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组学技术与果蔬采后质量和安全控制 

崔  波, 冉  冉, 许  义, 石建新* 
(上海交通大学生命科学技术学院 国家转基因生物分子特征验证测试中心, 上海  200240) 

摘  要: 果蔬可以提供营养, 有利于人类健康, 而果蔬的后熟及其与环境的相互作用会影响果蔬采后的质量和

安全。对果蔬生物学过程的了解和掌握是减少果蔬采后损失和保障果蔬采后质量和安全的关键。在过去的 10

多年, 基于组学技术的系统生物学在了解果蔬后熟及其与环境相互作用的分子机制方面得到了越来越多的应

用。本文对此做了细致的总结, 指出了存在的不足, 并提出了未来的发展方向。 
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Omics technologies and postharvest quality and safety of fruits and vegetables 
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ABSTRACT: The postharvest fruits and vegetables can provide human being not only nutritional but also 
healthy components. During the process of ripening and interaction with environments, there are dramatic 
changes in the chemical composition of fruits and vegetables, which could significantly affect their postharvest 
quality and safety. To reduce the postharvest losses and guard the quality and safety, it is significantly important 
to understand the underlying biochemical processes at different levels. The last decade witnessed the increasing 
applications of omics-based system biology in understanding of the molecular mechanisms which were essen-
tial for the ripening and interaction with environments. This review summarized in details the achievements and 
deficiencies of the omics-based system biology, and prospected the direction for its future study, with the hope 
to provide guidance for postharvest quality and safety control of fruits and vegetables. 
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1  果蔬采后的质量与安全 

果蔬采后质量包括外观、质地、风味、营养和安

全多个方面。果蔬采后外观品质最重要的特点是新鲜, 
色泽自然, 没有明显的缺陷和腐烂。自然外观质量优
良的果蔬才具备优良的采后质量和安全[1]。色泽是采

后果蔬外观质量最重要的一个指标, 可以直接评估
和衡量果蔬的内在质量。采后果蔬的质地与采后果

蔬组织的腐烂变质密切相关, 是采后果蔬新鲜度和
品质下降的一个重要指标。新鲜采后果蔬组织致密、

结实鲜脆或柔软多汁、易于入口。采后果蔬的风味

是指采后果蔬的口味(如酸、甜、苦和咸)、口感(涩、
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滑腻程度等)和香气的综合质量。可溶性固形物和可
滴定酸度的比率通常可以用来描述采后果蔬的风味, 
并可标示采后果蔬的成熟度[2]。新鲜采后果蔬具有

各自特定的风味, 异常风味则昭告新鲜度的降低。
一般而言, 果蔬的风味对果蔬总体质量的贡献度高
于外观和质地, 但消费者通常更关心的是果蔬的色
泽和质地。 

果蔬采后的安全主要是指来自微生物的污染、各

种采前和采后的化学药品残留(包括杀虫剂、保鲜剂、
消毒剂)及自然存在的有毒物质(如马铃薯中的槲皮
素和生物碱类, 芹菜中的补骨脂素)等[3]。采后果蔬最

大的质量安全隐患来自病原微生物, 这些病原微生
物主要来自采前(如粪便、污泥和径流水等)和采后不
同处理过程中的微生物污染。这些微生物除了导致采

后果蔬的腐烂变质外, 有些霉菌还产生毒素直接影
响人体的健康[4], 有些细菌(如李斯特氏菌、沙门氏菌
和大肠杆菌 O157:H7)也会致病[3]。 

2  果蔬采后质量与安全的生物学基础 

采后的果蔬脱离了母体, 形成了一个独立的生
物体系。在这个独特的体系里, 没有了光合作用提供
的能量补充, 但呼吸作用仍在进行, 消耗着体系内贮
存的能量, 同时还要应对所处环境的各种生物和非
生物因子的挑战, 尽可能地维持生命的继续和质量
的保持。从这个意义上讲, 采后果蔬质量完全取决于
采前, 尽管果蔬的某些品质(主要指食用品质)可以在
采后得到进一步的加强。 

