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代谢组学技术在食品安全中的应用 
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摘  要: 随着我国经济和社会的持续较高速度发展以及人民生活水平的提高, 对食品安全提出了越来越高

的要求。近年来, 我国出现了许多令人忧虑的食品安全问题, 食品安全风险监测工作正面临着巨大的挑战。

代谢组学是通过考察生物体系受刺激或扰动后, 代谢产物的变化或其随时间的变化的一个新兴的重要组学

技术, 在药物研究、疾病诊断、植物育种、环境科学等很多领域中得以广泛应用。本文在介绍了目前我国食

品安全监测中存在的问题之后, 对代谢组学技术在食品安全领域中的应用研究进行了全面的综述, 表明了

代谢组学技术在食品中兽药残留、禁用物质、转基因食品、食品掺假和食源性疾病等检测方面有着良好的

应用前景, 但在实际应用中依然存在一些问题有待进一步研究, 为应用代谢组学开展食品安全风险监测与

评估提供一定的参考。 
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Review on the application of metabonomics approach in food safety 
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ABSTRACT: The quality and safety of food is a major benchmark of the economic development and people’s 
living conditions of a country. In recent years, several cases of the food scandal have been disclosed on various 
media. Food safety risk monitoring work is facing the huge challenge. Metabonomics mainly investigates the 
change of endogenous metabolism of biological system that is stimulated or disturbed, and studies the meta-
bolic pathways of biological system. Metabonomics is an emerged important research tool of system biology in 
drug discovery, disease diagnosis, plant breeding and environmental science. In this review, we gave an over-
view of some food safety problems that have had a major impact on public health over the last several years in 
China and how metabonomics can be used to tackle the issue of food safety. The review showed that metabo-
nomics had favorable the applying prospects in residues of veterinary drugs, banned substances, genetically 
modified food, food adulteration, foodborne illnesses. However, there were some problems in the practical ap-
plication, which needed to be further in-depth study. This review may be valuable for the further study. 
KEY WORDS: metabonomics; food safety; residues of veterinary drugs; banned substances; genetically mod-
ified food; food adulteration; foodborne illnesses 
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1  引  言 

食品安全是保护人类健康, 提高人类生活质量
的基础。目前, 食品安全已成为全球性的重大战略性
问题, 并越来越受到世界各国政府和消费者的高度
重视。随着我国经济和社会的持续较高速度发展以及

人民生活水平的提高, 对食品安全问题提出了越来
越高的要求。中国食品安全水平不断提高,但是当前
我国食品安全形势依然很严峻。近年来,我国出现了
许多令人忧虑的食品安全问题, 如苏丹红鸭蛋、孔雀
绿鱼虾、三聚氰胺奶粉及牛奶、瘦肉精、地沟油、台

湾塑化剂有毒食品、爆炸西瓜、染色馒头事件等等, 
这不仅严重影响了人民的身体健康, 造成了巨额的
财产损失, 而且也影响到了中国的经济发展、食品
出口、社会稳定等一系列问题。食品安全风险监测

工作正面临着巨大的挑战。在常规的食品分析中 , 
常用色谱仪、光谱仪、质谱仪和其他一些仪器设备

对已知目标化合物进行检测, 可以起到很好的检测
效果 [1], 但是由于不法商贩制作假冒伪劣食品时所
使用的原料都是国家明文规定禁止在食品中使用的

化学品, 并没有相应的食品检验标准, 常规的检测
方法往往很难检测出上述问题食品。因此, 目前亟需
一种新的检测分析技术来解决食品检验问题。 

代谢组学是通过考察生物体系受刺激或扰动后, 
相对分子量小于 1000 的小分子代谢产物的变化或其
随时间的变化[2]。1999年由英国伦敦大学帝国学院的
Jeremy Nicholson 教授首次提出代谢组学一词, 它与
基因组学、蛋白质组学、转录组学共同构成了“系统
生物学”[3]。根据研究对象和目的的不同, 代谢组学分
析技术分为靶向代谢组学和非靶向代谢组学技术 , 
即可以对已知的化学物质进行分析, 又能对未知的
化学物质进行分析[4-6], 因此代谢组学技术作为一个
新兴的重要研究技术, 在药物研究、疾病诊断、植物
育种、环境科学等领域广泛应用[7-15], 并取得了很大
的成绩, 显示了良好的应用前景。代谢组学基于全面
分析食品成分组成的整体分析方法, 因此在检测非
特定目标物方面有其他检验方法所没有的优势，因此

近几年, 国内外一些学者陆续采用代谢组学技术对
食品安全领域中存在的问题进行了研究[16-19]。本文针

对代谢组学技术在食品安全领域的应用进行了综述, 
为进一步应用代谢组学开展食品安全风险监测与评

估提供一定的参考。 

在此综述中 , 我们利用美国医学文献数据库
(Medline), 使用“食品安全”(food safety)、“食品代谢
组 学 ”(food metabonomics) 和 “ 发 表 日 期 ” 
(date-publication)三个关键词进行检索, 在 2001 年
~2012 年期间共检索出 47 篇与食品安全代谢组学相
关的文献, 这些文献主要关注食品中兽药残留、禁用
物质、转基因食品、食品掺假和食源性疾病等食品安

