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摘要:近年来,组学因其在揭示生物体内复杂生化作用及

宏观调控动态网络体系机制方面作用突出,受到食品和

营养领域研究学者的广泛关注,并已被应用于食品领域

研究中.文章从组学基本概念出发,重点阐述了基因组

学、转录组学、蛋白质组学、代谢组学在食品领域的应用

研究,并展望了利用组学工具进行食品原料控制、品质提

升与安全机理剖析的应用前景.

关键词:基因组学;蛋白质组学;代谢组学;多组学技术;

食品质量

Abstract:Inrecentyears,omicshasreceivedalotofattention

fromresearchersinthefieldoffoodandnutritionbecauseofits

prominent role in revealing the mechanisms of complex

biochemical actions and macroＧregulatory dynamic network

systemsinlivingorganismsandhasbeenappliedtoresearchin

thefield offood．This paperfocuses on the application of

genomics,transcriptomics,proteomicsandmetabolomicsinthe

foodfieldfromthebasicconceptofhistology,whichisexpected

toprovideatheoreticalbasisandscientificguidanceforthe

furtheruseofhistologicaltoolsforfoodingredientcontrol,

qualityimprovementandsafetymechanismanalysis．

Keywords:genomics;proteomics;metabolomics;multiＧomics;

foodquality

随着计算生物学及系统生物学等新兴学科的不断涌

现,生命科学大综合和大发展时期如期而至,在此过程

中,“组学”的概念应运而生.组学包括 DNA 序列和修饰

(基因组、表观基因组)、RNA 和蛋白质含量(转录组、蛋
白质组)、小分子(代谢组、脂质体组)和元素组成(如离子

组),其均可采用相应的组学技术进行分析,统称多组学

技术[１].如采用微生物组学通过整合试验中的大量多样

化信息,可揭示微生物的复杂性[２],采用脂质组学可利用

多组学方法进行数据集成[３].组学发展至今已形成涉及

生命发展动态全过程、多维度的网络体系,研究对象包括

代谢前体、中间体、最终产物的生物合成或降解的调控整

合网络,受目前技术的限制,研究重点仍集中于微生物,

包括微藻[４－５]、细菌[６－１０]及其代谢物[１１－１４]等.

随着 DNA测序技术的进步,尤其是下一代基因测序

技术的发展,基于测序的应用场景更加多元,所产生的数

据量大幅增加[１５].近年来组学研究的进程不断加快,多
组学技术已被广泛应用到生产生活的诸多方面,交互式

大数据也受到越来越多的关注[１６].复杂的食品基质与大

量生理生化过程相关,而研究以上分子响应机制需结合

代谢组学、蛋白质组学、基因组学、转录组学、脂质组学和

生物信息学等多种方法进行综合分析,通过分析食品化
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合物和多种外界因素间的相关性,发掘实现相关功能的

新生物标志物,以揭示其内在复杂机制,从而为食品的生

产应用提供理论支撑.研究拟聚焦组学技术在食品领域

的应用现状及发展前景,以期为多组学技术在食品研究

中的进一步发展做出预判与借鉴.

１　组学概况

根据中心法则(DNA→RNA→蛋白质)揭示的生命

科学基本规律,基因组学、转录组学、蛋白质组学和代谢

组学[１７]已被广泛应用于分析研究中;研究对象不同,组学

技术研 究 策 略 不 同,所 依 赖 的 技 术 手 段 也 不 尽 相 同

(图１).

１．１　基因组学(Genomics)

１９９０年人类基因组计划的正式启动,揭开了基因组

学时代的序幕.２００６年人类基因组草图宣告完成,人们

对基因组的结构和特征有了全面认识,生命科学的研究

重点转移至解析基因组的功能,即对基因组的研究由结

构基因组学进入功能基因组学[１９](图２).基因组学是一

门对某一物种的所有基因进行核苷酸序列分析、基因定

位、基因组作图和基因功能分析的科学,也是组学发展的

第一步,理论体系和技术体系都已有较大发展,可在相对

较低的成本下对数量空前的样本进行快速基因分型,对
基因组进 行 有 效 测 序,并 从 中 预 测 RNA 及 蛋 白 质 序

列[１].２００７年 第 二 代 基 因 组 测 序 技 术 取 得 突 破,以

Illumina测序技术为代表的高通量短片段测序与拼接技

术,大大降低了 DNA 序列分析成本,加速了大量物种基

因组草图的面世.２０１７年,以 OxfordNanopore为代表

的第三代测序仪在测序通量和准确率方面取得显著改

进[２０],已成为当前基因组学的主要测序方式(表１).