果蔬的外观颜色取决于其所含的色素, 包括叶
绿体和色质体中的叶绿素和类胡萝卜素以及液胞里

的多酚色素如花青素、黄酮醇和原花青素等[1,2]。如

红色品种西红柿含有高含量的番茄红素, 而黄色品
种中番茄红素含量极低。此外, 酶促反应造成的褐变
也是影响采后果蔬外观色泽的一个重要因素。这些酶

促反应的参与酶有苯丙氨酸氨裂解酶(phenylalanine 
ammonia-lyase, PAL)和多酚氧化酶(polyphenol oxi-
dase, PPO)等[5]。果实的软化主要与细胞壁的降解有

关[6], 但细胞膜结构[7,8]和果实内含物的变化也与果

实软化相关[9,10]。目前研究认为[11], 果实软化过程中
细胞壁的降解是由木葡聚糖内糖基转移酶

(xyloglucan endotransglycosylase, XET)、扩展蛋白
(expansins)、聚半乳糖醛酸酶(polygalacturonase, PG)
和果胶甲酯酶(pectinesterase, PEM)共同作用的结果, 

而果实内含物由不溶态变为可溶态(如淀粉转变为可
溶性糖)等也会导致果实软化[10]。糖和有机酸的组成

及含量是影响采后果蔬口味的重要化合物, 而果蔬
的香味是由独特的挥发性化合物的组合决定的[1,2]。

果实的香气含较高的挥发油和脂肪族酯类, 蔬菜香
气的主要成分是含氮和含硫的化合物。单萜是果蔬

中最重要的一类香气化合物, 其他芳香化合物包括
倍半萜烯和酚、脂及氨基酸的衍生物等。类胡萝卜

素与果蔬色泽、营养和芳香等质量性状密切相关 , 
它的生成和降解都影响果蔬的色泽、营养和芳香品

质的形成[1,2,5]。果蔬细胞壁及其果蔬产生的挥发性物

质可能与果蔬抗病性和抗虫性密切相关[12], 而果蔬
中的氨基酸[13]和碳水化合物[14]等也可能与其抗逆性

密切关联。了解控制果蔬这些代谢物生成的关键代谢

物、酶及调控分子机制, 有助于采取不同措施维持或
提高采后果蔬质量, 延缓果蔬采后质量的劣变, 同时
也有助于了解采后果蔬和微生物的相互作用, 减少
果蔬的微生物污染和化学药物残留提高安全质量。 

3  组学技术与果蔬采后质量和安全 

3.1  组学技术 

“组学”技术是系统生物学研究的一个重要手段, 
它整合了基因组学、转录组学、蛋白质组学及代谢

组学等不同的研究思路和方法, 目的就是尽可能地
获得生物系统每个层次的信息并将它们进行整合。

它不但要揭示系统的结构和功能, 还要揭示系统内
部各组成成分的相互作用和运行规律。自诞生以来, 
系统生物学包括组学技术正逐渐成为解决生命科学

领域中诸多问题的有力工具, 在不同的生物系统方
面得到了广泛的应用, 比如人类疾病及职业和环境
健康[15]、药物学[16]、营养学[17]、植物科学[18]、动物

科学[19]、微生物学[20]和病毒学[21]等。在过去的 10多
年中, 各种不同的组学技术在食品科学领域也得到
了迅猛发展[22], 特别是代谢组学技术[23]。尽管如此, 
目前组学技术在果蔬采后质量和安全领域中的应用

