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摘  要: 建立一种运用多重 PCR 和基因芯片技术检测和鉴定志贺氏菌、沙门氏菌、大肠杆菌 O157
的方法, 为 3 种食源性致病菌的快速检测和鉴定提供了准确、快速、灵敏的方法。分别选取编码

志贺氏菌侵袭性质粒抗原 H 基因(ipaH)、沙门氏菌肠毒素(stn)基因和致泻性大肠杆菌 O157 志贺样

毒素(slt)基因设计引物和探针, 进行三重 PCR 扩增, 产物与含特异性探针的芯片杂交。对 7 种细

菌共 26 株菌进行芯片检测, 仅 3 种菌得到阳性扩增结果, 证明此方法具有很高的特异性。3 种致

病菌基因组 DNA 和细菌纯培养物的检测灵敏度约为 8 pg。对模拟食品样品进行直接检测, 结果与

常规细菌学培养结果一致, 检测限为 50 CFU/mL。结果表明：所建立的基因芯片检测方法特异性

好, 灵敏度高, 为食源性致病菌的检测提供了理想手段, 有良好的应用前景。 
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Abstract: A rapid, sensitive and specific method of DNA microarray combined with multiplex PCR that al-
low the simultaneous detection and identification of Shigella dysenteriae, Salmonella spp. and E. coli O157. 
The invasion-associated plasmid antigen H of S. dysenteriae(ipaH), Salmonella spp. enterotoxin gene(stn) 
and Escherichia coli O157 Shiga-Toxin gene(slt) were used as target genes, and then three pairs of primers 
and captured oligonucleotide probes were designed and synthesized. The multiplex PCR products were hy-
bridized with DNA microarray, which contained specific probes of three foodborne pathogenic microorgan-
isms. Genomic DNAs from 26 bacterial strains were detected, and only 3 index bacteria were positive. The 
detection limit of this assay was around 8 pg genomic DNA. In addition, this method was applied to detect 
artificially contaminated food samples, and the detection limit was 50 CFU/mL for non-cultured samples. 
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These results suggested that detection of pathogenic microorganisms by DNA microarray is an effective 
procedure with high specificity and sensitivity. The DNA microarray assay developed in this study could 
provide an informative supplement to conventional microbiological methods for routine monitoring of food. 

Keywords: DNA microarray, Multiplex PCR, Microorganism, Detection

细菌性食物中毒是一个十分重要的公共卫生问

题[1], 其发生率占食源性疾病的首位[2], 据统计我国
每年发生的细菌性食物中毒事件占食物中毒事件总

数的 30%~90%, 人数占食物中毒总人数的 60%～
90%[3],  因此, 食品中病原性细菌检测是食品卫生
安全检测中一个重要的方面。细菌对食品污染, 不
但会造成巨大的经济损失, 致病细菌的存在还会严
重威胁人类的健康[4]。 

许多常见微生物如志贺氏菌引起人和动物腹泻

或痢疾 [5], 沙门氏菌是重要的人类致病菌 , 感染后
的主要症状为恶心、呕吐、腹绞痛、腹泻等[6], 大肠
杆菌 O157 引起的临床症状严重 , 感染剂量极低 , 
食入不足 10 个细菌就可引起疾病[7]。 

目前, 包括我国在内的许多国家对这些致病菌
的检验大多仍沿用传统的细菌培养及鉴定方法, 检
测周期长、操作繁琐、灵敏度低, 而且每次只能检
测出一种致病菌 , 面对日益增加的多重混合污染 , 
目前的诊断方法显得严重滞后。因此, 建立快速敏
感和特异的检测方法对于尽快明确致病因素和采取

有效预防和治疗措施都是非常必要的。基因芯片技

术是近年发展起来的一种高新生物技术, 其突出的
特点是可以对多种靶基因同时检测和鉴定, 以其快
速、高通量、平行化等其他技术无法比拟的优势得

到广泛的应用[8]。本研究运用基因芯片技术结合多

重 PCR的方法, 同时对志贺氏菌、沙门氏菌和大肠
杆菌 O157进行检测和鉴定, 为及时有效地预防、控
制和治疗食源性传染病提供技术保障, 期望能为食
源性致病菌监测技术的更进一步发展提供参考。 

