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基于高通量测序技术的谷物过敏原识别研究 

唐雨馨 1,2, 于  宁 2, 康文瀚 2, 吴绍宗 1, 雷红涛 1, 陈  颖 2* 
(1. 华南农业大学食品学院, 广州  510642; 2. 中国质量检验检测科学研究院, 北京  100176) 

摘  要: 目的  建立基于下一代测序技术的谷物过敏原物种高通量检测方法。方法  以大麦、小麦、甜荞、

苦荞为研究对象, 针对不同比例、不同混合方式的谷物过敏原样品, 采用下一代测序技术进行高通量鉴别, 并

收集市售样品对方法适用性进行验证。结果  在不同比例的模拟样品中, 小麦、大麦、甜荞、苦荞均被检出, 检

出限低至 0.1%, 但所测得的物种相对丰度与实际添加量不同; 在不同混合方式但比例相同的模拟样品中, 谷

物类过敏原均被检出, DNA 混合与原料混合方式测得的物种相对丰度均与实际添加量不同, 且原料混合方式

所得的物种相对丰度更接近实际添加量; 市售样品中含有不同程度的谷物过敏原, 同时存在少部分样品与配

料表或标签不符的情况。结论  本研究建立的检测方法可实现小麦、大麦、甜荞及苦荞 4 类谷物类过敏原的

特异性同步鉴别, 并通过物种丰度的相对定量分析, 可以有效判别样品中谷物类过敏原物种成分的含量高低。 

关键词: 谷物过敏原; 麸质过敏原; 无麸质过敏原; 高通量检测技术 

Identification of cereal allergens based on high-throughput  
sequencing technology 
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ABSTRACT: Objective  To establish a high-throughput sequencing method for detecting cereal allergen species 

based on next-generation sequencing technology. Methods  Taking Hordeum vulgare, Triticum aestivum, 

Fagopyrum esculentum and Fagopyrum tataricum as research objects, next-generation sequencing technology was 

used for the high-throughput identification of cereal allergen samples with different proportions and mixing methods 

and commercially available samples were collected to verify the method’s applicability. Results  In different 

proportions of simulated samples, Hordeum vulgare, Triticum aestivum, Fagopyrum esculentum and Fagopyrum 

tataricum were detected, the limit of detection was as low as 0.1%, but the measured relative abundance of species 

and the actual amount of different additives; in different mixing methods but the same proportion of simulated 
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samples, cereal allergens had been detected; the relative abundance of DNA mixing and mixing of raw materials and 

raw material mixing methods were different from the actual amount of species, and raw material mixing methods of 

species relative abundance closer to the exact amount of additives; commercial samples contained varying degrees of 

grain allergens, while a small number of samples with the ingredient list or label. Conclusion  The detection method 

established in this study enables specific and simultaneous identification of 4 cereal allergens (Triticum aestivum, 

Hordeum vulgare, Fagopyrum esculentum and Fagopyrum tataricum). By conducting relative quantitative analysis of 

species abundance, the method can effectively determine the content of cereal allergens in samples. 
KEY WORDS: cereal allergens; gluten allergens; gluten-free allergens; high-throughput detection technology 
 
 

0  引  言 

谷物是全球人口赖以生存的关键粮食作物, 然而, 食
用小麦(Triticum aestivum)、大麦(Hordeum vulgare)、荞麦

等谷物可能会在特定人群中引发过敏反应。研究显示, 小
麦、大麦引发麸质过敏, 常导致腹痛、腹泻等胃肠道症状[1]; 
荞 麦 [ 甜 荞 (Fagopyrum esculentum) 、 苦 荞 (Fagopyrum 
tataricum)]引发非麸质过敏, 常导致咳嗽、喘息等呼吸道症