还很少[24]。 

3.2  组学技术和果蔬采后的质量 

影响果蔬采后质量的因素概括起来有采前和采

后两个方面。因此, 了解采前果蔬的质量形成和采
后果蔬质量的保持对于保障采后果蔬的质量同等重

要[25,26]。本文重点讨论的是组学技术在揭示采后因素
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对果蔬后熟和衰老的作用机制, 目的是明确采后果
蔬的分子反应机制, 特别是关于果蔬的后熟和衰老
分子机制, 以便采取更好更有效的策略和技术来控
制后熟和衰老相关的过程, 从而延缓采后果蔬的后
熟和衰老, 提高和改进采后果蔬的营养品质。 
3.2.1  基因组学 

基因组学是研究生物基因组的组成, 组内各基
因的精确结构、相互关系及表达调控的科学。在很长

的一段时间内, 采后果蔬的功能基因组学研究所依
托的是表达序列标签(expressed sequence tag, EST)数
据库。特别是对于一个 DNA序列缺乏的目标果蔬物
种。基于 Sanger技术, 特别是二代测序技术, 越来越
多果蔬的全基因组序列已经被公开。到目前为止, 全
基因组序列已知的果实有: 苹果(2012 年), 梨(2013
年), 葡萄(2007年), 番木瓜(2008年), 野生草莓(2011
年)和草莓(2011 年), 西红柿(2012 年), 桃(2013 年), 
椰枣(2012年), 香蕉(2012年)和梅(2012年)。全基因
组序列已知的蔬菜有：马铃薯(2012 年), 木豆(2012
年), 黄瓜(2009 年), 甜瓜(2012 年), 西瓜(2012 年), 
木薯(2012年), 大豆(2010年)和鹰嘴豆(2012年)。此
外, 四季豆、甜橙和柚子, 欧洲梨、欧洲甜樱桃, 欧
洲双单倍体梨和苹果的全基因组序列也会在近期公

布(详情请参见网站：http://en.wikipedia.org/wiki/List_ 
of_sequenced_plant_genomes)。 

尽管如此, 基因组学技术在采后果蔬中的应用
仍然有限, 仅在桃和油桃、苹果、葡萄、黑白斑豆和
杏等果蔬的采后后熟和衰老研究中得到一定的应用。

研究发现 leucoanthocanidin 双加氧酶基因内含子中
的 SSRP和 SNP在所测试的 27个桃和油桃品种中共
分离并与它们的果肉褐变密切相关 [27]。利用

GoldenGate® 对两个遗传作图群体的 1536个 SNP的
表型进行了分析[28], 并对果实质量性状和冷害症状
的 QTL 进行了分析, 初步找到了控制桃和油桃果肉
绵化、发红和发褐的 QTL 位点。对两个后熟特性完
全不同的苹果的聚半乳糖醛酸酶基因的序列比较后, 
发现了一个 SNP。通过遗传作图, 该基因被定位在
10 号染色体上, 包含有多个控制果实硬度和质地软
化的数量性状位点[29]。对苹果的 3 个乙烯合成酶基
因 3的序列比较分析[30], 发现MdACS3a编码区序列
中有一个 SNP, 导致其酶活中心的一个氨基酸的置
换, 从而使酶失活, 突变体果实中后熟相关基因的表
达很低或根本不表达, 果实硬度得以维持。对 96 个

葡萄品种的果胶裂解酶基因(VvPel)的序列进行测序
和关联分析 [31], 分析两个与果肉质地紧密关联的
SNP。通过 SNP 分析和全基因组测序技术, Felicetti
等[32]发现一个简单重复序列与黑白斑豆果皮的缓慢

褐变特征密切相关。在杏里也分离了一个多聚半乳糖

醛酸内切酶(PaPG), 通过SNP分析和遗传作图, 发现
PaPG 和桃里的 PRF5 基因同源, 与果实的组织软化
密切相关[33]。通过比较苹果、西红柿、拟南芥和猕

猴桃的基因组序列, Ireland等在苹果中发现了 3个新
的乙烯受体[34]。这些 QTL, SNP或后熟衰老相关新基
因的发现为分子育种改善果实采后生理特性, 延缓
衰老和后熟, 减缓果实硬度下降, 提高品质等提供了
很有价值的分子手段和材料。 