1  材料和方法 

1.1  材料 
1.1.1  菌株：共 26 株。志贺氏菌 6 株、沙门氏菌
6 株、大肠杆菌和大肠杆菌 O157 2株、副溶血弧菌
3 株 , 购自中国科学院微生物研究所 , 大肠杆菌
O157 2 株和李斯特菌 3 株购自广东省微生物研究
所。霍乱弧菌 2 株、金黄色葡萄球菌 2 株为上海疾
病预防控制中心保藏菌种。 

1.1.2  试剂：Taq酶、引物和探针均有宝生物工程(大
连)有限公司合成并进行标记修饰, 探针点样液购自
上海百傲科技有限公司, 磁珠法DNA提取试剂盒购
于杭州优思达生物技术有限公司。 
1.1.3  仪器：凝胶成像分析系统(GIS2010, 国产天
能)、PCR仪(PTC-100, 美国 Bio-rad)、梯度 PCR仪
(PTC-200, 美国 Bio-rad)、微阵列点样仪(OmniGrid 
100, 美国 Genomic Instrumention Service)、基因芯
片扫描仪(GenePix 4000B, 美国 Axon 公司)。 

1.2  DNA 抽提 
采用文献[9]的方法, 略做修改。1) 1.5 mL 菌 

液, 13000 r/min, 去上清；2) 取沉淀加浓度为 50 g/L
的溶菌酶 100 μL, 悬浮菌液, 37°C, 2 h；3) 加入 TE   
385 μL, 20% SDS 15 μL, 煮沸 10 min；4) 用等体积的
酚氯仿抽提, 充分振荡混匀, 13000 r/min离心 5 min, 
将上清移至干净离心管；5) 加 1 mL 冰无水乙醇, 
−20°C放 30 min以上, 沉淀 DNA；6) 以 13000 r/min
离心 10 min, 弃上清, 冰无水乙醇洗涤 1次, 75%乙
醇洗涤 2次, 溶解于 100 μL ddH2O, −20°C保存。 

1.3  多重 PCR 检测及优化 
以志贺氏菌编码侵袭性质粒抗原H基因(ipaH)、

沙门氏菌肠毒素(stn)基因和致泻性大肠杆菌 O157
志贺样毒素(slt)基因作为靶基因, 设计引物和探针
(见表 1)。以标准菌株提取的等量 DNA 为模板, 同
时加入 4对引物进行多重 PCR扩增, 对多重 PCR各
反应条件进行优化, 建立最优化反应模式。扩增产
物经 2%琼脂糖凝胶电泳检测, 并于凝胶成像系统
分析结果。 

1.4  基因芯片的制备和杂交 
将制备的探针用点样液稀释至终浓度为     

25 μmol /L, 各取 10 μL 置于 384 孔板, 用微阵列
点样仪点到醛基化玻片上 , 每点体积约为 0.2 nL, 
直径约 300 μm, 间距 400 μm, 重复 3次；同时设立
不含寡核苷酸片段点样液的空白对照, 点样的模式
图(见表 2)。点样时保持相对湿度为 70%、温度为
37°C。将点样后的芯片于室温放置过夜。 

将 PCR 产物于 PCR 扩增仪上 95°C变性 2 min, 
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表 1 基因的引物和探针序列 
Table1 Sequence of the primers and probes for the 

genes 

Bacteria Target 
gene 

Sequence of the primers and 
probes 

Produ-
ct (bp)

Shigella 
sp. ipaH F: 5′-CGGAATCCGGAGGTA 

TTGC-3′ 64 

 
 R: 5′-CCTTTTCCGCGTTCC 

TTGA-3′  

 
 Probe: 5′-CGCCTTTCCGATA 

CCGTCTCTGCA-3′  

Salmo- 
nella sp. stn F: 5′-GCCATGCTGTTCGAT 

GAT-3′ 129 

 
 R: 5′-GTTACCGATAGCGGG 

AAAGG-3′  

 
 Probe: 5′-GGGCTGGCKGTG 

GTGCAAAA-3′  

E. coli  
O157 slt F: 5′-TCAGTCATTATTAAAC 

TGCAC-3′ 270 

  R: 5′-ATGAAGAAGATGTTT 
ATGGCG-3′  

  Probe: 5′-CAAAGTGCTCAG 
TTGACAGG-3′  

16S  
rDNA  F: 5′-GCCTAAYACATGCAA 

GTMGA-3′ 500 

  R: 5′-TGGCACGKAGTTAGC 
CG-3′ 

 

  Probe: 5′-TTACTCACCCGTS 
CGCCRCT-3′ 

 

