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摘  要: 人和动物的粪便已成为水污染的重要污染源, 严重威胁着饮水安全和经济发展。水

质污染微生物的传统检测指示菌是总大肠菌群、粪大肠菌群、埃希大肠菌、肠球菌和梭菌属。

经过调查发现, 上述指示菌由于在体外能存活并繁殖, 并且不同宿主之间没有差异性, 不能

准确用于追踪污染粪便的来源, 因此该指标难以直接说明粪便污染源和污染程度。最近的研

究表明, Faecalibaterium 作为水体粪便污染来源追踪的指示微生物具有很多优点。本文综述

了粪便污染指示菌以及其相关替代方法在水质检测中的研究进展, 对各种指示菌进行了优、

缺点比较, 展望了 Faecalibaterium 的应用前景。 
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Abstract: Fecal pollution by human and animals has seriously threatened the safety of drinking 

and recreation water and negatively impacted on economy. Currently, bacteria of total coliform, 

total fecal coliform, Escherichia coli, Enterococcus spp. and Clostridium spp. are used as the 

standard fecal indicator bacteria (FIB). However, recent studies demonstrate that the density of the 

FIB correlates only with the degree of a fecal pollution and provides no information about the 

sources of pollution. To accurately identify the sources of fecal pollution, microbial source track-

ing (MST) methods have been developed and used in the United States and other developed coun-

tries for effective management of water resource and monitoring. MST methods are techniques 

matching microbe(s) from a polluted site with that (or those) from an animal source to suggest the 

source of fecal pollution. This paper is to critically review the recent studies on fecal indicator 

bacteria and techniques used for MST and to discuss the latest developments of using Faecalibac-

terium as an alternative FIB for MST, including its future applications in water management and 

monitoring. 
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随着经济的快速发展, 居民生活水平不断

提高, 居民生活用水和生产用水常常受到污染, 

尤其粪便污染更为严重。在水源地找到潜在的污

染源并及时采取有效的管理和补救措施, 这对人

们的饮水健康和生活用水安全是非常重要的。所

以区分和鉴别粪便污染来源成了解决问题的关

键。只有准确识别污染来源, 才能制定有效的管

理方案解决污染物的潜在危机。传统的粪便污染

指示菌只能反映出环境受粪便污染的程度, 却不

能区分粪便污染的来源, 是因为他们的检测相对

简单。微生物源示踪技术的出现解决了这一难

题。微生物源示踪技术(Microbial source tracking, 

MST)是一种追踪水源中污染物来源的方法, 它

是指通过比较污染水体样品与可疑污染源中的

粪便污染指示微生物的差异或其生物指标的有

无来判断污染水体与可疑污染源之间存在的关联, 

从而确定污染来源[1−2]。近年来, 欧美等发达国家

已经开展了利用微生物源示踪技术的研究工作, 



段传人等: 应用肠道微生物示踪地表水粪便污染的研究进展 2321 

 

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

并取得了很大进展[3−5]。本文根据目前开展的研究, 

对粪便污染源示踪菌的选择, 示踪方法的应用进

行了归纳和总结, 对其优、缺点做了比较, 总结了

示踪菌 Faecalibaterium 的最新研究成果, 以期推

动这一技术在粪便污染控制中的应用。 

1  粪便污染源指示物的发展 

粪便指示菌是指利用人和动物粪便中的微

生物来准确指示粪便来源的微生物菌种, 这些菌

种具有很强的源特异性, 传统的指示菌选择粪大

肠杆菌和肠球菌属, 根据其在水体中广泛存在并

且和粪便污染具有相关性, 被首次应用于微生物

源示踪[6−7]。过去经常使用指示菌有大肠杆菌(E. 

