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　　摘要：综述了代谢组学在果蔬品种特征特性、生长发育与成熟中品质形成及采后品质变化与控制研究中的应用现
状，指出了研究中存在的问题，对进一步的研究方向进行了展望。
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　　果蔬品质的形成是一个十分复杂的代谢过程，因而一直
受到人们的关注［１］。以往果蔬采后研究主要分析一些与代

谢相关的生理生化指标，对代谢具体过程缺乏认识。近年来，

代谢组学在果蔬采后研究方面取得了新的进展与突破，成为

揭示果蔬品质形成机理的重要研究手段。

代谢组学主要研究特定生理或发育状态下分子量低于

１ｋｕ系列小分子代谢物的分布与变化情况。果蔬中化学物
质鉴定是代谢组研究的重要内容，也是评价果蔬品质的有效

途径［１］。对于果蔬而言，某种或几种化学物质的存在与否及

其含量高低决定了品质性状，在特定条件下，当风味、色泽、成

熟度等评价指标不能反映产品品质差别时，采用代谢组学研

究手段定性与定量分析这些物质，区分不同产品间的品质差

异成为可能。此外，运用液相质谱（ＬＣ－ＭＳ）、气相质谱
（ＧＣ－ＭＳ）、核磁共振（ＮＭＲ）等技术结合多元统计分析，明确
具体变化的物质，可实现对果蔬贮藏品质的定量和定性监测。

目前代谢组学已被应用于评价果蔬营养、品质等性状评价，以

及胁迫下生理变化及阐释相关途径等。还有极少数应用于采

后生物学的研究，包括新基因型的快速检测和采后病理生物标

记物的鉴定［２］。可以预见，随着果蔬采后生物学发展，代谢组

学在果蔬采后研究领域将显示潜在的应用前景。本研究主要

对代谢组学在果蔬采后品质研究中的应用进行了综述。

１　代谢组学在果蔬品种特征特性中的应用

代谢组学各种分析技术已广泛应用于果蔬品种的区分与

鉴定。ＧＣ－ＭＳ、ＬＣ－ＭＳ或ＮＭＲ等非靶标研究在苹果［３］、甜

椒［４］、番茄［５］和马铃薯［６］等果蔬中已有报道。

了解果蔬品种特性及分析其作为食品原料潜在的优越性

是果蔬代谢组学研究的重点。基于流动注射电喷雾质谱法

（ＦＩＥ－ＭＳ）和ＧＣ－ＭＳ的代谢组学技术已用于评价马铃薯的
化学组成。ＦＩＥ－ＭＳ数据表明不同品种马铃薯块茎异亮氨
酸、酪氨酸和苯丙氨酸含量存在显著差异［７］，而且已鉴定的

代谢产物与马铃薯块茎的品质特点密切相关 。Ｄｏｂｓｏｎ等通
过ＧＣ－ＭＳ分析，同样发现不同品种马铃薯氨基酸、有机酸、
糖类和糖醇类等极性代谢物以及脂肪酸、链烯醇、甾醇等非极

性代谢物存在一定差异，这也揭示了马铃薯品种差异［６］。高

分辨魔角核磁共振技术（ＨＲＭＡＳ－ＮＭＲ）已用于甜椒的代谢
轮廓分析，其优点在于可同时检测极性与非极性物质［４］，该

研究中发现影响甜椒品种品质差异的代谢物质主要为糖类、

有机酸及脂肪酸。Ｓáｎｃｈｅｚ等通过ＨＲＭＡＳ－ＮＭＲ光谱，结合
主成分分析（ＰＣＡ）和指定信号分析，证实番茄品种感官品质
与代谢物含量之间的依存关系。番茄食味与相关的代谢物如