 
迅速置于 0°C的冰上 5 min；取变性后的 PCR 产物
7.75 μL、16S rDNA的 PCR 产物 0.5 μL(0.5 μm) 与
1.75 μL 杂交液( 1.5 μL 20×SSC, 0.25 μL 10% SDS) 
混匀, 将 10 μL 混合液转移至芯片的杂交区域。将
芯片置于杂交盒炉中, 45°C保温 1 h。将杂交后的芯
片依次在洗液Ⅰ (2×SSC, 0.1% SDS)、洗液Ⅱ (1×  
SSC, 0.1% SDS)和洗液Ⅲ(0.5×SSC)中各洗涤 5 min。
将杂交后的芯片置于基因芯片扫描仪上, 用分析软
件 GenePix Pro 6.0扫描图像。 
 

表 2  基因芯片点样模式图 
Table2  Spotting model of the microarray 

ipaH ipaH ipaH 

stn stn stn 

slt slt slt 

Negtive control Negtive control Negtive control 

Blank Blank Blank 

Positive control Positive control Positive control 

 
1.5  芯片特异性实验 

用建立的芯片方法分别对 26 株实验菌株进行

检测, 经 PCR扩增和芯片检测, 验证方法特异性。 

1.6  芯片灵敏度实验 
取志贺氏菌、沙门氏菌、大肠杆菌 O157 的标

准菌株, 分别 10 倍倍比稀释 DNA 原液和模拟食品
样品的菌液至 10−1～10−9, 判断 3 种靶细菌检测的
灵敏度。 

1.7 样品的检测 
样品采自上海肉菜市场和超市, 随机取样 1 g

猪肉或 1 mL牛奶, 接入 1 mL已知浓度的志贺氏菌、
沙门氏菌、大肠杆菌 O157的标准菌株, 混匀作为食
品样品原样, 之后 10倍倍比稀释原样至 10−1～10−9, 
各取 1 mL 用磁珠吸附试剂盒提取 DNA, 之后进行
芯片检测。 

2  结果 

2.1  PCR 扩增产物序列测定 
以标准菌株为模板的 PCR的扩增产物测序结果

与 GenBank 中序列比较 , 同源性达 99%~100%(见   
表 3)。 

 
表 3  扩增产物测序结果 

Table 3  Sequenceing results of PCR products 

Sequences deposited GenBank  
accession number 

Homology rate
(Blastn, %) 

Shigella flexneri ipaH 
gene CP000266 100 

S. paratyphi A  stn 
gene AL627279 100 

E. coli O157  slt gene AB290938 99 

 
2.2  多重 PCR 扩增优化 

多重 PCR 中的引物浓度比例等因素直接影响
着 PCR 扩增效率和杂交信号强弱。为了得到理想的
基因芯片杂交结果, 分别对 3 对引物之间的浓度、
模板量、退火温度和镁离子浓度进行了优化。多重

PCR 扩增最佳反应体系(50 μL)：10×PCR buffer   
5 μL, 2 mmol/L MgCl2, 200 μmol/L dNTPs, 1.25U 
Taq DNA 聚合酶。在 3种模板 DNA的量相同时, 各
组分最优参数为：正反向引物比例都为 10 1∶ , ipaH、
s tn 和 s l t 基因的 3 对引物正反向的量分别为 
0.4/0.04 μmol/L, 0.6/0.06 μmol /L, 0.4/0.06 μmol/L。扩
增条件为：95°C预变性 5 min；95°C变性 30 s, 55°C
退火30 s, 72°C延伸30 s, 35个循环；72°C延伸10 min。
4°C下保存。 
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2.3  芯片特异性实验 
检测了志贺氏菌(包括福氏志贺氏菌、宋内志贺

氏菌、鲍氏沙门氏菌、痢疾志贺菌)、沙门氏菌(包
括伤寒沙门氏菌、甲副伤寒沙门氏菌、乙副伤寒沙

门氏菌、肠炎沙门氏菌和猪霍乱沙门氏菌)大肠杆
菌、大肠杆菌 O157、副溶血弧菌、李斯特菌(包括
单核细胞增生李斯特菌、英诺克李斯特菌、威尔氏

李斯特菌)、霍乱弧菌和金黄色葡萄球菌, 共 26株菌
株(见表 3), 其中 6株志贺氏菌均检测到 ipaH基因, 5
株沙门氏菌均检测到 stn 基因, 3 株大肠杆菌 O157
均检测到 slt基因, 而副溶血弧菌、大肠杆菌、李斯
特菌、霍乱弧菌和金黄色葡萄球菌等 12株菌株均未
见特异性条带。 