状[2], 给谷物过敏人群的饮食和生活造成很大的影响。国

际食品法典委员会将含麸质谷物列为“八大类过敏原之

一”[3]。无麸质谷物过敏则在亚洲更为常见[4–5], 如韩国、日

本将荞麦列为强制标识的过敏原[6–7]。在现代食品工业发展

的背景下, 以大麦、小麦、甜荞和苦荞这 4 类谷物为原料

的加工食品数量显著增加。这些食品经高温挤压、酶解等

深度加工工艺处理后, 难以通过传统的形态学进行鉴别。

与此同时, 食品中不仅存在多种谷物类过敏原, 而且其基

质构成复杂, 各类成分相互交织, 严重干扰了目标过敏原

的鉴定工作。此外也有研究显示, 加工食品在生产、储存

和运输等环节中, 极易受到小麦和荞麦的污染[8–10]。这些

因素都可能增加谷物类过敏人群接触过敏原的风险, 因此, 
需要建立准确可靠的检测方法。由于 DNA 在加工食品里

稳定性较高, 不易被高热、高压、辐射等因素破坏, 分子

生物技术因此成为食物过敏原检测的重要手段[11–12]。基

于 DNA 的聚合酶链式反应 (polymerase chain reaction, 
PCR)检测技术被日本定为检测食品中小麦、荞麦成分的官

方标准[13], 然而该方法通常只能准确鉴定一种谷物类过敏

原。多重 PCR 技术虽可实现多靶标同步扩增, 却需要设计

不同的引物[14]。因此亟需建立高通量检测多种谷物过敏原

方法, 为谷物过敏原高效识别与防控提供技术手段。 
下 一 代 测 序 技 术 (next-generation sequencing 

technology, NGS), 也被称为高通量测序技术, 可同时对数

百万个 DNA 分子进行测序, 能够鉴别样品中的多个物种成

分, 通过并行测序提高准确率[15]。NGS 可以检测到极少量

的 DNA 分子, 适用于高度加工和存在 DNA 降解的产品[16]。

还有研究表明, 该技术所表现的相对丰度能够对物种成分

进行相对定量[17–18]。LIU 等[19]的研究结果表明, NGS 能够

同时正确识别 5 种肉类, 检出限低至 0.5%。PIREDDA 等[20]

基于 NGS对混合海产品中的物种进行鉴定, 发现有 45%的

海鲜存在错误标记, 且食品中含有未申报的使人致敏的软

体动物。MOTTOLA 等[21]通过 NGS 对禽肉制品中的物种

成分进行鉴别, 结果显示有 62%的禽肉制品中存在未申

报的动物物种, 如猪、牛等。尽管 NGS 常被用于食品中

物种成分的鉴别, 但在食物过敏原中的研究较少。WANG
等[22]利用杂交探针簇和 NGS 检测食物中的多种过敏原, 
但需要对每种食物的过敏原基因设计一种或多种引物探

针, 实验操作复杂, 价格较为昂贵。DNA 条形码则具备

独特能力 , 能够使用一对引物对多个物种进行同时扩

增。鉴于此, NGS 与 DNA 条形码两者相结合, 是食品领

域中物种鉴别的有力工具, 可用于混合样品中的多物种

识别[23–25]。有研究表明, 核糖体内转录间隔区 2 (internal 
transcribed spacer 2, ITS2)属于核基因, 具有较强的物种

种水平鉴定能力 , 同时其序列片段较短 , 在易降解样品

中的扩增效果优于其他基因, 是植物通用 DNA 条形码强

有力的候选区段[26]。此外, 在开展高通量测序工作时, 受
测序平台限制, 扩增片段长度需小于 600 bp, 而 ITS2 基

因片段长度适宜, 是谷物类过敏原物种鉴定的理想基因

片段。 
本研究基于 NGS, 以大麦、小麦、甜荞和苦荞过敏原

为靶标, 对制备的不同比例、不同混合方式的模拟样品进

行高通量测序, 并收集市售食品验证其适用性, 旨在为谷

物过敏原的高效识别与精准鉴定提供技术支持。 

1  材料与方法 

1.1  材料与试剂 

小麦、大麦、甜荞、苦荞、大米(Oryza sativa)及市售

样品均购于京东网上平台。 
Nucleospin® Food kit(德国 Machereye-Nagel 公司); 

TruSeq Nano DNA Library Prep Kit(美国 Illumina 公司); 
Quant-iT PicoGreen dsDNA Assay Kit(美国 Thermo Fisher 
Scientific公司); 2×Taq PCR StarMix、DL2000 StarMarker(中
国 TIANGEN 公司); 无水乙醇(分析纯, 国药集团化学试剂