果糖、有机酸等存在依赖性。研究结果显示 Ｒａｍｂｏ和 Ｒａｆ品
种分别优先积累柠檬酸和果糖［５］。

通过对新鲜果蔬挥发性物质检测也可以提供有用的产品

品质信息。ＳＰＭＥ－ＧＣ－ＭＳ已用于苹果、木莓等挥发性成分
代谢分析。Ｙｏｕｎｇ等测定了不同品种苹果各种挥发性酯类物
质含量，其中ＭｃＩｎｔｏｓｈ和 ＧｒａｎｎｙＳｍｉｔｈ苹果总酯含量较低，而
Ｓｐａｒｔａｎ、ＩｄａＲｅｄ和 Ｊｏｎａｇｏｌｄ苹果总酯含量较高，且含高达４０
种酯类物质，其相对定量解释了每个苹果品种不同的风味特

征［３］。但ＧＣ方法分析缓慢，不适宜于田间测量或在线监控。
质子传递反应质谱方法（ＰＴＲ－ＭＳ）克服了上述 ＧＣ法缺点，
替代ＧＣ－ＭＳ成为可能［８］。Ａｐｒｅａ等通过 ＰＴＲ－ＭＳ分析不
同品种木莓挥发性成分，发现其存在高度变异性，这些变异与

木莓感官特性有关［９］。还有研究表明，通过 ＰＴＲ－ＴｏＦ－ＭＳ
与多变量分析有望准确获取苹果品种无性系指纹谱［１０］。

代谢组学还可监控果蔬中的生物活性成分。Ｂｒｏｗｎ等通
过超高压液相色谱质谱联用技术（ＵＰＬＳ－ＭＳ）检测到花青素
含量丰富的蔓越橘品种如 ＢｅｎＬｅａｒ、Ｂｅｒｇｍａｎ和 ＧＨ１等［１１］。

Ｆｕｊｉｍｕｒａ等提出将代谢组学作为一种新颖的功能性食品设计
策略，而后采用代谢组学评价了各种茶叶品种的营养成分，通

过偏最小二乘回归分析，成功构建了用于预测不同茶叶品种

生物活性的可靠模型［１２］。

２　代谢组学在果蔬生长发育中的应用

生长、发育与成熟过程通常激活了果蔬类胡萝卜素、黄
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酮、糖类、有机酸和芳香物质的代谢途径，不但提高了果实感

官品质，同时也促进组织器官成熟［１３］。研究果实生长发育与

成熟过程中潜在的代谢物变化将有助于开发提高货架期及采

后品质的新方法［１４］。

Ｓáｎｃｈｅｚ等鉴定了番茄中大量的糖类、黄酮糖苷、氨基酸
及有机酸成分，发现 γ－氨基丁酸（ＧＡＢＡ）是监控成熟过程
的良好标志物，而与食味相关的其他代谢物如果糖、柠檬酸及

苹果酸具有品种依赖性［５］。Ｍｏｃｏ等采用液相色谱串联四极
杆飞行时间质谱（ＬＣ－ＱＴｏＦ－ＭＳ）和高效液相色谱－二极管
阵列－荧光检测技术（ＨＰＬＣ－ＰＤＡ－ＦＤ）对不同品种、不同
成熟期的番茄代谢产物进行了比较，２种分析方法联用检测
出大量的代谢物质，许多代谢产物包括类胡萝卜素、叶绿素、

抗坏血酸、生育酚、黄酮类、酚酸、生物碱、皂苷和其他糖基化

衍生物等在特定成熟期、特定的品种中积累［１５］。Ｒｏｅｓｓｎｅｒ等
测定与番茄生长相关的代谢物变化，通过 ＧＣ－ＭＳ分析检测
出糖类、糖醇、氨基酸及有机酸，采用 ＧＣ－ＭＳ的代谢组学方
法表征转基因番茄果皮成分用于评价番茄品种的代谢多

样性［１６］。

Ｔｏｆｆａｌｉ等分析葡萄品种 Ｃｏｒｖｉｎａ发育后期代谢物变化的
详细指纹谱，发现未成熟的葡萄只含有 ２种主要酚类物质
（黄酮和黄烷酮），区别于成熟浆果。此外，通过数据的多变

量分析表明各种代谢物间的关联性，如花色苷和羟基肉桂酸，

黄烷－３－醇和花色苷［１７］。Ａｌｉ等以核磁共振氢谱（１ＨＮＭＲ）
为研究手段，发现葡萄品种 Ｔｒｉｎｃａｄｅｉｒａ与其他２个品种明显
不同，具有较低的酚类物质含量［１８］。成熟初期具有相对较高