１．２　转录组学(Transcriptomics)

转录组学是研究特定组织、细胞或器官在特定组织

生长发育阶段或某一特定生理状态下所有转录组的科

学[２９],其将 mRNA 反转录为cDNA,进而对cDNA 进行

分析来反映特定时空下基因的表达情况.转录组学覆盖

率高、具有动态性,其兴起使大量生物分子被发现,且其

数据比“下游组学”如蛋白质组学和代谢组学更容易分析

和共享,有助于建立全景式的生物特定时空基因表达图.

转录组与基因组学采用相同的测序技术,但转录组是在

测序之前的反向翻译(mRNA→cDNA),可选择性地去除

干扰核酸如 DNA、tＧRNA、rRNA[３０].随着第三代基因组

测序技术的发展,RNAＧseq方法(表１)可用于研究 RNA
生物学 的 诸 多 方 面,如 单 细 胞 基 因 的 表 达、翻 译 组

(translatome)和 RNA 结构,已渗透到动植物、微生物生

长发育的各个方面[３１].

１．３　蛋白质组学(Proteomics)

蛋白质组学以细胞内全部蛋白质的存在及其活动方

式为研究对象,是揭示基因结构与表达关系的主要“功能

层”[１].同时,蛋白质是直接参与生命活动的生物大分

子,对复杂生命系统进行整体性研究非常重要,蛋白质组

学研究已成为生命科学研究进入后基因组时代的里程碑

(图２).蛋白质组学研究的核心在于蛋白质的分离与鉴

定,主要应用双向电泳(２ＧDE)和质谱技术(表１).蛋白质

首先依据其等电点和分子量进行分离,去除差异蛋白条

带,再对胰蛋白酶消化后产生的多肽进行质谱分析[２３].

目前已有大量专门软件可通过分析比较所获得的蛋白质

图谱以确定２ＧDE中样品间的差异,一些软件甚至可实现

条带的相对量化.

１．４　代谢组学(Metabolomics)

代谢组学是依据生物体系受外界刺激或扰动后代谢

产物的变化情况研究生物体系代谢途径的一门科学,根

据其研究对象可分为脂质组学、离子组学等.通过代谢

图１　与中心法则相关的主要组学方法及其一般研究策略[１８]

Figure１　Severalmajoromicstechnologyassociatedwithcentraldogmaandtheirgeneralresearchstrategy
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组学方法能精准识别和精确定量特征代谢物,使用软件

工具进行下游途径和网络分析,在发现所需的生物标志

物方面具有良好应用[３２].与蛋白质组学类似,其研究核

心在于代谢物的分离与鉴别,由于代谢物的复杂性,尚无

一种特定的分析技术适用于所有待测样品,因此出现了

多种分离分析技术组合使用的现象,目前应用最广泛的

是色谱与质谱联用(表１).先从代谢物的种类和含量得

到大量复杂的多维数据,而后采用化学计量学方法进行

数据分析,从而识别显著变化的代谢标志物,通过对代谢

途径及其变化规律的研究,可揭示反应的潜在机制[３３].

２　多组学在食品研究中的应用

随着消费认知和消费能力的不断提升,人们希望对

其生产加工及贮藏过程中的各种生化过程及其详细机制

拥有更加全面的认识[３４],而常规分析方法难以实现以上

目的.为了满足当前对食品的高要求与新期待,利用组

学大数据和整体分析技术,近年来通过蛋白质组学、营养

基因组学、肠道菌宏基因组学和营养代谢组学的大量研

究,推动了个性化营养学的高速发展[３５].总体而言,通过

整合最新相关研究,组学技术在食品领域的应用主要集

图２　组学技术发展历程

Figure２　Historyofthedevelopmentofomicstechnology

表１　多层次组学常用技术汇总简表

Table１　SummarytableofcommontechniquesusedinmultiＧomics

组学名称 技术名称 主要技术手段 参考文献

基因组学　 第三代测

序技术　

无扩增测序

零模波导纳米结构阵列

蛋白质纳米孔

自组装 DNA纳米阵列

化学敏感场效应晶体管阵列

[２１]