有限公司)。 
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1.2  仪器与设备 

TissueLyser-II高通量组织研磨器(德国 QIAGEN公司); 
Quintix65-1CN 天平[精度 0.0001 mg, 赛多利斯科学仪器

(北京)有限公司]; Heraeus Pico 17 微量离心机、NC2000 
Nanodrop ONE 超微量分光光度计(美国 Thermo Fisher 
Scientific 公司); 1645050 电泳仪、ChemiDoc MP 凝胶成像

系统(美国 Bio-Rad 公司); Research plus 微量移液器(德国

Eppendorf 公司); Veriti 96-Well Thermal Cycler PCR 仪、ABI 
3500 测序仪(美国 Applied Biosystems 公司); NextSeq 2000
测序仪(美国 Illumina 公司); Qubit®3.0 核酸荧光蛋白定量

仪(美国 Invitrogen 公司); 2100 生物分析仪(美国 Agilent 公
司); FLx800 荧光酶标仪(美国 Bio-Tek 公司)。 

1.3  方  法 

1.3.1  样品前处理 
为确保 DNA 样本的质量, 所有样品在粉碎处理前均

使用无水乙醇和蒸馏水进行擦拭并晾干, 以减少污染。使

用研磨器分别对谷物类过敏原进行粉碎, 每处理完一个样

品后需对研磨机进行清洗。分别以 50 目的筛网对样品进行

过筛, 最后将粉碎后的样品粉末转移到离心管中, 标号登

记, 置于低温冰箱(–20 ℃)待用。 
1.3.2  样品制备与 DNA 提取 

将收集的小麦、大麦、甜荞、苦荞和大米按预设比例

制备模拟样品(表 1)。研究表明样品的混合方式会对测序结

果造成一定影响[27], 为探究具体影响, 本研究制备了两种

混合物: D 组将单个样品的 DNA 提取液按比例混合; Y 组

将样品原料按比例混合后, 再提取 DNA。同时, 为全面模

拟市售食品中谷物过类敏原的复杂场景, 参考前人研究设

计, 设定 0.1%~80.0%的物种丰度梯度, 系统评估本方法的

准确性与灵敏度[28]。 
DNA 提取液直接混合: 使用 Nucleospin® Food kit 对

谷物类过敏原(小麦、大麦、甜荞、苦荞)和大米进行基因

组 DNA 提取, 按照制造商的方案, 进行了部分修改, 具体

为 DNA 裂解时间由 30 min 延长至 120 min, 使用 100 μL
洗脱缓冲液洗脱 DNA 两次。然后使用 NanoDrop ONE 分

光光度计测量 A260、A280 处的吸光度值, 初步确定提取样品

的 DNA 浓度、纯度。将小麦、大麦、甜荞、苦荞、大米

的单一物种的 DNA 提取液统一稀释至 10 ng/μL, 使用

Qubit 确定浓度, 按照如表 1 所示比例制备混合物, 以小麦

为优势物种。 
原料混合后提取 DNA: 将过筛好的小麦、大麦、甜荞、

苦荞、大米按照表 1 所示比例制备混合物。然后使用

Nucleospin® Food kit 试剂盒进行提取, 按照制造商的方案, 
进行了部分修改, 具体为 DNA 裂解时间由 30 min 延长至

120 min, 使用 100 μL 洗脱缓冲液洗脱 DNA 两次。最后使

用 NanoDrop ONE 分光光度计测量 A260、A280 处的吸光度

值来测定提取样品的 DNA 浓度、纯度。 
市售样品的 DNA 提取: 使用 Nucleospin® Food 试剂

盒对市售食品的基因组 DNA 进行提取, 按照制造商的方

案, 进行了部分修改, 具体为DNA裂解时间由 30 min延长

至 120 min, 使用 100 μL 洗脱缓冲液洗脱 DNA 两次。最后

使用 NanoDrop ONE 分光光度计测量 A260、A280 处的吸光

度值来测定提取样品的 DNA 浓度、纯度。 
以上所有样本的基因组 DNA均置于–20 ℃储存待用。 

 
表 1  已知比例的谷物类过敏原混合样品 

Table 1  Mixed samples of cereal allergens of known proportions 

样品编号 混合物 
混合方式 

DNA 提取液直接混合(D 组) 原料混合后提取 DNA (Y 组) 

