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摘  要: 近年来, 食品安全问题成为各国关注的焦点问题。食品安全风险监测工作正面临巨大的挑战。代谢组

学技术作为一个新兴的重要研究技术, 在食品质量与安全、临床诊断和环境科学等领域广泛应用, 食品及其危

害物残留对机体的影响等食品安全问题可用代谢组学的技术进行全面分析。随着仪器手段的创新以及化学计

量学的发展, 代谢组学将与基因组学、蛋白质组学和转录组学的数据库相互衔接, 推动系统生物学的发展, 为

食品质量与安全研究提供一个高通量、高灵敏度、高准确性平台。本文主要介绍代谢组学的研究方法及其在

食品安全风险监测与评估方面的应用, 以推动我国在快速检测检验方面的技术进步和突破, 从而达到保障食

品安全的目的。 

关键词: 代谢组学; 食品安全; 风险监测与评估 

Application of metabolomics method in food safety risk monitoring 
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ABSTRACT: Food safety has become the focus of many countries in recent years. Food safety risk monitoring 

is facing huge challenges. Metabolomics is an emerged important research tool besides genomics and 

proteomics. Recently, metabolomics has been widely used in many fields, including food quality and safety, 

clinical diagnosis, and environmental science. Moreover, it can be used to analyze the influence of food and its 

hazard residues on organism. With the development of instruments and stoichiometry, metabolomics will 

combine with database of genomics and proteomics to promote the growth of system biology for providing a 

platform with high throughput, sensitivity and precision. The paper summarized metabolomics methods and its 

potential applications in food safety risk monitoring and assessment in order to improve the development of 

rapid detection technology in China and ensure food safety. 
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1  引  言 

食物是人的第一需求。在很大程度上, 个人的健康会

取决于所吃的食物。可以说, 食物是生命的物质基础, 为人

类提供营养物质和能量。根据世界卫生组织(WHO)的定义, 

食品安全(food safety)是指食品无毒、无害, 符合应当有的

营养要求, 对人体健康不造成任何急性、亚急性或者慢性

危害[1]。近年来, 食品安全已成为全球性重要问题。危及

人类健康、生命安全的重大食品安全事件不断发生。如德

国的二噁英事件、美国的鸡蛋沙门氏菌事件以及我国的苏

丹红、三聚氰胺事件等[2]。 

食品安全风险监测工作正面临巨大的挑战。在常规的

食品分析中, 常规色谱仪、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, 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, 常规的检测方法往