全问题。 

2  代谢组学技术在兽药残留检测中的应用 

随着人们生活水平的日益提高, 对动物源食品
已由需求型转为质量型的要求, 动物源食品中的兽
药残留已逐渐成为食品安全关注的一个焦点。一些不

法商贩明知道“瘦肉精”对人体健康有危害, 但为了
攫取暴利仍然大量非法生产、销售并使用“瘦肉精”, 
将其添加到饲料中, 增加瘦肉率, 但如果作为饲料添
加剂, 使用剂量是人用药剂量的 10 倍以上, 才能达
到提高瘦肉率的效果。它用量大、使用的时间长、代

谢慢, 所以在屠宰前到上市, 在猪体内的残留量都很
大。这个残留量通过食物进入人体, 就使人体渐渐地
中毒, 积蓄中毒。世界各国, 特别是西方发达国家都
加强了对国际贸易动物性食品中兽药残留的检测。我

国国家食品安全风险监测计划从 2009 年开始检测两
种 β2-受体激动剂到 2012年增加到 9种, 监测项目逐
年递增的原因是由于一些不法商贩正在使用更多的

β2-受体激动剂, 今后对 β2-受体激动剂的检测组分会
不断增加。除了建立多组分的 β2-受体激动剂检测技
术外, 可利用代谢组学技术来发现这一类兽药的生
物标志物, 进而可以有效监测到非法使用此类兽药
的情况。Courant 等[20]利用液相色谱-高分辨质谱仪
(LC-HRMS), 结合非靶向代谢组学分析方法 , 建立
了根据小牛尿液代谢物的改变来监测滥用 β2-受体激
动剂克伦特罗的方法, 结合主成分分析(PCA)和正交
偏最小二乘法判别分析 (OPLS-DA)进行数据分析 , 
发现了两个潜在的生物标志物, 但能否作为克伦特
罗所特有的生物标志物还有待进一步确证。 

Regal 等 [21]利用液相色谱 -高分辨质谱仪
(LC-LTQ-Orbitrap), 应用代谢组学的方法建立了两
个模型, 对牛的血清进行分析以鉴定牛是否使用了
雌二醇或孕酮。实验结果发现了雌二醇或孕酮的潜在

生物标志物, 为准确判断牛体内是否含有雌二醇或
孕酮提供了理论依据。 
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由此可见, 代谢组学可以建立生物标志物与违
禁添加的一组兽药之间的量效关系, 从而可作为一
个指示物为相关预警监督提供一个预知平台。 

3  代谢组学技术在禁用物质检测中的应用 

我国卫生部自 2008 年以来陆续发布了五批《食品
中可能违法添加的非食用物质和易滥用的食品添加

剂名单》, 但是使用禁用物质添加到食品中的事件还
是屡禁不止。2008 年我国出现了奶粉中添加三聚氰
胺事件后, 有很多文献报道了对三聚氰胺的检测及
对人体肾脏毒性的影响[22]。Duan等[23]运用代谢组学

方法研究了由三聚氰胺诱发导致儿童肾结石的生物

标志物 , 利用超高效液相色谱飞行时间质谱仪
(UPLC-QTOF), 结合主成分分析和正交偏最小二乘
法判别分析进行数据分析, 通过对由三聚氰胺导致
肾结石的儿童和健康儿童的尿液研究, 发现了三聚
氰胺导致代谢异常的生物标记物次黄嘌呤, 为今后
进一步研究三聚氰胺对机体的影响提供了理论依据。

Xie等[24]则建立了相应的动物模型, 发现三聚氰胺摄
入量的不同对肾脏的毒性也不同; 当三聚氰胺和三
聚氰酸 1:1混合时的毒性与摄入 600 mg三聚氰胺引
起的肾脏毒性是一样的, 也会引起肾结石, 同时研究
表明柠檬酸可以作为其生物标志物。Schnackenberg
等[25]则认为羟脯氨酸是三聚氰胺和三聚氰酸的生物

标志物。无论他们的结论如何都表明代谢组学方法可

以用来监控三聚氰胺的使用以及三聚氰胺导致肾脏

损伤的无创检测。 

4  代谢组学技术在转基因食品检测中的应用 

转基因作为一种新兴的生物技术手段, 它的不
成熟和不确定性, 使得转基因食品的安全性成为人
们关注的焦点。1993 年, 国际经合组织(OECD)首次
提出了转基因食品的评价原则——“实质等同”的原
则[26]。目前国际上已有不少对转基因食品的评估研

究[27,28]。转基因食品与传统食品之间的差异同样也可

以通过代谢组学技术加以区分, 如 Catchpole 等[29]对

转基因土豆和非转基因土豆用聚类分析方法进行比

较, 发现转基因土豆和非转基因土豆除了在果聚糖
及其衍生物上有一些差异外, 其他代谢指纹和代谢
轮廓差异并不大, 研究进一步表明不同栽培系之间
的转基因土豆的代谢轮廓有显著差异。Kim 等[30]也