1 

小麦:大麦:甜荞:苦荞 

80:6.67:6.67:6.67 80:6.67:6.67:6.67 

2 50:16.67:16.67:16.67 50:16.67:16.67:16.67 

3 25:25:25:25 25:25:25:25 

4 10:30:30:30 10:30:30:30 

5 5:31.67:31.67:31.67 5:31.67:31.67:31.67 

6 1:33:33:33 1:33:33:33 

7 0.5:33.17:33.17:33.17 0.5:33.17:33.17:33.17 

8 0.1:33.3:33.3:33.3 0.1:33.3:33.3:33.3 

9 

小麦:大麦:甜荞:苦荞:大米 

10:10:10:10:60 10:10:10:10:60 

10 5:5:5:5:80 5:5:5:5:80 

11 1:1:1:1:96 1:1:1:1:96 

12 0.5:0.5:0.5:0.5:98 0.5:0.5:0.5:0.5:98 

13 0.1:0.1:0.1:0.1:99.6 0.1:0.1:0.1:0.1:99.6 
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1.3.3  PCR 扩增及产物测序 
为确保样品的真实性, 基于桑格测序, 使用以下一对

ITS2 条形码的通用引物[29]对谷物类过敏原及大米进行验

证 ( 反 应 体系及扩增出程序做了部分调整 ): ITS2F: 
5'-ATGCGATACTTGGTGTGTGAAT-3' 和 ITS3R: 5'-GACG 
CTTCTCCAGACTACAAT-3'。使用的 PCR 反应体系为 25 μL, 
其中包含 12.5 μL mix、上游和下游引物(10 μmol/mL)各
0.5 μL、DNA 模板 3 μL (10 ng/μL)、其余用双蒸水补足至

25 μL, 也可以根据具体情况加以调整(设置未加 DNA 模板

的阴性对照)。PCR 扩增程序为: 94 ℃, 5 min; 94 ℃, 30 s, 
58 ℃, 30 s, 72 ℃, 45 s, 35 个循环; 72 ℃, 10 min。 
1.3.4  文库制备与高通量测序 

测序文库制备和高通量测序均委托上海派森诺生物

科技股份有限公司完成。具体的操作步骤为: 已知混合物

样品和市售样品进行 PCR 扩增, 切取目的片段采用分选磁

珠回收法回收目的片段, 然后在荧光酶标仪上对 PCR 产物

进行定量。纯化后的 PCR 产物使用 TruSeq Nano DNA LT 
Library Prep 试剂盒进行建库。具体操作按照试剂盒说明书

进行。然后, 构建好的文库使用 Agilent Bioanalyzer 2100
进行质检, 再使用 Quant-iT PicoGreen dsDNA Assay 试剂