往很难检测出上述问题食品[3]。从分析生物科学的角度, 

代谢组学(metabolomics 或 metabonomics)可以作为宝贵工

具, 解决世界食品科学中的问题, 以打造个性化健康、提供

重要信息、链接食品与人体的健康。 

代谢组学是继基因组学、转录组学和蛋白质组学之后

兴起的系统生物学的一个新的分支, 为当前研究的热点之

一[4]。代谢组学研究的目标比转录组学和蛋白质组学更丰

富,代谢产物影响表型最直接。而且, 最重要的是,代谢组学

得益于丰富的生化知识。有了这些优势, 代谢组学可以建

立链接到生物科学的各个方面, 当然也包括食品科学。食

品中的代谢组学是利用先进的组学技术研究食品和营养问

题,从而提高消费者的健康和幸福感。自诞生以来, 由于食

品在人类营养和健康中的重要性而使其成为生物学领域前

沿的一个焦点。 

代谢组学主要的技术手段有核磁共振法(NMR)[5-8]、

液相色谱-串联质谱法(LC-QTOFMS/MS)[9-15]和气相色谱-

质谱法(GC-MS/MS)[16-20]。通过分析获得的代谢指纹谱 , 

转换为多维复杂数据, 利用生物统计学领域的新方法对

其进行降维和信息挖掘。最终获得生物标记物, 并结合目

前相对成熟的代谢组学相关数据库 [21], 完成其功能分析

和确认。 

食品安全和质量是一个永恒的话题。近年来, 有文献

报道利用代谢组学技术对食品质量与安全领域中存在的问

题进行研究[22-24]。本文针对代谢组学技术在食品质量与安

全领域中的应用进行综述, 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。 

2  代谢组学的研究步骤 

在质谱(MS)的代谢组学研究中, 大致顺序是取样、制

样、仪器分析、数据分析、潜在的生物标志物和生物学解

释。在所有的程序中, 仪器分析是必不可少的, 因为它直接

影响代谢组学数据的质量。 

2.1  代谢组学的研究程序   

代谢组学的研究程序为: 取样与样品处理→分析样

品→代谢物组的数据测定→数据分析→代谢途径分析及其

生物学阐述等。 

2.2  取样与保存 

生物样品的采集与保存是影响代谢组学重现性的重

要步骤。研究表明, 样品釆集的一致性和及时冷冻保存可

减小分析误差, 保证数据的准确性[25,26]。由于样品结构的

复杂性和代谢产物多样性, 在生物系统中没有任何偏差地

检测所有代谢物几乎是不可能的。然而, 基于 MS 的代谢

组学方法可以涵盖尽可能多组分的代谢产物或某个特定组

的许多代谢物的每个方面。首先, 采样不能对潜在的代谢

产物产生偏差。植物生理学家研究表明, 采样时间(如昼夜

效应)可以极大地影响植物样品中代谢物组成[27]。若生物样

品中酶活性很强, 可非常容易、迅速地引发酶催化反应, 导

致分析样品中代谢物的变化。由于温和的温度和水是酶促

反应的两个要素, 抑制代谢反应的一种方法是由液态氮冷

冻样品或在取样后立即-40 ℃以下储存样品, 防止酶被激

活。值得注意的是, 在样品制备前必须避免冷冻样品局部

的解冻。防止酶激活的另一种方法是将样品完全冻干, 没

有水, 酶就不能工作。总之, 取样的时间和方法是非常重要

的, 因为它们会极大地影响分析样品的质量[28]。 

2.3  样品的提取 

代谢组学实验中, 样品提供了代谢物的概况。代谢的

复杂性决定了目标生物样品中代谢物的提取不会彻底。以

非目标性的代谢组学方法为例, 样品的提取通常是以非选

择性的方法尽可能地提取最多的代谢物。对固体样品(例如, 

谷物、豆类、大米和水果内核), 提取前需要对其均匀化。

因此, 样本在液氮环境下用研钵和研棒磨成粉末或采用

预冷粉球磨机。当使用液体生物样品时(例如, 果汁、牛

奶、酒和油), 样品制备可以直接进行。在非目标性的代

谢组学实验中 , 为了得到更多的代谢物 , 需要对溶剂和

提取方法进行优化。在大部分情况下, 不同配比的甲醇-

氯仿-水在食品中使用最多, 因为它对极性和非极性化合

物有强大的提取能力。当采用质谱技术分析检测样品时, 

在进行样品前处理过程中 , 在去除蛋白质的同时 , 不可

避免地带来代谢物的流失 , 因此 , 需要对前处理方案进

行优化以尽可能克服基质效应 , 同时获取更多靶标代谢

物或代谢组的信息[29,30]。 

2.4  分析检测 

样品处理完成后 , 一般采用色谱-质谱联用(LC-MS, 

GC-MS等), 核磁共振(NMR)等分析技术对样品进行分析。
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现有的分析检测技术平台有高效液相色谱(HPLC)、超高效