将上述 PCR 产物与芯片杂交, 结果显示, 除志
贺氏菌、沙门氏菌和致泻性大肠杆菌 O157:H7能出
现各自的阳性荧光信号外, 而其他细菌均为阴性(图
1), 结果表明该芯片可以准确地检测出所接种的致
病菌, 无非特异性扩增。 

2.4  芯片灵敏度实验 
2.4.1  芯片纯菌 DNA 检测灵敏度的测定：分别将

志贺氏菌、沙门氏菌和大肠杆菌 O157 的标准菌株
抽提 DNA, 将 3种 DNA等量混合后(混合后 3种菌
DNA浓度都为 800 ng/μL), 10倍倍比稀释DNA原液
进行多重 PCR。多重 PCR 电泳检测, 基因组 DNA
的检测限约为 16 pg(图 2), 之后芯片检测, 结果显
示 3种菌的基因组 DNA的检测极限为 8 pg(图 3)。 
2.4.2  人工污染品检测灵敏度的测定：将志贺氏菌、

沙门氏菌、大肠杆菌 O157 三种菌的标准菌株的培
养液(平板计数结果为 5×108CFU/mL)等量混合后 , 
做 10倍梯度稀释, 然后将各个梯度稀释液分别接种
于 1 g猪肉和 1 mL牛奶, 充分混匀后用磁珠吸附法
提取 DNA, 之后进行芯片检测。结果显示可检测的
最高稀释度为 10−7, 即检测限为 50 CFU/mL(图 4)。 

表 4  实验菌株及芯片特异性验证 
Table 4  Bacterial strains for the specificity of DNA 

microarray 

Strain Source ipaH stn slt toxR

Shigella flexneri CMCC51573 ＋ − − − 

Shigella flexneri CMCC51600 ＋ − − − 

Shigella sonnei CMCC51334 ＋ − − − 

Shigella sonnei CMCC51592 ＋ − − − 

Shigella boydii CMCC51313 ＋ − − − 
Shigella 

 dysenteriae CMCC51387 ＋ − − − 

Salmonella typhi CMCC50087 − ＋ － − 
S. paratyphi A CMCC50001 − ＋ － − 
S. paratyphi B CMCC50004 − ＋ － − 
S. choleraesuis CMCC50307 − ＋ － － 

S. enteritidis CMCC50041 − ＋ − − 
E. coli O157 GIM 20102 − − ＋ − 
E. coli O157 GIM 20101 − − ＋ − 
E. coli O157 ATCC43889 − − ＋ − 

E. coli ATCC25922 − − − − 
V. parahaemo-

lyticus ATCC33846 − − − − 

V. parahaemo-
lyticus ATCC33847 − − − − 

V. parahaemo-
lyticus ATCC17802 − − − − 

Staphylococcus 
aureus AB91093 − − − − 

Staphylococcus 
aureus AB93147 − − − − 

Listeria 
 monocytogenes GIM 1.228 − − − − 

Listeria 
 monocytogenes GIM 1.229 − − − − 

Listeria innocua GIM 1.230 − − − − 
Listeria 

 welshimeri GIM 1.231 − − − − 

V. cholerae VC-1 − − − − 
V. cholerae VC-6 − − − − 

Note: CMCC(National Center for Medical Culture of Collections, 
中国医学细菌保藏管理中心 ); ATCC(American Type Culture 
Collection, 美国标准菌种保藏中心); GIM(Guangdong Institute 
of Microbiology, 广东省微生物研究所 ); AB91093/ AB93147/ 
VC-1/ VC-6(上海疾病预防控制中心保藏菌种). 

 
图 1  芯片特异性实验结果 

Fig. 1  Species identification based on different pathogenicity genes of Shigella, Salmonella and E. coli O157 
Note: 1: Shigella flexneri(CMCC51573); 2: S. enteritidis (CMCC50041); 3: E. coli O157 (ATCC43889); 4: Bacterial DNAs were 
amplified by one-tube multiplex PCR. The multiplex PCR was performed in the presence of the ipaH-, stn-, slt-specific primers;     
5: Negative control; 6: All the bacterial DNAs were amplified in the presence of the ipaH-, stn-, slt-specific primers, including Shig-
ella flexneri(CMCC51573), S. enteritidis(CMCC50041), E. coli O157 (ATCC43889) and V. parahaemolyticus (ATCC33846), 
Staphylococcus aureus (AB91093), Listeria monocytogenes (GIM 1.228) and V. cholerae. 
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图 2  多重 PCR 灵敏度实验结果 