coli)、粪肠球菌属(Enterococcus spp.)、双歧杆菌

(Bifidobacterium)、产气荚膜菌(Clostridium per-

fringens)、普雷沃氏菌(Prevotella)等。这些指示菌

都是细菌, 部分指示菌在水体环境中能够自行繁

殖, 无法指示其污染严重程度, 随后出现了一些

替代指示菌的病毒, 这些病毒主要有: 脆弱拟杆

菌 HSP40 噬 菌 体 (Bactericides fragilis HSP40 

phages)、F+RNA 大肠杆菌噬菌体(F+RNA coli 

phages)、一些动物体肠道内的特异性病毒等, 这些

指示物都曾经作为 MST 示踪技术的示踪微生物。 

1.1  大肠杆菌 

大肠杆菌(E. coli)是指存在于人和温血动物

肠道内的一些肠道细菌, 也称粪大肠杆菌或大肠

埃氏杆菌, 好氧及兼性厌氧菌, 革兰氏阴性, 无

芽孢杆菌, 在 37 °C、24 h 培养能分解乳糖产酸产

气, 通常可作为水体粪便污染的指示菌。大肠菌

群是目前国际上通用的监测水质受粪便污染的

指示菌, 一般随粪便排出体外, 受到粪便污染的

水体, 均含有大量的此类菌群, 大肠菌群数的高

低, 表明了粪便污染严重程度[6−8], 但因为其很强

的存活能力, 不能很好示踪粪便污染来源和准确

示踪污染程度, 通常只作为粪便污染的定性分

析。顾玲等[9]以大肠埃氏杆菌为指示菌, 成功识

别江苏省盱眙县桂五水库粪便污染来源, 为水质

检测提供了新方法。 

1.2  肠球菌 

肠球菌(Enterococcus)属链球菌科, 它也是人

类和动物肠道正常菌群的一部分, 经研究表明肠

球菌是无害于人类的共栖菌, 并且具有很强的抗

性(抗高渗, 抗碱, 抗高温), 粪链球菌已成功用于

粪便污染源示踪的指示菌, 但其最大的缺陷在于

肠球菌为需氧或兼性厌氧菌, 在宿主体外可大量

繁殖, 不能准确说明污染程度[10−11]。冯雯雯[12]利

用大连地区为试验区域, 建成陆上潜在污染源

(人、狗、鸡、牛、猪)肠球菌抗生素抗性指纹图

谱库, 验证了微生物源示踪技术应用于我国水环

境非点源污染源示踪是可行的。 

1.3  双歧杆菌 

双歧杆菌(Bifidobacterium)属于双歧杆菌属, 

革兰氏阳性菌、厌氧、很少运动、无芽孢, 是人

肠道菌群的重要组成部分, 早已经作为粪便指示

菌的应用研究。主要是因为该指示菌在人肠道含

量多, 动物肠道内含量较少或者几乎没有, 常用

于区分人和动物的粪便污染。最大的缺陷是示踪

范围有限[13]。 

1.4  产气荚膜梭菌 

产气荚膜菌(Clostridium perfringens)是革兰

氏阳性、专性厌氧肠道菌, 存在于人和动物粪便

中。也存在于热带地区的土壤与河流中, 用作检

测热带水体的污染。因其对外界环境有着很强的

抗性, 固可以检测到过去可能发生的污染。 

1.5  普雷沃氏菌 

普雷沃氏菌属(Prevotella)包括了口腔、肠道

中的 16 个拟杆菌种, 形态多样, 无芽孢, 不运动, 

严格厌氧, 能分解糖类形成光滑或线状沉淀最终

呈现酸性产物。通常从人或者其它动物的粪便中

分离出来, 检测方便, 便于快速检出, 近来常作
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为粪便污染指示菌用于水质监测。Lisa R.等[14]通

过普雷沃氏菌 16S rRNA 基因标记成功区分了不

同动物的粪便。Bernhard 等[15]根据普雷沃氏菌

16S rRNA 基因成功区分了人和反刍动物的粪便。 

1.6  脆弱拟杆菌噬菌体 

脆弱拟杆菌噬菌体(Bacteriodes fragliis bac-

ter-riophage) HSP40 是唯一在人粪便中发现的, 

所以就作为了人粪便的指示因子来示踪人类粪

便污染。该噬菌体最大优势在于脱离宿主后不能

增殖, 但检测过程很复杂, 使用性较差, 所以至

今很少应用。 

1.7  F+RNA 大肠杆菌噬菌体 

大肠杆菌噬菌体是肠道内的一种噬菌体, 只

能在人和动物肠道内寄生于大肠杆菌生存, 具有

很强的专一性, 常作为基因工程的载体, 可分为

多种血清型, 根据血清型的不同而存在于人和动

物粪便中, 已经作为粪便的示踪物进行了相关研

究[16], 但其最大的缺陷在于环境温度常常限制其

应用, 含量较低也是其另一缺陷。 

1.8  肠道病毒 

肠道病毒包括脊髓灰质炎病毒、柯萨奇病毒

(Coxsachievirus) 、 致 肠 细 胞 病 变 人 孤 儿 病 毒

(Enteric cytopatho-genic human orphan virus, 
ECHO 简称埃可病毒)及新型肠道病毒共 71 个血

清型, 部分血清型可用于粪便示踪研究, 但由于

其含量低, 不可培养等缺点, 很难推广应用[17]。 

上述微生物作为粪便示踪物成功地示踪了

多例粪便造成的水质污染, 但也出现了很多缺陷: 