全基因组关联分析 (genome-wide association 
study, GWAS)是一种对全基因组范围内的常见遗传
变异(如单核苷酸多态性)基因总体关联分析的方法, 
是基因组学中最新的一种高通量分析技术[35]。通过

对耐贮和不耐贮的两组不同表型的同一果蔬的大量

样品进行扫描分析, 可以全面揭示果蔬后熟和衰老的
发生、发展与防控相关的遗传基因。但由于检测的费

用还很高, GWAS目前多用于复杂人类疾病的研究[35], 
在果蔬采后的质量和安全方面还没有得到应用。 

此外, 尽管与果蔬后熟和衰老相关的基因不断
地被发现和克隆, 但对于果蔬后熟和衰老基因及其
调控网络的认识还处于起步阶段, 缺乏系统的研究。
随着越来越多果蔬基因组数据的公开, 进化树分析
[36]、基因结构分析和基因功能分析[37]等技术将在果

蔬采后质量研究方面发挥重要的作用, 它们不但有
利于揭示不同果蔬之间保守存在的与后熟和衰老相

关的基因网络和调控网络, 也有助于了解同一基因
或基因网络在不同物种之间的功能多样性, 为阐明
不同类型果蔬耐贮性差异的分子机制、找到不同类型

果蔬后熟和衰老的调控策略和方法提供理论基础。 
3.2.2  转录组学 

转录组学是一门在整体水平上研究生物体在某

一特定生理状态下基因转录及转录调控规律的学科。

目前, 用于转录组数据获得和分析的方法主要有三
类[38]: 一是基于杂交技术的芯片技术, 包括 cDNA芯
片和寡聚核苷酸芯片; 二是基于序列分析的测序技
术, 包括 RNA-seq和数字表达谱(digital gene expres-
sion, DGE); 还有基于 PCR的定量技术, 包括实时定
量 反 转 录 PCR(real time quantitative RT PCR, 
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qRT-PCR)和数字 PCR技术(Digital PCR)。 
和其他组学技术相比, 转录组学技术特别是芯

片技术已经在采后果蔬中得到了广泛应用[24], 主要
用于研究不同果蔬的后熟变化[39]及其应对不同贮藏

条件和病原微生物的分子机制[40-42]。Janssen 等比较
了苹果 8 个不同发育时期的转录组[39], 指出苹果果
实发育的每一个特定阶段都伴随有特定的基因表达。

他们同时还报道在苹果中有一组乙烯调控基因, 它
们的表达同时也受果实发育过程的调控, 另外有 16
个与后熟关联的基因的表达模式和西红柿中的相似。

这个研究为了解苹果果实发育和后熟的分子调控网

络特供了极有价值的转录组信息。在研究柑桔果皮的

转录组时发现, 次生代谢产物, 特别是苯丙素类代谢
产物以及乙烯在诱导柑桔果实对青霉菌的抗性方面

起着重要的作用[40]。Lauxmann等[41]热处理采后桃果

实, 诱导了一批参与果实冷处理反应基因的表达变
化, 这些热处理反应基因可能就是热处理对低温贮
藏冷害的减轻作用的分子靶标。以野生型和不同激素

合成和信号传导突变体的西红柿为材料, 分析灰霉
菌侵染过果皮和表皮组织的转录组, 阐明了不同激
素在果实和灰霉菌相互作用方面的分子机制, 为有
效控制果实后熟进程及其灰霉病发展提供了理论基

