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摘要：转录组是特定组织或细胞在某一发育阶段或功能状态下转录出来的所有RNA的集合。转录组研究能够

从整体水平研究基因功能以及基因结构，揭示特定生物学过程以及疾病发生过程中的分子机理。RNA-Seq作为

一种新的高效、快捷的转录组研究手段正在改变着人们对转录组的认识。RNA-Seq利用高通量测序技术对组织

或细胞中所有RNA反转录而成的cDNA文库进行测序，通过统计相关读段(reads)数计算出不同RNA的表达量，

发现新的转录本；如果有基因组参考序列，可以把转录本映射回基因组，确定转录本位置、剪切情况等更为全

面的遗传信息，已广泛应用于生物学研究、医学研究、临床研究和药物研发等。文章主要介绍了RNA-Seq原理、

技术特点及其应用，并就RNA-Seq技术面临的挑战和未来发展前景进行了讨论，为今后该技术的研究与应用

提供参考。
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