转录组学　 测序技术 基因微阵列技术

基因表达序列分析技术(SAGE)

大规模平行测序技术(MPSS)

高通量 RNA测序技术

cDNA扩增片段长度多态性(cDNAＧAFLP)

[２２]

蛋白质组学 分离技术

鉴定技术

双向凝胶电泳(２ＧDE)

肽指纹图谱(PMF)技术

特异性酶解后多维色谱—质谱联用蛋白质鉴定技术(MudPIT)

抗体芯片表面增强激光解析电离法检测技术(SELDＧTOFＧMS)

[２３]

[２４]

代谢组学　 分离分析

技术　　

数据分析

方法　　

核磁共振波谱(NMR)

色谱—质谱联用(GC/LCＧMS)

毛细管电泳(CEＧMS)

聚类分析:主成分分析(PCA)、非线性映射(NLM)、分级聚类法(HCA)

有监督识别模式分析:K最邻近法(KＧNN)、偏最小二乘法—判别分析(PLSＧDA)

[２５－２６]

[２７－２８]
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中在食品原料控制、品质提升与安全机理剖析３个方面

(图３).

图３　组学技术在食品领域的主要应用

Figure３　Applicationsofomicstechnologyinthe

fieldoffoodresearch

２．１　在食品原料控制方面

畜牧业和种植业是食品原料的供给端,为食品产业

提供畜产和植物性原料,而原料的产量及质量直接影响

食品的品质.应用组学技术可筛选出影响植株和家畜生

长的关键因素,进而可进一步挖掘增产提质的潜能,从而

为上游食品原料的质量提供保障.

２．１．１　在植物性食材生产中的应用　随着气候持续剧烈

变化,土壤受到污染,农作物生长过程受环境中非生物因

素的影响持续增大,导致多种粮食作物减产降质,而组学

技术分析有助于加强对植物与环境相互作用的理解[３６],

对鉴别描述作物品种、监测植物和作物健康状况、检查植

物生长和果实成熟期间代谢物的积累、提高作物生产力

等方面的研究优势明显.目前,组学技术对粮食作物和

经济作物在非生物抗逆性研究与改良方面颇具成效,如

Kumari等[３７]采用多组学方法揭示了水稻复杂的抗逆胁

迫机制,从而可对耐旱品种进行精准改良;Chen等[３８]通

过比较野生大豆在低磷胁迫和充足磷源条件下小分子代

谢物类型、数量、代谢途径和基因表达的差异,为开发耐

贫瘠土壤的栽培大豆品种奠定了理论基础;Yang等[３９]结

合转录 组 与 代 谢 组 方 法 发 现 赤 霞 珠 葡 萄 在 调 亏 灌 溉

(RDI)中花青素生物合成相关基因表达上调,这对揭示花

青素的积累机制及针对性开发高花青素含量食材具有积

极作用.

２．１．２　在动物性食材生产中的应用　从养殖过程开始即

可对饲养牲畜的品质进行调控以确保肉品品质.如水产

养殖能够提供优质蛋白质,因此保证其在养殖过程中的

整体健康状况尤为必要[４０].基于蛋白质—蛋白质相互作

用的组学网络可促进对鱼类疾病的了解,有助于水产养

殖过程中潜在疾病的识别和治疗[４１].罗非鱼易在养殖过

程中感染链球菌病而导致大规模死亡,Foysal等[４２]通过

代谢组学研究发现植物乳杆菌对罗非鱼肠道微生物区

系、免疫应答及其抗病性具有积极影响.Gu等[４３]结合代

谢组学和基因测序技术研究发现,给泌乳期奶牛饲料中

补充瘤胃保护性蛋氨酸可显著增加牛奶中功能性营养素

αＧ酮戊二酸水平,有利于功能性乳制品的开发.Liu等[４４]

对鹌鹑蛋进行全蛋白和修饰蛋白分析,鉴定出鹌鹑卵蛋

白的１７５个蛋白质、１０９个NＧ糖蛋白(２９３个NＧ糖基化位

点)和２３个磷酸化蛋白(８４个磷酸化位点),功能分析表

明鹌鹑卵蛋白、修饰蛋白具有丰富的酶活调节作用.