础[42]。近年来, 随着测序成本的降低, RNA-seq技术
也正在采后果蔬后熟及其和病原微生物的相互作用

分子机制研究方面得到越来越多的应用[43,44]。采用

RNA-Seq 结合生物信息分析的方法研究发育过程中
的杨梅果实的转录组及其基因表达情况, 为杨梅这
个特殊果实的功能基因组学研究奠定了基础[43]。通

过对核果梅奇酵母与柚皮和绿霉菌相互作用的转录

组分析, 获得了 250多个有特异反应的基因, 为揭示
柑桔果实青霉病酵母生物防治的分子机制提供了靶

标基因[44]。上述研究结果充分显示了转录组学技术

在果蔬采后生物学研究方面的巨大优势和潜力。 
3.2.3  蛋白组学 

遗传信息从DNA到mRNA再到蛋白质, 存在至
少两个层次的调控, 即转录水平调控和转录后调控。
实验证明, 组织中 mRNA 丰度与蛋白质丰度并没有
好的相关性。比如随着西红柿果实的后熟, 一些乙烯
受体基因的表达上升, 但同时乙烯受体蛋白的表达
却下降 [45]; 乙烯处理后, 苹果乙烯受体基因和蛋白
的表达情况也出现相反的变化[46]。更重要的是, 蛋白
质组学研究成功与否, 很大程度上取决于其技术方

法水平的高低。因为氨基酸残基种类远多于核苷酸残

基, 而且蛋白质有着复杂的翻译后修饰(磷酸化和糖
基化等), 所以蛋白组学研究技术远比基因组学和转
录组学技术复杂和困难。早期的蛋白组学技术以双向

凝胶电泳－质谱技术为主, 用来分析蛋白的表达。由
于步骤繁琐、分离不稳定和检测灵敏度低, 目前, 该
技术正逐渐被新型的以质谱技术为核心的质谱鸟枪

法(Shot-gun)等取代[47]。蛋白组学目前的研究重点不

再是蛋白的表达特性, 而是蛋白的翻译后修饰特性
和蛋白质-蛋白质相互作用特性。 

对于采后果蔬来说, 过去的大多数组学研究集
中在基因组和转录组方面。近年来, 越来越多的蛋白
组学技术被应用来揭示果蔬的采后后熟[48-53]及其逆

境生理, 以找到用于育种、筛选和采收策略优化的采
后生理失调或病害的分子标识物, 进而指导果蔬的
贮运销, 减少采后果蔬的损失。对不同发育阶段的葡
萄果皮的蛋白质组进行比较, 研究揭示出在葡萄果
实不同的发育阶段, 其果皮的代谢变化有着显著的
差异[48]。对两个不同基因型的番茄果实在不同发育

阶段的蛋白组谱图进行比较分析, 其结果不但加深
了我们对番茄果实发育生物学分子机制的了解, 也
为番茄的育种提供了分子标志物[49]。Abdi 等为了建
立一个不受环境影响的核果类果实采收成熟度指数, 
对李、桃和油桃等果实的蛋白组进行了研究, 发现一
些过敏原蛋白的表达和核果类果实的成熟指数密切

相关[50]。Shi等比较了对低氧逆境敏感和不敏感的两
种柑桔果实的果皮和果肉两个不同组织在低氧条件

下的蛋白组变化, 发现了其蛋白组反应具有品种和
组织特异性, 为培育耐低氧逆境柑桔品种提供了有
价值的蛋白组数据[51]。蛋白组技术在果蔬采后生物

学方面的最新研究进展还有不少相关综述[52,53]。 
3.2.4  代谢组学 

基因组学、转录组学和蛋白质组学分别从基因、

RNA 和蛋白质水平研究生命的活动, 但事实上, 生
物体内或细胞内的许多生命活动是发生在代谢物水

平的, 如细胞信号传导和能量传递等都是受代谢物
调控[54]。代谢组学正是研究代谢组(在某一时刻细胞
内所有代谢物的集合)的一门学科, 是系统生物学的
重要组成部分。采后果蔬的化学物质组成及其浓度的

变化与果蔬的感官品质和营养价值密切相关[1,2]。比

如, 碳水化合物和酸平衡的改变将直接影响果蔬的
味道, 与细胞结构有关的化合物的改变将影响果蔬
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的质地, 各种氨基酸的改变将影响芳香物质的形成
从而导致果蔬的风味, 而维生素的变化则显著影响
果蔬的营养价值, 进而影响人类的健康。因此, 果蔬
的贮藏、处理和流通的各个环节或正面或负面影响采