Fig. 2  Sensitivity of the multiplex PCR assay in detecting 
mixture DNA from Shigella, Salmonella and E. coli O157 
M: 50 bp DNA ladder; 1: Positive control; 2: 80 ng; 3: 8 ng; 4: 800 
pg; 5: 80 pg; 6: 32 pg; 7: 16 pg; 8: 8 pg; 9: 0.8 pg; 10: Negative 
control.  
 

 
图 3  芯片灵敏度实验结果 
Fig. 3 Sensitivity of the microarray in detecting mixture 
DNA from Shigella, Salmonella and E. coli O157 
1: 80 ng; 2: 8 ng; 3: 800 pg; 4: 80 pg; 5: 32 pg; 6: 16 pg; 7: 8 pg; 8: 
0.8 pg; 9: Control. 

 

 
图 4  人工污染品芯片灵敏度实验结果 
Fig. 4  Detecting sensitivity of the microarray in contami-
nated samples 
1: 5×108 CFU/mL Shigella, Salmonella and E. coli O157; 2~9: 
Serial 10-fold dilution of in milk and meat were processd for mi-
croarray; 10: Control. 
 
2.5  样品检测 
2.5.1  人工模拟样品检测：为了验证芯片在样品环

境中的特异性, 进行人工模拟样品的检测。实验证
明人工污染的猪肉和牛奶都可以准确地检测出所接

种的致病菌, 并无非特异性扩增, 证明该芯片对猪
肉和牛奶中存在的志贺氏菌、沙门氏菌、大肠杆菌

O157有很好的特异性。 
2.5.2  实际样品检测：进行了 29份实际样品的检测, 
包括猪肉 18 份(猪肉、猪肝)、牛奶 11 份。芯片检
测志贺氏菌阳性的 1 份样品, 沙门氏菌阳性的 3 份

样品, 大肠杆菌 O157阳性的 2份样品, 将阳性样品
的扩增产物进行测序, 显示与 GenBank 中标准菌株
的同源性达 98%、99%。(表 5)。经细菌学与血清学
的鉴定[10−12], 1份福氏 2a志贺氏菌阳性样品, 3份肠

炎沙门氏菌阳性样品 , 2 份肠出血性大肠艾希氏

EHEC O157(表 6), 结果与芯片检测方法一致。 
 

表 5  扩增产物测序结果 
Table 5  Sequenceing results of PCR products 

Sequences deposited GenBank  
accession number 

Homology rate
(Blastn, %) 

Shigella flexneri 
ipaH gene CP000266 99 

S. paratyphi A 
stn gene AE014613.1 98 

E. coli O157 slt 
gene EU754732.1 99 

 
表 6  阳性菌株的细菌学与血清学鉴定结果 

Table 6  The positive sample detected by bacteriology 
and serology 

Shigella flexneri 2a(GB/T 4789.5-2003) Result 
TSI producing acid from bottom + 
TSI producing alkali from inclined plane + 
Producing H2S − 

Gas production − 

Motility − 

Agglutination test of the serum 3,4 + 
Agglutination test of the serum 6 − 

Agglutination test of the serum 7,8 − 

5% Lactose fermentation − 

Mannose fermentation + 
Raffinose fermentation + 
Glycerol fermentation − 

Indole + 

S. enteritidis(GB/T 4789.4-2003) Result 
TSI producing alkali from inclined plane - 
TSI producing acid from bottom + 
Producing H2S + 
Gas production + 
Indole − 

Urea pH 7.2 − 

KCN − 

Lysine decarboxylase + 

E. coli O157(GB/T 4789.6-2003) Result 
TSI producing alkali from inclined plane + 
TSI producing acid from bottom + 
Producing H2S − 

Urea pH 7.2 − 

KCN − 

Oxidase test − 

Negative bacilli tested by gram stain + 
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3  讨论 