盒对文库进行定量。最后文库在 Illumina NextSeq 平台上

进行测序, 所得到的数据经过 QIIME2 (2022.11)软件进行

修改和完善。原始序列数据使用 demux 插件进行解码处理, 
cutadapt 插件进行引物切除, 然后使用 DADA2 插件对序

列进行质量过滤、去噪、拼接和嵌合体去除等数据处理。

对上述获得的序列按 97%的序列相似度进行归并, 生成特

征性序列以及丰度数据表格。通过采用本地数据库, 将特

征序列与数据库中的参考序列相比对, 获取每个特征序列

所对应的分类学信息。 

1.4  数据处理 

使用 Excel 2019 软件进行鉴定结果统计及表格绘制, 
Origin 2021 软件进行图片绘制。 

2  结果与分析 

2.1  样品真实性验证 

所提取的小麦、大麦、甜荞、苦荞和大米的 DNA 质

量浓度范围在 1171.3~2358.9 ng/μL 之间 , A260~A280 在

1.70~2.00 之间(表 2), 表明所提取的 DNA 质量较好, 满足

后续实验要求。样品的 ITS2序列的PCR扩增率为 100%, 鉴
定成功率为 100%, 测序结果显示购买的的小麦、大麦、甜

荞、苦荞、大米均为目标物种(表 2)。 

2.2  NGS 数据分析 

本研究制备了小麦、大麦、甜荞、苦荞的原料混合物

和 DNA 混合物作为模拟样品, 并收集 13 种市售食品作为

验证 (标签中声称含有谷物类过敏原或未声称含有过敏

原)。使用 Illumina NextSeq 2000 对所有样品进行测序, 将
获得的序列进行裁剪和合并, 并除去低质量序列: 模拟样

品组共获得 3271162 个组合序列, 2884612 个合格序列, 
市售样品组共获得 1160594 个组合序列, 1159703 个合格

序列。结果表明, 获得的数据量具有足够的测序深度, 能
够为后续高通量测序的物种信息注释提供充足的数据支

持[30]。研究显示物种的信息注释通常需要建立数据库, 尽
管有许多开源和商业物种基因数据库可供使用, 但许多

数据库无法确定序列信息的真实性, 也缺乏适当的注释, 
而使用定制数据库能够使高通量测序鉴定结果更为准

确[31–32]。因此, 本研究采用定制数据库对模拟样品和市售

食品进行分析比较。 
 

表 2  ITS2 条形码鉴定小麦、大麦、甜荞、苦荞、大米结果 
Table 2  Identification results of Triticum aestivum, Hordeum 

vulgare, Fagopyrum esculentum, Fagopyrum tataricum and Oryza 
sativa using ITS2 barcoding 

样品

编号 
物种 
名称 

DNA 质量浓度 
/(ng/μL) 

A260/A280 
鉴定

结果 

1 大麦 1290.1 1.97 √ 

2 小麦 2026.4 1.91 √ 

3 甜荞 1814.2 1.95 √ 

4 苦荞 2358.9 1.93 √ 

5 大米 1171.3 1.98 √ 

注: √表示鉴定结果为目标物种。 
 

2.3  高通量测序检测谷物过敏原的结果分析 

2.3.1  DNA 提取液直接混合的 NGS 结果分析 
不同的市售食品中可能存在的谷物类过敏原含量不

同, 为尽可能全面地评估 ITS2 条形码与 NGS 相结合的方

法能否对食品中存在的各种含量的谷物类过敏原进行鉴别, 
本研究使用均为 10 ng/μL 的谷物类过敏原的单一物种

DNA 提取液按比例混合(表 1)。结果显示(图 1), D1~D13
组中的 4 种谷物类过敏原和大米均能被鉴别出, 但所得到

的物种相对丰度却与添加比例不同。如 D1 组中小麦作为

优势物种, 添加量为 80%, 但其物种的相对丰度为 22.52%; 
D3 组小麦、大麦、甜荞和苦荞等比添加, 但其物种相对丰

度分别为 2.24%、11.14%、69.65%和 16.90%; D13 组添加

99.6%的大米为基质, 分别掺入 0.1%的小麦、大麦、甜荞

和苦荞 , 高通量测序结果显示大米的物种相对丰度为

14.36%, 小麦、大麦、甜荞和苦荞的物种相对丰度分别为

2.24%、6.74%、65.52%、14.83%。研究结果表明, 本方法

能够准确鉴别出 DNA混合方式中的 4种谷物类过敏原, 但
单纯依据物种相对丰度这一指标, 无法实现对样品中的小

麦、大麦、甜荞、苦荞以及大米的精准定量分析, 该结论

与前人的相关研究成果相符[33]。同时, D8 组与 D13 组中添

加的微量(0.1%)小麦、大麦、甜荞和苦荞过敏原均被成功

鉴别, 这表明本研究方法具备较高的灵敏度, 能有效捕捉
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样品中的低含量过敏原信息。此外, 据总体趋势而言, 小
麦、大麦、甜荞、苦荞和大米的物种丰富度与添加量成正

比关系。其中, 甜荞的物种相对丰度远高于实际添加量, 
这可能是由于引物存在偏好性[34], 在扩增过程中偏向于甜

荞。同时, 甜荞的实际占比总体呈增高趋势, 与实际添加

比例增高趋势大致相同。综上, 小麦、大麦、甜荞、苦荞

过敏原均能够被本方法准确鉴别, 且灵敏度低至 0.1%。 
 

 
 