后果蔬的化学组成, 从而影响果蔬的耐藏性和品质。
代谢组学技术是检测果蔬化学物质组成变化的有效

技术手段[55]。尽管如此, 非靶标代谢组学技术在采后
果蔬上的应用还不多。 

采用气相色谱-质谱串联技术(gas chromotogra-
phy-mass spectrometry, GC-MS)对西红柿果实发育和
后熟密切相关的极性和挥发性两类代谢物进行鉴定, 
发现不同发育阶段的西红柿果实的特征代谢物不同, 
如甘露糖、葡糖和酮-L-古龙酸等是果实采收期的特
征代谢物[53]。应用 GC-MS 对 1-甲基环丙烯(1-MCP)
处理的“Empire”苹果贮藏过程的代谢轮廓进行探讨, 
结果表明贮藏过程中的代谢变化可能与 1-MCP 处理
后果实褐变的发展相关, 因为 1-MCP 处理显著影响
了某些氨基酸和挥发性代谢物的含量 [56]。利用

GC-MS 比较分析受损和未受损蘑菇的代谢轮廓, 结
果发现脂肪酸是可用于预测蘑菇损伤的最重要的代

谢物[57]。采用液相色谱-电喷雾电离-质谱串联技术
(liquid chromatography-electronic spray ionization-MS, 
LC-ESI-MS)研究葡萄浆果后熟和采后枯萎过程的代
谢组学变化, 发现不同成熟阶段葡萄浆果中的黄酮
和黄烷酮的种类不同, 未成熟浆果中的类黄酮以槲
皮素 O-葡萄糖醛酸和一种四羟基黄酮己糖苷为主, 
后熟和枯萎浆果的黄酮以槲皮素和杨梅素糖苷为主, 
黄烷酮则以花旗松素脱氧己糖苷和一种四羟基黄酮

己糖苷居多[58]。研究还发现浆果着色期快速积累黄

酮和花青苷, 黄烷酮的积累晚于黄酮的积累, 并在浆
果枯萎过程中持续积累。利用核磁共振扫描(nuclear 
magnetic resonance, NMR)技术研究苹果果肉褐变的
代谢组变化, 结果表明, 许多代谢物如丙酮酸、柠檬
酸、延胡索酸、丙氨酸、绿原酸、甲醇、乙醇和乙

醛的水平在褐变和不褐变果肉的代谢组中存在显著

差异[59]。采用 GC-MS 分析 6 种不同苹果果皮和果
肉的代谢组, 发现了苹果代谢组的自然变异, 同时
也发现特定的代谢物与很多重要的质量性状相关联, 
这些质量性状包括抗氧化活性、总酚含量和花青苷

含量等[60]。代谢产物不仅与果蔬的营养相关, 更重要
的是它们与果蔬的抗逆性相关, 特别是次生代谢产
物[12-14, 54]。因此, 代谢组学在果蔬采后研究方面的应