２．２　在食品品质提升方面

影响食品品质的因素较多,运用组学技术与方法可

研究和探讨并揭示食品(功能性食品、发酵食品等)促进

人类健康的潜在作用机理,对以饮食干预降低代谢性疾

病风险和预后影响、控制成本均具积极作用[４５].

２．２．１　功能性食品　人类肠道微生物区系是由数十亿个

微生物组成的复杂群落,其微生物数量约为人类细胞的

１０倍[４６].与人类共生的微生物具有数量多、反应复杂等

特点,但细菌与宿主间的相互作用涉及不同微生物区系,

其对人体影响各异.其中益生菌因其对人体有益,已成

为功能性食品开发的重要选择.但益生菌种类繁多,且

与宿主间作用机制不一,对益生菌功能的理解尚不够明

确,而组学工具的利用和测序技术的发展对揭示特定微

生物与人类宿主间的相互作用提供了有效途径[４７].通

常,基因组学用来确定微生物区系的组成,随后根据转录

组结果筛选关键基因,再利用代谢组学定性和定量分析

特定条件下的内源代谢物.多组学技术的发展加速了益

生菌群的研究进程[４８－４９],有助于深入了解益生菌内在作

用机理,有利于相关功能性食品的开发.

２．２．２　发酵食品　发酵食品历史悠久,种类繁多,待开发

微生物资源丰富[５０].近年来各类组学在奶酪、发酵酒精

饮料、发酵蔬菜、发酵茶、醋及豆制品中均有大量研究和

突破[５１－５２].Song等[５３]应用多组学(代谢组学和代谢组

学)、细菌活力和理化分析,发现泡菜发酵过程中不同的

原料组成会导致微生物群落结构不同.Zhang等[５４]利用

组学研究筛选并确定了郫县蚕豆酱高渗发酵过程中具有

多肽降解功能的３种菌株(Aspergillusniger、Candida
zeylanoides和Bacilluslicheniformis),其能够分泌肽酶,

产生氨基酸.Taylor等[５５]通过多组学方法(１６SrRNA
扩增序列、宏基因组测序和非靶向质谱)研究不同类型的

发酵食品对人体肠道微生物组和健康的影响,发现共轭

亚油酸产生与发酵食品消费间存在相关性.综上,揭示
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发酵过程中复杂生化变化及发酵微生物作用的组学研

究,可为明晰发酵过程,从原料、发酵剂、发酵条件、贮藏

条件等角度优化发酵工艺奠定基础.

２．２．３　其他食品　食品在加工过程(煮沸、油炸和烘烤)

中会发生一系列复杂的生化变化,导致蛋白质、脂质等营

养成分变性失活,通过组学技术进行分子水平的研究可

深入探究食品加工过程中组分变化对食品品质和功能特

性的影 响,为 食 品 加 工 工 艺 优 化 奠 定 理 论 基 础.Wu
等[５６]采用非靶向组学方法测定牛肉在煮沸、油炸和烘烤

过程中缩醛磷脂的变化,发现煮沸时间和烘烤温度对缩

醛磷脂指纹图谱变化起关键作用,而采用涂膜预处理可

防止油炸过程中缩醛磷脂的损失,从而保持其营养品质.

２．３　在食品安全机理剖析方面

食品安全的概念日益扩大,安全评价的范围也逐渐

扩大,除生产、加工、贮藏安全外,还包括食品成分、可追

溯性、食品安全本身(微生物、过敏原或其他污染物)等.

利用多组学技术可确定食品中生物危害和非生物危害,

从而确保“从农田到餐桌”的安全.

２．３．１　食品的鉴伪和溯源　食品真伪鉴别和溯源技术是

保障食品安全的重要手段,在食品质量与安全领域中占

据重要地位[２８].当前食品掺假事件频发、掺假手段多样,

传统检测方法已不能满足食品质量与安全检测要求,而

组学技术具有强大的物质鉴定功能[５７],能为食品鉴别和

溯源提供科学依据和技术支持.应用多组学技术可对食

品中蛋白质、糖类、脂质或其他代谢产物等进行大规模的

定性定量分析,其在水产品、乳制品和肉制品等食品的真

伪鉴别和 产 地 溯 源 等 方 面 具 有 广 泛 应 用[５８－５９].Bong
等[６０]利用电感耦合等离子体原子发射光谱、质谱技术根

据不同产地白菜中各种常量及微量元素的含量变化即可

确定其地理起源.