(1) 这些指示菌远非动物肠道或粪便中的优势菌

群, 不利于粪便污染的准确检出; (2) 这些指示菌

本身在自然环境中都能存活, 他们的检出不能说

明是最近的粪便污染引起还是环境中原来就有

的污染引起的; (3) 这些指示菌在自然环境条件

合适时能够大量繁殖, 他们的检出也不能说明污

染程度; (4) 这些指示菌的检出提供不了污染物

的来源。目前我国采用的指示菌主要有: 总大肠

杆菌、粪大肠杆菌、大肠埃氏菌等。在过去的几

十年中, 粪便大肠杆菌、大肠埃氏杆菌和肠球菌

被全世界很多国家作为水体污染的指示菌, 但是, 

上述微生物作为粪便污染指示菌的缺陷也是显

而易见的。随后人们以普雷沃氏菌、双歧杆菌、

产气荚膜梭菌、乳杆菌、产甲烷菌作为替代指示

菌。随后又利用杆菌噬菌体病毒、腺病毒、多瘤

病毒等一些病毒检测指标。总体来说, 这些指示

菌为水污染的污染物来源追踪提供了强有力的

补充和完善。普雷沃氏菌微生物是目前世界上研

究最多的粪便污染指示菌。 

2  国内外对粪便污染示踪方法的  

选择 

研究人员利用示踪微生物选择了多种方法

对水体污染进行了示踪研究, 这些方法大多依赖

于数据库型示踪, 该法是指通过培养可疑污染源

中的微生物建立主要污染菌株的数据库, 然后提

取水样中的指示微生物与数据库中的菌株进行

对比, 根据指示微生物之间的亲缘关系区分污染

来源。根据所获取的指纹来源的不同又可进一步

分为表型法和基因型法两种。表型法是利用微生

物在不同的宿主环境中产生特异性很强的代谢

产物, 从而判断宿主来源的方法。主要方法有: 

抗生素抗性分析法(Antibiotic resistance analysis, 

ARA), 碳 源 利 用 法 (Carbon source utilization 

analysis, CSU), 化学示踪法。基因型法是根据在

不同宿主环境内存在的同一微生物具有相似但

有差异的基因指纹, 根据其差异反向追踪宿主的

方法。目前主要应用的方法可分为: 核糖印迹法

(Robotizing)、 限 制 性 片 断 长 度 多 态 性 分 析 法

(Amplified fragment length polymorphism)、脉冲

场 凝 胶 电 泳 法 (Pulsed-field gel electrophoresis, 

PFGE)、重复序列扩增法 (Repetitive estrogenic 
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palindromic-PCR, Rep-PCR)等[18]。 

2.1  抗生素抗性分析法(Antibiotic resistance 
analysis, ARA) 

Wiggins[19] (1965 年)采用抗生素检测法检测

了 1 435 株粪肠球菌之后, 建立指纹图谱库。2001

年, Wiggins 又对 Moore’s Creek 水域进行了污染

源示踪检测, 最终确定该地区的人和野生动物是

最主要的污染源。Whitlock 在佛罗里达州的一个

乡村水域做了相应研究, 追踪到大肠杆菌主要来

自于附近的人源化粪池 ; 而另一个 Stevenson 

Creek 水域的研究表明大肠杆菌主要来自于野生

动物源、人源和少部分狗源。 

2.2  核糖印迹法(Robotizing) 

已有研究表明核糖印迹法能够有效区分人

和动物的粪便污染[20−21], 区分率为 82%−97%。

Nelson 等对海鸥粪便、垃圾场和废水之间污染关

系做了相关研究, 表明废水中的大肠杆菌主要来

自海鸥粪便[22]。 

2.3  重 复 序 列 扩 增 法 (Repetitive se-
quence-based PCR, Rep-PCR) 