用会越来越多。 

4  组学技术和果蔬采后的安全 

组学技术在果蔬采后安全方面的应用集中在两

个方面: 第一是明确采后果蔬和微生物的相互作用
及其分子机制; 第二是探索果蔬异味物质以及有毒
有害物质(次生代谢物)的生成条件和代谢途径。 

4.1  采后果蔬和微生物的相互作用及其分子机制 

采后的果蔬极易遭受微生物侵染, 因此, 生物
毒素的污染是不容忽视的。明确采后果蔬和微生物的

相互作用及其分子机制是制定有效防控措施、减少微

生物污染和保障采后果蔬免除生物毒素的关键和基

础。果蔬受到微生物侵染后, 其转录组、蛋白组和代
谢组将发生一系列变化, 以应付微生物造成的生物
逆境。果蔬和微生物的这种相互作用的结果决定了果

蔬的抗性或致病敏感性[42,44]。研究发现受青霉菌污染

的柑桔果实会调整所有基因的转录, 以合成异戊二
烯、生物碱类和苯丙素类等次生代谢产物来抵御青

霉菌的侵染[61]。后续试验发现, 类黄酮、香豆素和
木质素等苯丙素类代谢产物及其乙烯与这种诱导抗

性密切相关[40]。对灰霉菌侵染的西红柿果实果肉和

表皮组织的转录组分析, 结果表明除了乙烯, 其他
植物激素如脱落酸或植物生长调节物质如水杨酸和

茉莉酸等都参与调控果实与病原菌的相互作用, 决
定着果蔬的采后抗病性或致病敏感性[42]。另一方面, 
微生物在和果蔬组织接触后也会产生一系列的转录

组变化。利用重测序技术比较一种拮抗青霉菌的酵

母细胞在与葡萄柚果皮和青霉菌菌丝相互接触后的

转录组, 结果发现两者之间有 250 多个差异表达基
因, 为了解采后果蔬病害的生物防治机制提供了理
想的基因靶标[44]。 

利用蛋白组学技术分析经灰霉菌污染的西红柿

果实的蛋白组, 结果发现, 与红熟西红柿和不能成熟
的 rin 果实相比, 绿熟西红柿中所含的与抗性相关的
蛋白较少[62]。利用拮抗酵母和茉莉酸处理桃果实, 并
比较了它们的蛋白组, 发现了 25 个显著差异蛋白, 
包括 PR蛋白、糖代谢途径酶蛋白和抗氧化蛋白[63]。

与其他组学技术相比, 蛋白组学技术在植物-病原微
生物相互作用方面的研究相对较少, 在果蔬采后生
物毒素代谢方面的研究更少。 

研究发现灰霉菌污染会导致葡萄浆果及其酿制
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的葡萄酒的代谢组分发生显著变化, 灰霉菌污染延
缓了浆果酒精发酵工程的发酵进程, 因为, 在其酿制
的葡萄酒中, 甘油、2,3-丁二醇、琥珀酸、琥珀酸和
苯丙素类代谢物的水平显著下降, 但多聚糖含量显
著上升[64]。此外, 利用代谢组学技术, 可以根据有关
未能鉴定的高分子量峰的有无来有效区分受大肠杆

菌污染的菠菜[65]。 

4.2  果蔬异味物质以及有毒有害物质(次生代

谢物)的生成条件和代谢途径 

果蔬采后贮运销过程中各种内外因素均可以导

致产生异味, 影响食用品质和安全。掌握这些异味物
质产生的条件及其代谢途径是有效防控异味产生的

关键。利用 GC-MS分析厌氧处理后蜜橘果实的风味
物质, 发现除了普遍认为的乙醇和乙醛外, 乙醇的酯
化产物也是导致异味的重要代谢物[66]。利用 CE-MS
和 LC-MS/MS 对不同贮藏温度下贮藏不同时间的日
本毛豆的代谢组变化进行分析, 发现氨基酸水平的
变化与感官品质相关, 莽草酸下游的代谢物、磷脂和
γ-氨基丁酸的含量随着贮藏温度的升高而增加[67]。 

果蔬在贮藏过程中会产生一些有毒或有害的物

质, 对人类的健康产生潜在威胁。例如, 马铃薯中的
有毒物质龙葵素在正常条件下只有 100 毫克/千克, 
但在发芽、腐烂和变青情况下, 龙葵素的含量会增加
50 倍或更多。通过共表达分析及其代谢组学技术比
较西红柿和马铃薯的生物碱合成途径, 发现其合成
途径中的 10 个基因是通过成簇来起作用, 沉默配糖
生 物 碱 代 谢 基 因 4(GLYCOALKALOID 
METABOLISM 4)防止了马铃薯和西红柿果实中生
物碱的积累, 即使是在发芽、腐烂和变青的情况下
[68]。该实验为除去马铃薯等被广泛食用果蔬中的有