图 1  基于 NGS 的谷物类过敏原 DNA 原液混合的物种相对丰度 
Fig.1  Relative species abundance of DNA mixes of cereal-based 

allergens based on NGS 
 

2.3.2  原料混合后提取 DNA 的 NGS 结果分析 
制作市售食品时一般将原料直接混合, 因此本研究

模拟直接购买的市售食品, 将小麦、大麦、甜荞、苦荞和

大米原料按比例(表 1)混合后提取 DNA, 进行高通量测序。

结果显示(图 2), Y1~Y13 组中的 4 种谷物类过敏原和大米

均能被鉴别出, 但所得到的物种分布却与预期比例有所不

同。如 , Y2 组加入 50%的小麦 , 但其物种相对丰度为

16.98%; Y3 组将 4 种谷物类过敏原等比混合, 小麦、大麦、

甜荞和苦荞的物种相对丰度分别为 2.16%、30.85%、

28.05%、38.86%; Y8 组掺入了 0.1%的小麦, 其物种相对丰

度为 0.20%; Y12组添加 98%的大米为基质, 分别掺入 0.5%
的 4 种谷物类过敏原, 高通量测序结果显示大米的物种相

对丰度为 19.34%, 小麦、大麦、甜荞和苦荞过敏原的物种

相对丰度分别为 3.18%、15.88%、24.11%、34.43%。与

DNA 混合组研究结果相同, 本方法能准确鉴别样品中的

小麦、大麦、甜荞、苦荞过敏原, 但无法进行准确定量, 且
原料混合方式所得的物种相对丰度更接近实际添加量。同

时, 也能检测出样品中含量低至 0.1%的 4 种谷物类过敏

原。此外, 据总体趋势而言, 小麦、大麦、甜荞、苦荞和

大米的物种丰富度与添加量成正比关系。但与使用单一物

种的 DNA原液混合相比, 甜荞的实际占变低, 小麦的实际

占比变高, 这可能是因为 DNA 原液在混合过程中各物种

初始 DNA 浓度相同, 原料混合组中则由于荞麦富含的丰

富多酚与黄酮类物质, 在 DNA 提取时易与多糖或蛋白质

结合, 形成黏稠的胶状物, 阻碍荞麦的 DNA 释放, 同时

引物具有偏好性、扩增效率也存在差异, 这些原因都可能

导致原料混合组中测得的甜荞物种相对丰度降低[35–36]。

综上, 小麦、大麦、甜荞、苦荞过敏原均能够被本方法准

确鉴别, 且灵敏度低至 0.1%。 
 

 
 

图 2  基于 NGS 的谷物类过敏原原料混合的物种相对丰度 
Fig.2  Relative abundance of species in a mixture of cereal-based 

