 。

MUMmer 可以用来比较完整的或者不完整的基因组

序列(如 Contigs), 既可以在 DNA 水平比较, 也可以

在蛋白质水平比较, 而且还可用于高等真核生物基

因组之间的比较。另外, ACT 可以利用 MUMmer 的

比较结果进行可视化操作。MicrobesOnline 是一个

提供原核生物比较和功能基因组分析的数据库, 包

含了 1 000 多个基因组和许多物种的芯片表达数据。

MicrobesOnline 包含的模块有比较基因组浏览器、

基因调控预测、系统发生搜索、代谢途径比较、操

纵子预测、序列分析以及和其他微生物基因组资源

的整合分析等。mGenomeSubtractor 是通过相近物种
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基因组的在线比较分析得到保守的和特异性的基因

组片段, 从而获得一个特定细菌的表型、环境适应

和疾病相关等信息。xBASE 是一个细菌基因组比较

注释软件, 只要提供完整或不完整的 Fasta 格式基因

组序列, 就能获得基因组注释结果。xBASE 特别适

合那些有参考基因组的基因组序列。另外, xBASE

开发了针对第二代测序数据的 xBASE-NG 模块, 可

以进行 SNP 分析、新序列挖掘和基因组注释等。 

通过细菌基因组比较分析有助于阐明微生物的

许多特性(如耐高温、耐盐、降解塑料和抗药性等), 
许多研究成果可应用于工业生产(如发酵)、环境治

理(如分解石油)以及医药(如抗生素)等方面。当前对

致病菌的研究主要集中于毒力因子、致病岛、耐药

基因、耐药机制以及与寄主的关系等, 通过比较可

以发现或预测致病菌的致病相关基因, 为疾病的诊

断、药靶的寻找和疫苗或抗生素的研制提供理论支

持。通过基因组比较还可以研究进化史、构建生物

进化树。CVTree[53]是一个不基于序列比对的系统发

生树分析工具。它是利用组成向量法(Composition 

vector)构建全基因组的系统发生树, 这样即避免了

因为基因选择而带来的系统发生树的可变性, 又避

免了不同长度和内容基因之间的序列比对。 

2  细菌转录组学研究 

2.1  细菌转录组学简介 
细菌转录组学是从 RNA 水平研究基因表达的

情况。目前细菌转录组学主要应用于基因注释校正、

基因表达、操纵子鉴定、转录起始位点(TSS)鉴定、

新基因鉴定、Small RNA 分析等内容。此外, 通过

细菌转录组比较分析, 研究细菌在不同环境、宿主

等情况下的基因表达变化, 从而阐述宿主、环境对

细菌的影响、细菌致病机制等。目前转录组学的研 
 

 
图 1  基于第二代测序技术的细菌基因组与转录组研究策略图 

Fig. 1  The research strategies of bacteria genome and transcriptome based on the next-generation sequencing technologies 
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究也在逐年增加, 如表 1 所示, 但是相对于基因组