毒、不安全和抗营养物质提供了思路和方法。 

5  未来发展趋势 

系统生物学理论和技术平台为全面揭示采后果

蔬的分子生物学提供了机会, 特别是在了解果蔬与
病原菌相互作用和果蔬后熟过程发生的生理生化和

分子生物学反应方面, 使我们能够全面了解采后现
象, 明确遗传的作用和环境的影响, 并从分子水平上
找到调控果蔬后熟和抵抗病原菌的关键因子或网络, 
为通过生物技术或基因工程, 改造果蔬或病原菌, 获
得耐贮、高产、优质、营养、健康的果蔬新品种提供

了理论基础, 也提示了蔬贮运销技术的发展方向。从
这一点来讲, 组学技术发挥的作用将越来越多, 果蔬
生物学、组学技术和生物信息学的结合, 必将果蔬采
后研究推向新的时代。 

因此, 在未来的日子里, 我们一方面要继续开
展组学技术在采后果蔬质量和安全方面的应用, 更
重要的是将已有的成果应用到果蔬贮运销的实践中

去。 
采后果蔬的后熟衰老及其和环境的相互作用是

个复杂的生物学过程, 任何一个组学获得的数据都
不够全面, 都需要其他组学数据的补充或验证。很显
然, 前面提到的应用都仅停留在单个组学技术最多
是 2个组学技术的应用。到目前为止, 作者尚未见应
用基因组、转录组、蛋白组和代谢组四个不同水平来

同时研究采后果蔬的报道。众所周知, 基因的表达和
蛋白质的表达并非一一对应, 基因和蛋白的变化也
不总是交叉的。同时, 有些蛋白质和代谢物也并非果
蔬正常生命活动所需, 它们只有在特定环境的诱导
下才有表达, 而另外一些蛋白质和代谢物会在某个
特定环境作用明显之前消失。因此, 有必要根据系统
生物学的原则采取整合的组学技术来揭示果蔬的采

后生物学。 
采后果蔬后熟衰老及其和环境相互作用的生物

学过程是个渐进的过程, 任何一个阶段获得的数据
都不能真正解释这个生物学的全过程。要全面客观了

解某个生物学过程比如果肉褐变的进程, 必须全面
跟踪它的发生和发展的每一个阶段发生的各个不同

水平上的变化, 掌握其规律。除了基因组, 转录组、
蛋白组和代谢组都是动态变化的, 不同的发育阶段、
不同的处理时间、不同的组织、不同的器官等的转录

组、蛋白组和代谢组都是不同的。因此, 要全面了解
某个生物学过程的动力学, 必须研究其主要器官、组
织或细胞在各个发育或处理时间的所有水平的变化, 
这样采集的数据才有可能客观反映真实的果蔬采后

生物学过程。 
采后果蔬和病原菌的相互作用涉及到两个不同

的生物体, 一个是果蔬, 另外一个是病原微生物, 了
解掌握它们相互作用的机制是减少采后损失的关键。

过去的研究绝大多数集中在果蔬方面, 对病原菌的
致病机制进行的组学研究相对较少。因此, 有必要加
强从分子水平研究揭示果蔬和病原菌相互作用的机

制, 为通过基因过程或分子辅助育种培育新的抗病
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品种提供分子目标。 
基于组学技术的系统生物学是个三维的研究体

系, 它的研究对象不仅仅局限于细胞、组织和个体的
不同水平的变化, 它最终要了解不同群体所有水平
的变化。在这方面, 生物信息学发挥的作用将是巨大
的, 比如 GWAS、进化树、共表达和代谢网络等分析
手段。群体间的差异和共同点是研究的重点, 它们将
有助于我们最终掌握果蔬采后生物学变化的调控体

系, 以采取科学有效的措施保证采后果蔬的质量和
安全, 提高营养保健价值, 增进人类健康。 
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