allergenic ingredients based on NGS 
 

2.4  市售食品的高通量结果分析 

为评估本方法的实用性, 收集市面上常见的市售食

品进行检测, 这些市售食品中部分声称可能存在含麸质

谷物及其制品, 部分为配料表中显示存在谷物类过敏原, 
部分未标识过敏原标签或配料表中无谷物类过敏原物

种。市售食品的 Illumina 测序结果显示, 13 份样品含有不

同程度的谷物类过敏原(表 3, 图 3): 如样品 S4 中声称存

在含麸质谷物及其制品, 实际检出小麦与非麸质谷物(甜
荞、苦荞); 样品 S6 中未标识过敏原标签, 并且配料表中

无谷物类过敏原, 实际检出小麦和大麦; 样品 S9 中配料

表显示仅存在荞麦过敏原物种, 但实际检出小麦、大麦过

敏原物种。同时, 微量的谷物类过敏原也能够被检测到。

例如样品 S2 中检测到的小麦过敏原物种相对丰度仅为

2.98%; 样品 S3 中检出苦荞、大麦和甜荞过敏原物种, 它
们的物种相对丰度分别为 0.56%、0.24%和 0.38%; 样品

S10 中检测到存在小麦和苦荞过敏原, 物种相对丰度分别

为 2.05%、0.79%; 样品 S13 中检测存在小麦、大麦过敏

原, 物种相对丰度分别为 0.72%、0.60%。上述结果均表

明, 市售食品存在不同程度的过敏原标签、配料表与实际

检测结果不符的情况。 
需要注意的是, 在随机收集的市售食品中, 少数与配

料表和过敏原标签不符的样品, 其 NGS 测序数据显示存

在 0.2%阈值以下的低丰度谷物类过敏原, 此类微量检出信

号不能作为产品存在故意添加行为的判断依据, 推测可能 
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表 3  市售食品标签标识的谷物类过敏原与高通量鉴定中谷物过敏原的比较 
Table 3  Comparison of cereal allergens in commercially available food labeling with cereal allergens in high-throughput identification 

样品编号 配料表中含有的谷物类过敏原 过敏原标签 检出的过敏原名称 

S1 小麦 — 小麦 

S2 × — 小麦 

S3 小麦、荞麦 含麸质谷物及其制品 小麦、大麦、甜荞、苦荞 

S4 小麦 含麸质谷物及其制品 小麦、甜荞、苦荞 

S5 小麦 含麸质谷物及其制品 小麦 

S6 × — 小麦、大麦、苦荞 

S7 × 含麸质谷物及其制品 * 

S8 小麦 — 小麦、大麦 

S9 荞麦 — 小麦、大麦、甜荞、苦荞 

S10 小麦 含麸质谷物及其制品 小麦、苦荞 

S11 小麦 — 小麦、大麦、苦荞 

S12 小麦 含麸质谷物及其制品 小麦、大麦 

S13 小麦 — 小麦、大麦 

注: ×表示配料表中无谷物类过敏原物种; —表示未标识过敏原标签; *表示未检出谷物类过敏原物种。 
 
 

 
 

图 3  市售食品中各过敏原的物种相对丰度 
Fig.3  Relative abundance of each allergen species in commercially available foods 

 
由于以下潜在因素: (1)样品原料在田野间由于共生关系受

到污染; (2)生产环节中多产品共用设备导致的交叉污染; 
(3)供应链运输过程的非预期接触污染。据此提出判定标准: 
当目标过敏原物种在本方法检测体系中的相对丰度低于

0.2%临界值时, 建议结合生产溯源信息进行综合评估。以

样品 S7 为例, NGS 测序结果显示含有 0.01%物种相对丰度

的小麦过敏原物种, 但配料表未标注小麦成分, 综合判定

该产品不含小麦过敏原物种。 

3  结  论 

谷物过敏原广泛存在于谷物相关制品中, 当谷物过

敏人群接触目标过敏原时, 会引发一系列的变态反应, 严
重影响人们的日常生活。NGS 具有高灵敏度和高准确性、

通量高等优点, 不仅能鉴别样品中的多个物种, 还能鉴别

样品中的微量成分。因此, 本研究基于 NGS 并结合 ITS2
通用条形码来鉴定模拟样品和市售食品中是否含有谷物类
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过敏原。将小麦、大麦、甜荞和苦荞按不同比例的原料或

DNA 原液混合, 来制备含谷物类过敏原的混合样品, 并模

拟市售食品中谷物类过敏原可能存在的不同含量与混合方

式。结果显示, 所鉴别的过敏原物种与已知比例的模拟样

品一致, 表明该方法可以准确鉴别出样品中是否含有小

麦、大麦、甜荞和苦荞过敏原, 且当模拟样品中目标过敏

原含量为 0.1%时, 仍能被鉴别, 具有高灵敏度。关于混合

方式, 两种混合方式均能检测到目标过敏原物种, 灵敏度

同为 0.1%, 但原料混合方式的样品相对物种丰度与实际添

加比例更为接近。在收集的市售食品检测数据中, 部分样

品的谷物类过敏原物种检测结果与商品标注的过敏原信息

或配料组成呈一致性, 但也有部分样本存在检测结果与标

签信息不符的情况。本研究为谷物过敏原的正确标签标识

提供有力技术手段, 助力谷物过敏原市场监管, 为过敏人

群健康提供保障。 
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