该 法 使 用 大 肠 杆 菌 作 为 指 示 微 生 物 , 

Mclellan 利用 Rep-PCR 分型研究表明相同来源的

大肠杆菌基因型不尽相同, 但组成菌株的基因型

是相同的。根据 BOX-PCR 区分不同来源粪便样

品大肠杆菌的成功率为 68%−100%[23−24], 利用

Rep-PCR 分析人和动物粪便污染的准确率为

88%[25], 分析人、牛和马粪便中的大肠杆菌准确

率为 68%−94%[26]。 

2.4  16S−23S 基因间隔区分析法 

D’Elia 等[27]研究表明: 16S−23S rRNA ISR 

PCR-DGGE 可以有效区分人和动物粪便污染源。

Seurinck 等研究认为: ISR PCR-DGGE 对人、牛、

马粪便污染的区分率为 48%−68%。宫强[28]利用

PAGE 构建出不同来源 E. co1i 的 DNA“指纹”图谱, 

通过比较 E. coli 共性和特异性“指纹”带, 找出示

踪微生物在不同来源粪便中的多态性, 为进一步

粪便污染源示踪研究提供理论基础和科学依据。

其他分型方法还包括了限制性酶切片段多态性

(Restriction fragment length polymorphism, 
RFLP)、扩增片段长度多态性(Amplified fragment 

length polymorphism, AFLP)、随机扩增多态性

(Randomly amplified polymorphic DNA, RAPD)和

多位点序列分析(MLST)等。 

2.5  脉冲场凝胶电泳 (Pulsed-filed gel elec-
trophoresis, PFGE) 

Tynkkynen 等[29]利用 PFGE、Ribotyping 和

RAPD 对乳酸菌进行分型, 研究表明 PFGE 区分

能力最强。Cesaris 等[30]研究说明, PFGE 能够区分

BOX-PCR 无法区分的大肠杆菌菌株, 目前 PFGE

主要应用在流行病学领域[31−32], 而在水体污染示

踪中应用较少。 

2.6  血清学法(Stereotyping) 

Praveen 测试了 100 个人类和非人类来源的 O

抗原的埃希大肠杆菌菌落: 来源于人类有 19 个

血清型, 48%属于 7 个血清型; 来源于动物的有

26 个血清型, 36%也属于 7 个血清型[33]。 

2.7  线粒体示踪技术(Mitochondrial MST) 

Martellini 等[34]首次应用线粒体标记研究水

体粪便污染来源。研究表明生活污水, 农田地表

径流和河流, 湖泊受到了人和动物粪便的污染, 

并且能够区分污染来源。Schill 和 Mathes[35]设计

了多种动物的线粒体特异性引物, 用于 20 多个

不同粪便污染的水体示踪。结果显示引物特异性

高达 99.4%, 灵敏度为 85%。此外, 大量研究表明

利用线粒体基因设计的引物特异性较高, 在污水

示踪污染源技术中灵敏度较高。 

3  粪便污染指示菌及检测方法的优
缺点 

到目前为止, 传统的指示菌示踪及其相关的
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检测方法已经被用于水体污染检测中, 这些方法

都能用于区分粪便污染来源。不仅可以找出污染

粪便与污染源的关系, 还可以对污染源进行定量

分析, 因此可根据定量结果进行污染贡献率分析, 

还具有快速、灵敏、特异性强的优点。微生物源

示踪技术中指示物的特异性和环境稳定性成为

MST 技术的最重要的问题。传统众多的 MTS 检

测方法都有其各自优缺点(表 1)及适用范围。任何

一种方法都不能适用于各种环境条件下的粪便

示踪, 需要选取合适的方法, 甚至多种不同的方

法相结合, 实现优缺互补才能达到检测目的。 

4  国内外研究现状 

国内目前利用粪便源示踪技术进行水质监

测主要集中在以下方面[36−49]: 首先采用的是化学

物质示踪粪便污染源, 最先由哈尔滨工业大学的

崔崇威等, 他们采用的是甾醇类物质示踪研究。

其次是采用生物的方法进行示踪, 是由王耀兵等

对我国海域粪便污染的 Microbial source tracking 

(MST)技术研究, 他们首次采用 ARA 方法的

MST 技术研究引入国内, 并进行了推广, 可以有

效地示踪海域中的粪便污染源。最后一方面的研究 

 

表 1  微生物源示踪技术方法比较 
Table 1  Advantages and disadvantages of current methods used for microbial source tracking 

方法 Method 优点 Advantage 缺点 Disadvantage 

抗生素抗性分析法 ARA  
Antibiotic resistance analysis ARA 

操作简单, 经济有效 稳定性差, 易受耐药性影响 

核糖印迹法 Robotizing 有较高的分辨能力 步骤过于繁杂, 耗时耗力, 建立菌株数

据库的成本较高 

重 复 序 列 扩 增 法  Repetitive se-
quence-based PCR Rep-PCR 

区分能力强、操作简单、经济和不需要

特殊仪器等 

重复性稍差 

16S−23S 基因间隔区分析法 16S−23S 
rRNA intemal transcription space (ITS) 
sequence analysis 