用傅立叶红外光谱仪和核磁共振仪器, 结合代谢指
纹谱和多变量统计分析技术对非转基因土豆和转基

因土豆进行了分析。分析结果表明,非转基因土豆和
转基因土豆代谢组学分析结果虽然存在一定的差别, 
但这种差异没有非转基因土豆储存一周后的代谢差

异显著。这些研究都提示在做转基因食品代谢组学时

要充分考虑环境、时间等因素的影响。 
代谢组学技术也已应用到对转基因大米[31,32]、转

基因玉米[33]、转基因番茄[34]等转基因食品的分析。

这些研究主要集中在转基因食品和非转基因食品之

间的代谢差异及是否存在非预期的代谢反应。研究表

明代谢组学技术可以快速、准确、简便地评估转基因

食品与非转基因食品之间的代谢差异, 从而检测是
否对人类健康造成影响。 

5  代谢组学技术在食品掺假检测中的应用 

为降低成本, 一些食品制造商减少主料, 以次充
好, 严重危害消费者利益。常规的食品分析检测只检
测目标化合物, 往往不能检出这些掺假食品。代谢组
学技术侧重于食品所有成分组成的整体定性定量分析, 
因此可以对掺假食品进行科学的分析鉴别。研究表明, 
很多掺假食品可以通过代谢组学技术进行鉴别[35-38]。 

根据英国肉类制造商协会和欧盟的规定, 机械
回收肉是不属于肉的范畴, 但一些不法商贩仍用其
充当人工剔骨肉以谋取暴利。Surowiec 等[39]通过代

谢组学技术, 利用气相色谱质谱联用仪成功地区分
出机械回收肉(mechanically recovered meat)和人工剔
骨肉(hand-deboned meat), 为防止机械回收肉以次充
好提供了检测依据。Goodacre 等[40]利用电喷雾电离

质谱结合主成分分析技术和偏最小二乘法统计模型

对橄榄油中掺入蔬菜油和花生油进行鉴别。所建立的

模型能够很好的对橄榄油是否添加了蔬菜油和花生

油做出快速的判断, 具有一定的实际应用价值。Son
等 [41]采用代谢组学技术, 利用氢谱核磁共振仪, 结
合主成分分析和正交偏最小二乘法判别分析对不同

地域、不同品种的葡萄如早期坎贝尔、赤霞珠、穗乐

仙所酿制的葡萄酒进行了鉴别, 研究结果表明不同
品种、不同区域的葡萄的化学成分是有明显区别的, 
主要表现为 2,3-丁二醇、乳酸、乙酸、脯氨酸、琥珀
酸、苹果酸、甘油、酒石酸、葡萄糖、酚类等化学成

分的不同, 产自加利福尼亚州的赤珠霞中所含的脯
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氨酸含量明显高于产自法国和澳大利亚的葡萄酒 , 
因此可以通过对葡萄酒化学成分的分析鉴别葡萄酒

的质量和产地。综上所述, 当传统的感官指标评价和
常规质量指标的检测不能有效区分掺假和假冒伪劣

食品时, 利用代谢组学技术可以非常快速、准确地鉴
定出掺假和假冒伪劣食品, 为食品安全风险监测提
供有力的技术支撑。 

6  代谢组学技术在食源性疾病检测中的应用 

食源性疾病, 特别是由病原菌导致的微生物性
食物中毒暴发是当今世界上最广泛的卫生问题之一。

传统的食源性致病菌检测过于繁琐, 易出现假阳性
或假阴性, 因此研制快速、准确、简便的检测方法已
成为食源性疾病研究领域的热点。 

目前关于代谢组学在食源性致病菌检测上的研

究多集中在沙门氏菌和大肠杆菌的鉴定[42,43]。Juan
等[44]利用毛细管电泳二极管阵列(CE-PDA)、液相色
谱质谱(HPLC-MS)和气相色谱(GC-MS)三种检测方
法, 结合主成分分析和偏最小二乘法, 对鸡肉和牛肉
中的大肠杆菌 O157:H7 和沙门氏菌进行了检测。通
过对三种检测方法的比较, 最终采用气相色谱质谱
检测的数据进行分析, 并成功地预测了未知样品中
有致病菌。但是使用非选择性细菌培养液进行检测后

并没有找到大肠杆菌 O157:H7 和沙门氏菌潜在的生
物标志物。Nakai等[45]同样对沙门氏菌的检测建立了

方法, 虽然能够区分污染样品和对照样品, 但却无法
确认是何种病菌。由此可见, 虽然利用代谢组学技术
对食源性致病菌的检测研究已初见成效, 但是用代
谢组学技术对食源性疾病进行定性定量检测方法还

存在一定的局限性, 需进一步完善。 

7  小  结 

代谢组学技术作为继基因组学和蛋白组学之后

新发展的一门学科, 在食品安全领域已显示了良好
的应用前景。在我国, 基于代谢组学技术的食品安全
领域的研究起步比较晚, 相关文章比较少, 因此还有
待进一步开发研究, 建立相应的分析方法, 使之成为
确保食品安全, 保障人民身体健康的重要技术支撑。 
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