液相色谱(UPLC)、气相色谱(GC)、毛细管电泳(CE)等分离

方法以及紫外(UV)、质谱(MS)、核磁共振(NMR)和近红外

光谱(NIR)等检测方法。目前, 代谢组学的数据采集主要采

用质谱(MS)和核磁共振谱(NMR)为核心的分析技术[31]。

由于代谢物的化学复杂性和浓度差异, 单一的技术并不

足以进行分析。通常情况下采用多种分析技术联用, 在食

品的代谢组学中最常用的分析技术是 MS 和 NMR。由于

结构特异性强和灵敏度高和分辨率高的优点 , MS 是首

选。ESI和 MALDI是蛋白质组学和代谢组学研究中最常

用的质谱技术。 

2.5  数据处理及分析 

原始数据经预处理后生成二维数据阵, 以峰面积作

为变量, 利用化学计量学和多元统计分析方法挖掘在不同

组间整体强度存在显著差异的变量。分离的化学物质通过

色谱数据库检索并和标准品的保留时间进行对比来定性鉴

别。代谢组学的大量数据结果需要利用统计学软件来分析, 

其中包括 SIMCA、MZmine、MET-IDEA等, 这些软件可

以 在 线 免 费 使 用 。 Hiller 等 [32] 设 计 了 一 个

MetaboliteDetector 的免费软件, 专门用来处理气质色谱

数据分析。另外, 许多仪器公司为客户提供他们自己的软

件(如 Agilent 的 MassHunter 和 MassProfiler, Waters 的

MarkerLynx 等)。数据处理在代谢组学研究中至关重要, 

因为如果处理数据不合适 , 会极大地影响整个方法 , 导

致偏差或出现错误的结果。 

2.6  可能生物标志物的发现和确认 

代谢组学的最后步骤是利用相关分析, 代谢途径分

析或代谢网络的数学建模等方法将得到的代谢信息从生物

学角度进行解释。经过 LC-MS、GC-MS 谱数据的采集、

数据预处理及统计分析后, 发现与病理及生理变化相关的

可能生物标志物, 对其需要进行结构鉴定。一些已知代谢

物具有明确、详细的特征或结构信息, 可通过 KEGG、

HMDB 和 METLIN数据库检索到候选的分子式及 MS/MS

谱数据。NMR技术应用于代谢组学研究中, 经常使用一维

1H-NMR波谱法鉴定代谢物结构[33,34]。将代谢物放入代谢

组学数据库, 完成其功能分析和确认, 进一步寻找潜在的

生物标记物与关键的代谢通路, 从而可作为指示物为相关

食品安全预警监督提供一个预知平台[35]。 

3  代谢组学在食品安全风险监测与评估中的应用 

3.1  代谢组学在转基因食品中应用 

代谢组学研究已应用到转基因食品的质量与安全 , 

如谷物[36]、果汁[37]、啤酒[38]等。Catchpole 等[39]用 FTIR

和 NMR 对转基因马铃薯和非转基因马铃薯做比较分析, 

结果显示两者之间并无显著差别。Catchpole等[39]对处理后

的转基因土豆进行质谱检测 , 得到其代谢物的指纹图 , 

GC-MS和 LC-MS的结果和数据分析表明引入基因后会产

生的某些新的代谢物, 而它本身的有毒物质 glycoalkaloid

在转基因前后并未发生变化。研究表明, 代谢组学技术可

以快速而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。 

3.2  在检测食品掺假中的应用 

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[40,41]。在乳品工业中, 廉价牛

奶与高价牛奶掺假事件频繁发生。MALDI-MS为基础的研

究方法速度快, 灵敏度高, 易于自动化。Nicolaou 等[42,43]

利用 MALDI-MS 与多元统计分析方法相结合检测和定量

特异性标记物(如蛋白质中的氨基酸序列)来评价牛奶掺假

或变质, 具有一定的实际应用价值。Vardin 等[44]在 FTIR

光谱信息的基础上开发出一种快速敏感、高通量且重现性

好的分析手段, 用于检测果汁真伪。代谢组学技术极大地

保证了高品质和安全性, 促进人类健康和减少疾病发生风

险的食品的生产。 

3.3  在食品或食品包装材料有害物质中的应用 

代谢组学方法可以在食品质量与安全监测中实现最

大价值。例如, UPLC-MS/MS方法已经被应用于奶粉中喹

诺酮类和氟喹诺酮类药物的快速检测(不到 10 min), 牛奶

中抗生素残留检测[45]。该方法已成功应用于分析 16 种西

班牙市场上的不同类型、产地和组成的婴幼儿奶粉样品。

幸运的是, 牛奶样品中没有检测到目标抗生素残留。这一

方法可用于定期监测市场上奶粉中抗生素残留。另外, 全

氟化合物经常被用做食品包装材料或不粘锅涂层, 但其对

人们的身体健康是否有害, 还没有明确的结论。唐惠儒等
[46]利用代谢组学和转录组学对全氟十二烷酸进行研究, 表

明全氟十二烷酸具有慢性毒性, 可作用于过氧化物酶增殖

体激活受体, 可能会导致能量代谢和氨基酸代谢紊乱, 因

而造成肝脏的脂肪变性。 

3.4  在指导合理的膳食结构方面的应用 

现代社会中, 生活方式相关的危险因素(如过量摄入

高脂高糖食物)是人类发病和死亡的主要原因。肥胖, 糖尿

病和心血管病等, 都与不良的饮食习惯导致营养过剩密切

相关。探索饮食成分对人类营养和健康的影响, 利用代谢

组学技术对动物模型进行短期或长期饮食暴露, 对人进行

营养干预。Hall等[47]研究了 117名绝经妇女食用含有丰富
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大豆异黄酮食物后血浆中脂和糖的代谢变化, 结果表明大

豆异黄酮对血脂、血糖或其他绝经妇女得心血管疾病的风

险相关的代谢标志物没有明显的改善作用, 但可能会引起

高密度脂蛋白胆固醇的升高。Wang等[48]应用 NMR研究了

饮用菊花茶后人的代谢轮廓, 结果发现, 代谢效应可以延

续到停止服用后两周。在营养和健康方面, 代谢组学可以

定义有益的食物成分, 发现健康的生物标记物, 发现疾病

的早期征兆等。 

4  结  论 

总之, 代谢组学是组学领域的一个新兴科学, 自诞生

以来, 因为食品在人类营养和健康中的重要性而成为生物

学领域前沿的一个焦点, 为食品质量与安全研究提供了新

的思路和方法。随着代谢组学的进一步发展, 建立大规模

的标准化代谢组学数据库, 这些数据库应该与基因组、蛋

白质组、转录组的数据库相互衔接, 形成系统生物学数据

链。它将为食品质量与安全研究提供一个高通量、高灵敏

度、高准确性平台。在我国, 利用代谢组学技术开展的食

品质量与安全领域的研究起步比较晚, 相关参考文献比较

少, 因此, 还有待进一步努力。开展相关研究对于监控检测

食品掺假、确保食品质量与安全、指导合理的膳食结构、

预防和减少食源性疾病的发生、保障人民群众健康等都具

有重要的现实意义。 
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