适合于小样本容量 操作过程过于复杂, 耗时耗力, 技术要

求严格, 只区分部分基因的差异 

脉冲场凝胶电泳 Pulsed-filed gel elec-
trophoresis, PFGE 

较强的分型能力和稳定性适合于小样

本容量 

操作程序复杂, 技术要求严格, 工作量

大, 耗时长, 且成本较高 

血清学法 Stereotyping 操作简单 尚存争议, 应用受限 

大肠杆菌特异性基因的 PCR-DGGE 
specific gene of E. coli denaturing gra-
dient gel electrophoresis 

适合在非培养示踪中应用 只能证明污染样品之间以及与污染源

之间是否存在着联系 

拟 杆 菌 目 生 物 标 记 法  Bacteroides 
biological markers 

有较高的特异性 只能证明污染样品是否具有某种动物

粪便污染的生物标记并不能区分不同

污染粪便来源 

Faecalibacterium 生 物 标 记 法
Faecalibacterium biological markers 

既能证明污染样品是否具有某种动物

粪便污染的生物标记, 又能区分不同污

染粪便来源 

稳定性, 重复性尚需验证 

线粒体示踪技术 Mitochondrial MST 操作简单、快速、特异性强 易受环境影响, 稳定性差 
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是由东南大学、江苏疾控中心和南京医科大学合作

完成的微生物源示踪技术的研究[44−48,50], 他们利

用大肠埃氏菌 Rep-PCR 指纹图谱库验证了淮河流

域水库粪便污染来源。总之, 国内众多的粪便源检

测方法都有其各自优缺点及适用范围, 所有的研

究大多集中于传统的粪便污染研究。通 过 对

Faecalibaterium 菌的研究发现, 其是人、牛、猪、

狗、家禽肠道中的优势菌[51], 我国赵立平等[52−55]