学来说, 细菌转录组学尚处于发展阶段。 

2.2  细菌转录组研究策略 
细菌转录组的研究策略主要包括总 RNA 的提

取和目的 RNA 的富集、RNA 建库及测序、Reads 
mapping 和后继分析等(图 1)。 

首先进行总 RNA 的提取和目的 RNA 的富集。

细菌 mRNA 的半衰期很短, 又极易降解, 因此防止

其降解是十分重要的。仪器用具都要经过严格的处

理, 最好是 RNA 实验专用; 材料一定要新鲜, 切忌

使用反复冻融的材料; 整个 RNA 提取过程中动作应

迅速, 并需要加入 RNA 酶抑制剂。细菌 mRNA 一

般只占总 RNA 的 1%−5%, 因此, 总 RNA 提取完成后

一般要进行 mRNA 的富集, 主要有以下 4 种方法[54]: 
(1) rRNA 捕获法。根据 16S rRNA 和 23S rRNA 保守

区域序列设计探针并将探针固定在磁珠上, 利用探

针和 rRNA 杂交去除 rRNA。在一般情况下该方法可

以去掉大部分 rRNA, 但效果因不同的基因组而异。

(2) 降解 rRNA 和 tRNA 法。在原核生物中 rRNA 和

tRNA 等加工过的 RNA 含有 5′单磷酸(5′P)而 mRNA

含有 5′三磷酸(5′PPP), 利用特异性降解 5′单磷酸

RNA 分 子 的 核 酸 外 切 酶 (5′→3′) 降 解 rRNA 和

tRNA。该方法一般仅可以去掉细菌 10%−20%的

rRNA。(3) 多腺苷酸 mRNA 选择法。利用大肠杆菌

polyA 聚合酶能够在 mRNA 末尾添加 polyA 而不能

在 rRNA 末尾添加 polyA 的特性, 在 mRNA 末尾加

上 polyA, 然后利用 Oligo (dT)探针捕获处理后的

mRNA。该方法简单快速, 但 mRNA 中会有初级转录

本的加工产物和未翻译的 mRNA 降解产物。(4) 抗体

法。通过抗体捕获与特定蛋白质相互作用的 RNA, 比

如 Small RNA 可以和 Hfq 蛋白质相互作用, 可以利用

这一特性采取免疫共沉淀的方法获得 Small RNA。该

方法特异性好, 效率高, 可用于 Small RNA 的分析。

4 种 mRNA 富集方法各有特点, rRNA 捕获法需要预

先知道 rRNA 序列; 多腺苷酸 mRNA 选择法依赖

polyA 聚合酶; 抗体法比较适合 Small RNA 等的分析; 

而降解 rRNA 和 tRNA 法也依赖特异性核酸外切酶。 
第二步, 选择合适的建库方法和测序平台进行

测序。测序文库包括 5′末端测序文库、3′末端测序

文库、完整转录本测序文库等, 5′末端测序文库和 3′

末端测序文库适合 UTR 区和操纵子的研究, 而完整

转录本测序文库适合进行不同样本或者不同时期转

录本之间表达量的比较分析以及新基因鉴定等。测

序平台主要有 SOLiD、Solexa 和 454 三种。SOLiD

具有链特异性, 适合研究 Small RNA、发现新基因等, 

Solexa 测序成本较低, 而 454 适合进行基因组序列未

知物种的转录组分析。大家要根据研究对象和研究目

的选择合适的建库方法和测序平台, 比如鉴定转录

起始位点应该构建 5′末端测序文库和采用链特异性

测序方法(SOLiD), 而研究操纵子要构建完整转录本

测序文库。需要说明的是链特异性测序方法越来越受

欢迎。此方法可以明确转录本的方向、解决正负链基

因重叠问题和提高基因(包括操纵子)注释的准确性, 
特别适合鉴定转录起点、反义 RNA 和发现新基因。

目前链特异性测序方法主要分为两类 , 一类是在

mRNA 的两端分别连接不同的接头, 使 5'和 3'易于

区分便于寻找转录模板; 另一类是对 cDNA 的一条

链进行化学修饰产生标记 , 如用重亚硫酸盐处理

RNA 或者利用 dUTP 来合成 cDNA 的第二条链[55]。 

第三步 , Reads mapping 和后继分析。首先将

Reads 进行 Mapping, 从而获得 Reads 在基因组上的

位置, 常用的 Mapping 软件有 BWA[56]、Bowtie[57]、

SOAP2[58]等。其次, 根据 Reads mapping 结果, 进行

后继分析。TSS 鉴定: 根据基因组上的 Reads cov-
erage 来鉴定转录起始位点; 5′UTR 和 3′UTR 鉴定: 
鉴定编码基因中转录但不翻译的区域, 即 5′UTR 和

3′UTR; Operon 鉴定: 根据 TSS、Reads coverage 等

鉴定 Operon (也就是细菌中的转录单元); 新基因鉴

定: 找出之前没有注释但是表达的区域, 并根据是

否存在 ORF 区分为蛋白质编码基因(Coding gene)和
非 蛋 白 质 编 码 基 因 (Small RNA gene); Antisense 
RNA 鉴定: 根据 Small RNA 与其他基因的位置关系

确定是否是 Antisense RNA; Pseudogenes 分析: 比如

研究假基因的表达情况; 保守结构域的鉴定: 利用

MEME[59]等软件鉴定保守结构域; ncRNA 预测和鉴

定: 可以利用 sRNAFinder[60]、nocoRNAc[61] 等软件
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进行预测, 也可以通过与 Rfam database 比较来预测