２．３．２　食品的生物危害　食品易受病原菌的污染,利用

天然或人工合成的抗菌物质可预防腐败[６１],而组学尤其

是代谢组学技术是阐明其潜在作用机制的有效手段.如

采用核磁共振方法探究乳酸链球菌素(Nisin)和葡萄籽提

取物(GSE)对肉汤和对虾中李斯特氏菌的抑菌机理,研

究发现 Nisin及 GSE是通过阻断 TCA 循环、氨基酸生物

合成和能量产生途径抑制李斯特菌的存活,其二元组合

抗李斯特菌活性显著[６２].此外,以质谱技术为核心的多

组学还可用于细菌毒力机制的阐明[６３],以此为依据建立

更高效的杀菌方法.交叉组学分析可揭示多种物质间的

协同作用,如通过分析牛奶中黄曲霉毒素 M１(AFM１)和

赭曲霉毒素 A(OTA)引起炎症的相关基因,根据其在分

化的CacoＧ２细胞中的表达可确定其协同作用机制,证实

AFM１和 OTA的协同会加剧肠道炎症[６４].Liu等[６５]利

用 UPLC/QＧTOFＧMS结合多变量分析方法,分析了大肠

杆菌 O１５７:H７(E．coliO１５７:H７)对电解水和热处理响应

的代谢物组成和基因表达,综合代谢组和基因组研究结

果表明,电解水和热处理显著干扰了与氨基酸代谢、核苷

酸合成和脂质生物合成功能相关的代谢途径,从而部分

揭示了电解水和微热条件对大肠杆菌的杀菌机理.

２．３．３　食品的过敏反应　食物过敏是一种复杂的异质性

疾病,影响易过敏个体的生活质量,严重时甚至危及生

命,由于遗传背景、环境和微生物区系等的复杂性,准确、

快速、可靠诊断食物过敏较难实现[６６].随着高通量技术

和计算技术的迅速发展,应用组学方法可有效探明食物

过敏的发病机制,并根据特定患者的特征确定合适的生

物标志物,提供个性化精准治疗[６７].食物过敏可能与多

种基因变异有关,应用基因组学有助于识别相关的常见

遗传变异[６８];转录组分析可通过明确过敏和非过敏受试

者间基因表达差异[６９],识别新的免疫过程;运用蛋白质组

学对过敏性蛋白进行分析,有助于提高对过敏原的了

解[７０],阐明各种食源性过敏蛋白的致敏机制,将其与临床

结合,可以此为依据设计合适的治疗方法.其中,牛乳过

敏最为普遍,蛋白质组学在牛乳过敏原定量、诊断、治疗

和预后全过程均可发挥作用[７１].

３　前景与挑战

食品是一个复杂的生态系统,当前食品领域的研究

多局限于单一生物影响因素,而应用鸟枪测序、气质联

用、高效液相色谱和核磁共振波谱的多组学技术可对特

定微生物的基因组、代谢物进行分析,基于复杂体系间的

交互影响及动态变化,可揭示食品的动态网络调控机制.

随着各种技术平台的不断完善,多组学技术将在控制食

品原料、提升食品品质和剖析食品安全机理方面发挥更

大的技术支撑作用.组学技术与食品的结合,有望将食

品科学研究从材料学范畴,拓展到“食品＋ ”的层级,以食

品与人体/环境的视角切入,通过大量数据的集成,全面

研究待分析物的理化变化,有助于充分认识食品的内在

功能特性.但目前多组学分析仍存在一定的局限性,如

当前的提取技术和检测手段尚不能覆盖所有待检物,测

定生物活性化合物的仪器检测精度和灵敏度有限,且分

析过程中缺乏可供参考、比较的标准数据库,数据处理能

力仍有待提升,以上都在一定程度上制约了多组学技术

的发展.因此,开发更高灵敏度和分辨率的检测仪器、建

立并丰富组学数据库,从而提高多组学技术的精度和覆

盖率,进一步拓宽其在食品领域研究中的应用,不断推动

对食品本质的深入了解,这是多组学有待进一步突破的

方向所在.
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