研究报道了 Faecalibacterium 菌的宿主特异性分

布和作为人和家禽肠道益生菌群的潜在作用, 研

究表明: Faecalibaterium 菌可通过其代谢产物调

节免疫反应, 以多种形式抑制肠炎疾病的发生。

他还利用 Faecalibaterium 菌将微生物基因组技术

与代谢组技术相结合, 通过分析人体的代谢谱来

解析肠道菌群组成和功能的新的研究体系, 能够

更准确地刻画出细菌与宿主代谢之间互作关系

的蓝图, 使人们有可能利用这些代谢信息确定一

个人肠道微生物的组成和功能。最近国外的研 

究[56−60]表明: 选用 Faecalibaterium 菌作为水体粪

便污染来源追踪的指示微生物, 可极大地弥补传

统粪便污染指示微生物的缺陷。Faecalibaterium

菌是一个在微生物分类上新建立的属, 在人肠道

中 含 量 最 高 , 种 群 单 一 , 只 有 一 个 种 , 即

Faecalibaterium prausnitzii[61]。与粪大肠杆菌、大

肠杆菌和肠球菌相比, Faecalibaterium 具有分布

广泛(在人和家畜、家禽肠道中都是优势菌)、在

肠道含量和品种单一, 并且具有宿主特异性分布

的 优 点 , 更 加 适 合 作 为 检 测 指 示 菌 。

Faecalibaterium 菌本身已有很多研究, 但是大多

数作为人体肠道疾病的分析, 将其应用到对水体

粪便污染的检测和追踪上是近几年才提出的。首

次选用 Faecalibaterium 菌作为水体粪便污染来源

追踪指示微生物的是美国密苏里林肯大学农业

与环境学院的郑国铝等[56−60]提出的, 并进行了深

入研究, 筛选出了与宿主高度关联的特异性序

列。根据人类肠道的 Faecalibacterium 菌特征序

列设计了 HFB-F3 和 HFB-R5 一对引物, 实验结

果显示: 选取的 30 例自愿者粪便样品中 60%的

粪便样品扩增出了 399 bp 目的片段。验证了人肠

道 Faecalibacterium 菌的广泛存在等特异性, 随

后又选取了多个取水点的污水样品进行了盲法

验证, 所有污水样品 100%的出现了 399 bp 目的

片段。已经确定利用该技术可以区分人源粪便与

狗 源 粪 便 造 成 的 水 污 染 , 充 分 说 明 了 利 用

Faecalibacterium 菌 16S rRNA 为引物的 PCR 技

术来鉴别 Faecalibacterium 菌的实用性。美国政

府已经把 Faecalibaterium 菌检测方法纳入饮用水

的辅助检测项目之中, 本实验室与美国密苏里林

肯大学农业与环境学院进行了合作研究, 已经验

证了人源粪便的污染源的检测和追踪的一些前

期工作, 还验证了 Faecalibacterium 菌 16S rRNA

基因为引物的 PCR 技术来鉴别 Faecalibacterium

菌在重庆地区的实用性, 也取得了相同的实验结

果。形成了切实可行的实验设计方案和试验研究

方法, 现正在进行的区分家禽类的粪便污染源也

取得了阶段性的成果。 

5  展望 

传统的粪便污染示踪方法已经有着广泛的

应用, 但是其缺陷也显露无疑, 从表 2 所示的缺

陷中可以看出仅靠传统的方法已经不能应对当

前日益严重的水体污染事件, 寻找新的粪便指示

菌 和 检 测方 法 已 成为 了 当 务之 急 ,  Fa eca l i -

baterium 菌的发现很好地解决了这个问题。

Faecalibaterium 菌与普雷沃氏菌(Prevotella)有相

似的生物学特性, 两者都是无孢子的革兰氏阴性

厌氧菌, 通常从人或者其它动物的粪便中分离出

来。与普雷沃氏菌不同的是, Faecalibaterium 菌还

具有表 2 中所特有的优点, 所以更加适合用做粪

便 污 染 的 特 征 指 标 。 自 从 郑 国 铝 提 出 
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表 2  传统指示菌与 Faecalibaterium 菌示踪方法的比较 
Table 2  Advantages of molecular methods using Faecalibaterium16S rRNA gene vs. culture methods based on 

standard fecal indicator bacteria 

编号 
No. 

传统粪便污染指示菌检测缺陷 Disadvantages of culture 
methods based on standard fecal indicator bacteria 

Faecalibaterium 菌 16S rRNA 基因检测优点
Advantages of molecular methods using Faecali-

baterium16S rRNA gene 

1 非优势菌群, 不利于准确检出 优势菌群, 利于准确检出 

2 自然环境中易存活, 不能区分新旧粪便污染 严格厌氧菌不存活, 有利于区分新旧粪便污染 

3 自然环境中易大量繁殖, 不能区别污染程度 水环境中不易繁殖, 能够示踪污染程度 

4 特异性不强, 不能示踪粪便污染源 特异性强, 能示踪粪便污染来源 

5 检测周期长, 流程复杂 PCR 检测方便、快速 

 
 

Faecalibaterium 菌可以作为粪便污染的主要替代

指示菌, Faecalibacterium 菌在粪便污染源示踪中

的应用日益受到重视, Faecalibacterium 菌虽然已

经被美国环保局作为水体监测的最新辅助指标。

但不能完全替代传统示踪微生物, Faecalibacte-

rium 菌的检测方法目前正在推广应用阶段, 以

16S rRNA 为基础的分子生物学技术和核酸序列

分析技术成为 Faecalibacterium 菌检测和分析的

重 要 方 法 , 综 合 应 用 各 种 技 术 将 完 善 应 用

Faecalibacterium 菌的示踪作用。因此 , 利用

Faecalibaterium 作为水体粪便污染的检测指示菌, 

并以其 16S rRNA 中存在的宿主特异性片段对粪

便污染进行有效追踪, 必将有更大的应用前景, 

为水源的保护和治理提供可靠的检测手段和准

确的数据依据, 为应对突发水污染事件提供技术

支持。 

总而言之 , 当前众多的微生物源示踪技术

(MTS)检测方法都有其各自优点, 适用范围。微

生物源示踪技术中指示物的特异性和环境稳定

性成为 MST 技术的最重要的问题, 以后随着分

子 生 物 学 技 术 的 不 断 发 展 , 传 统 方 法 和

Faecalibacterium 菌检测方法都将会得到广泛应

用, Faecalibacterium 菌检测方法的稳定性验证和

推广应用将成为研究热点。到目前为止, 任何一

种方法都不能适用于各种环境条件下的粪便示

踪, 需要选取合适的方法, 甚至多种不同的方法

相结合, 实现优缺互补将是 MTS 的发展趋势。 
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