基因芯片技术是近年发展起来的分子生物学技

术平台,  以其快速、准确、高通量、自动化等特点
被广泛应用于生物学的各个领域 ,  如细菌分子流
行病学调查、细菌基因鉴定、基因突变及多态性分

析、基因表达谱分析、DNA 测序等。在病原微生物
的检测方面已经被大量使用, 基于各种不同的靶基
因已经建立了多种检测方法。基因芯片结合多重

PCR 技术检测和鉴定多种病原微生物是结合了二者
诸多优点的一种高通量鉴定手段 , 已被广泛使   
用[13−16]。本研究建立的基于多重 PCR的芯片检测方
法, 可以在一个反应体系中同时鉴定志贺氏菌、沙
门氏菌和大肠杆菌 O157 三种致病菌, 经证明是一
种非常有用的方法, 为食品中致病菌的检测提供了
较好的手段。 

基因芯片的特异性是本方法的关键 ,  与所选
取的靶基因和筛选的引物、探针密切相关。由于本

实验所检测靶细菌中包含的志贺氏菌、沙门氏菌和

大肠杆菌 O157 三种致病菌分别与其种属内其他细
菌的遗传关系相近 ,  因此在选择靶基因时需要严
格筛选, 而且探针的特异性越高越好。同时选取细
菌 16S rDNA基因中的约 500 bp片段作为阳性对照, 
用于监控由于 DNA 提取过程中出现的问题或者样
本中致病菌浓度不够造成的假阳性结果。针对 ipaH、
stn 和 slt 基因, 经过对大量寡核苷酸探针进行筛选, 
每个基因都筛选出了对应的 1 条检测探针。将实验
中的探针和引物在 GenBank 进行 BLAST 比对, 每
条引物和探针序列均具有很高的特异性；同时选取

大量阴性和阳性标准菌株对其特异性进一步进行评

价, 结果显示 16S rDNA 对应的探针每次实验均出
现阳性信号, 说明整个实验的操作是正常的；而对
于 3 条特异性探针, 除了对应的阳性菌株外, 其他
阴性菌均无阳性结果出现, 说明本实验建立的检测
方法是可靠的。 

基因芯片检测的灵敏度是建立一种鉴定方法的

重要评价指标之一。本实验通过多重不对称 PCR 和
基因芯片技术建立的 3 病原菌检测方法, 对于每种
靶细菌的灵敏度均可以达到 50 CFU/mL, 基因组
DNA 的检测限约为 8 pg, 在实验中也进行了多重
PCR 电泳检测, 检测的灵敏度可达到 500 CFU/mL, 
基因组 DNA的检测限约为 16 pg, 可见基因芯片的

灵敏度比电泳方法高, 这也与目前报道的其他一些
基因芯片检测方法的灵敏度一致[16,17]。对于基因组

DNA的检测限约为 8 pg, 对于细菌纯培养物检测限
约为 50 CFU/mL, 这一结果低于文献[18]报道的多重

PCR 检测沙门氏菌和大肠杆菌 O157 的检测限, 也
明显低于文献[19]报道的芯片检测沙门氏菌、痢疾杆

菌和单核细胞增生利斯特菌的检测限 103  CFU/mL
细菌纯培养物, 同时也灵敏于其他一些基因芯片检
测方法的灵敏度[16,17]。 

利用基因芯片技术可以不通过扩增片段的长度

来对结果进行判断, 因此更适于复杂基质样本致病
菌的检测和鉴定。本研究正是综合了多重 PCR 和基
因芯片技术的优势 , 通过一次实验获得大量数据 , 
可实现对多种病原菌、多个样本的同时检测, 为流
行病学调查和突发性传染病的早期诊断提供了一种

有效的检测手段。本研究建立的基因芯片结合多重

PCR 技术可同时对志贺氏菌、沙门氏菌和大肠杆菌
O157进行检测, 具有较好的特异性, 在 4 h~5 h 内
可以完成实验操作, 比常规的细菌学诊断更快速、
简便、经济和实用, 为临床诊断提供了较好的手段, 
有较大的应用价值。 

病原微生物检测是目前研究的一个热点, 建立
简单、快速、高通量的, 可同时对大量样本进行鉴
定的方法是摆在研究者面前的一项难题。随着生物

芯片应用范围的不断扩大, 这一难题有望借助该技
术得以解决。对所有的病原微生物进行鉴定无疑是

一项复杂并且艰巨的浩大工程 ,  需要各方面知识
的不断融合, 积累。我们建立的对 3 种病原微生物
进行检测和鉴定的基因芯片方法只是对基因芯片在

食源性致病微生物检测中应用的初步探讨, 希望能
为基因芯片技术在检测和鉴定致病微生物方面的广

泛应用提供一些借鉴。 
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