Small RNA[25]。另外, 对那些比较重要的或者感兴趣

的基因, 可以通过 Real-time PCR 来验证 RNA-seq
的结果。 

此外, 为了方便科学家直观地了解细菌基因组

及转录组图谱, 生物信息学家开发了许多基因组可

视 化 软 件 , 比 如 Artemis[62] 和 Integrated Genome 

Browser (IGB)[63]等。 

3  细菌基因组学与转录组学研究的机遇与
挑战 

3.1  细菌基因组学研究机遇与挑战 
伴随着国际人类基因组计划的进行, 细菌基因

组学也获得了快速的发展。随着第二代测序技术的

出现, 细菌基因组学研究迎来了第二次高峰。目前, 

细菌基因组测序多采用 454 或者 454 加 Solexa 的方

式, 不但加快了数据产出, 而且有利于基因组拼接。

获得细菌完整基因组后, 就要进行细菌基因组的分

析和注释。常用的细菌基因组分析和注释工具如上

文所述, 我们也可以参考 Pau Stothard 等的综述[64]。

细菌的研究现在多集中于模式细菌(如大肠杆菌)和

致病菌, 主要研究细菌的毒素、运动、粘附和生物

膜形成、分泌系统、细胞表面蛋白、代谢及应激反

应等[65]。此外, 通过相似物种基因组比较分析来揭

示病原菌相关遗传线索[66], 也是细菌基因组学研究

的一个重要方向。 

虽然第二代测序技术给细菌基因组学研究带来

了新的机遇, 但是也带来了一些新的问题, 比如基

于焦磷酸测序的 454 测序方法常在单碱基重复序列

区域出现插入/缺失 , 会导致注释基因的移码突变; 

Solexa 测序法获得的 Reads 长度较短而影响拼接结

果; 细菌基因组组装及分析流程较繁琐, 亟待新的

方法或高度整合型的处理流程来加快分析过程等。 

3.2  细菌转录组学研究机遇与挑战 
转录组学是研究生物体基因表达和 RNA 调控

的有力工具。伴随着第二代测序技术的出现, 在真

核生物中进行了大量基于高通量测序技术的转录组

学研究[67]。然而, 由于科学家普遍认为细菌转录组

比较简单、细菌 mRNA 不易富集等原因, 细菌转录

组学被大大忽视。随着测序能力的大幅度提高和一

些特定细菌 mRNA 富集方法的出现[68−71], 细菌转录

组越来越受到关注。 
虽然细菌转录组学领域的研究目前还处于发展

阶段, 但是它提供了在基因组水平上研究细菌 RNA
调控机制的重要手段。通过深度测序的转录组研究, 

人们发现许多调控元件(如 Small RNA、Riboswitches
和 Cis-antisense 调控因子等)[72−76]参与了原核生物的

生理和病理过程。此外, 有效的转录组分析可以改

善基因组的注释, 转录组分析将来可能会成为基因

组注释的一个标准构件。 

目前原核转录组研究表明原核生物的调控复杂

性和冗余性远远超过了最初的预料[54]。进一步的原

核转录组研究可能揭示 Small RNA 调控网络、顺式

作用元件(Cis-acting element)、环境依赖性功能开关

(Riboswitch)和长反义转录本等的重要作用。转录组

学方法的局限性在于它们需要成千上万的细胞作为

材料, 这就无法确定正义转录本和反义转录本是互

相排斥的还是可以同时转录的。因此, 单细胞转录

组研究是转录组研究的新方向, 同时单细胞转录组

将促进非培养细菌的研究和更精确地研究不同时

间、不同环境下转录组的变化。此外, 随着转录组

学研究的深入, 便捷的转录组学分析流程及软件会

大大促进细菌转录组学的发展。 

4  总结 

细菌基因组学和转录组学的发展, 不但可以用

来研究生命形成、生物进化、基础代谢、疾病发生、

药物靶点等 , 同时也可以相互促进各自学科的发

展。比如基因组序列为转录组数据注释提供了参考, 

同时转录组数据可以用来校正基因组注释信息、发

现新基因和促进功能基因组学的发展。细菌基因组

学和转录组学研究策略为大多数细菌研究提供了一

个相对完整的研究路线, 同时也会促进单个实验室

或者研究组进行细菌基因组及转录组的研究。此外, 

细菌转录组学还需要科学家们进一步的深入研究 , 
并把细菌转录组分析变成为细菌的常规分析。 
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稿件书写规范 

论文中有关正、斜体的约定 

物种的学名: 菌株的属名、种名(包括亚种、变种)用拉丁文斜体。属的首字母大写, 其余小写, 属以上

用拉丁文正体。病毒一律用正体, 首字母大写。 

限制性内切酶: 前 3 个字母用斜体, 后面的字母和编码正体平排, 例如: BamH I、Msp I、Sau3A I 等。 

氨基酸和碱基的缩写: 氨基酸缩写用 3 个字母表示时, 仅第一个字母大写, 其余小写, 正体。碱基缩写

为大写正体。 

基因符号用小写斜体, 蛋白质符号首字母大写, 用正体。 