的酚类与有机酸类物质如咖啡酸和苹果酸，但成熟后期有较

高的葡萄糖及果糖含量。

３　代谢组学在果蔬采后品质变化中的应用

通过采后代谢产物鉴定及与采后病理相关的代谢途径研

究，以提高采收果实贮藏品质。Ｒｕｄｅｌｌ等研究了贮藏前ＵＶ－
白光辐射ＧｒａｎｎｙＳｍｉｔｈ苹果皮的代谢组，研究暴露于光及冷藏
下苹果皮初生与次生产物代谢途径，发现与乙烯合成、有机酸

代谢、黄酮色素合成相关的代谢途径存在，并且贮藏前紫外辐

射改变了果实质地［１９］。通过全面的代谢轮廓分析同样证实采

后紫外辐射能减少ＧｒａｎｎｙＳｍｉｔｈ苹果虎皮病发病率［２０］。苹果

皮代谢组数据的一系列多变量分析揭示了虎皮病状态、光处理

周期以及来自异戊二烯和苯丙素类化合物等多途径的次生代

谢产物间的关联性。Ｐｅｄｒｅｓｃｈｉ等采用代谢组学方法研究了控
制气体（ＣＡ）贮藏过程中Ｃｏｎｆｅｒｅｎｃｅ梨果心褐变机理，引起果
心坍塌主要因子来自于过低的氧分压以及过高的二氧化碳分

压，并认为ＧＡＢＡ和葡糖酸是果心坍塌的代谢标志物［２１］。

采后代谢组学分析手段能检测果蔬潜在的腐败变质［２２］。

果实采后初期病害不易被检测出，因为低温和 ＣＡ贮藏可抑
制孢子的形成。因此，贮藏早期检测病害能最大限度减少采

后损失。尽管代谢产物已用于果蔬腐败变质鉴定，但近年来

代谢组学发展为果蔬病害研究提供了一种新的思路。采用

ＧＣ－ＭＳ代谢组学方法已经用于病害早期挥发性物质的检
测。研究发现，许多化合物具有病害专一性，病原体侵入后挥

发性物质随不同的病原体变化。Ｍｏａｌｅｍｉｙａｎ等采用 ＧＣ－ＭＳ
分析Ｋｅｉｔｔ芒果的主要挥发性物质用于检测和区分炭疽病和

干腐病［２３］。１－戊醇专性对应于焦腐病菌（Ｌａｓｉｏｄｉｐｌｏｄｉａｔｈｅｏ
ｂｒｏｍａｅ），崖柏醇专性对应于胶孢炭疽菌（Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ
ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ）。Ｖｉｋｒａｍ等采用 ＨＳ－ＳＰＭＥ－ＧＣ－ＭＳ分析
挥发性物质用于区分接种不同病原微生物的 ＭｃＩｎｔｏｓｈ苹果，
氟乙烯和３，４－二甲基 －１－己烯专性对应于青霉，而丁酯、
丁酸乙酯、４－甲基－１－己烯和２－甲基四唑被发现存在于
接种毛霉的样品中［２４］；类似地，乙酸甲酯和氟分别与灰霉菌

（Ｂｏｔｒｙｔｉｓｃｉｎｅｒｅａ）和链核盘菌（Ｍｏｎｉｌｉｎｉａａｒｉａｅ）相关联；而对于
Ｃｏｒｔｌａｎｄ苹果，二甲醚和丙醛与青霉关联，乙酸甲酯和苯乙烯
与灰霉菌和串珠霉关联；在 Ｅｍｐｉｒｅ苹果中，３，４－二甲基 －
１－己烯－１，２－甲基戊基丁酸乙酯和２－甲基己酸丙酯只分
别与Ｂ．ｃｉｎｅｒｅａ、梨形毛霉（Ｍｕｃｏｒｐｉｒｉｆｏｒｍｉｓ）和 Ｍ．ａｒｉａｅ关
联［２５］。综上所述，病害及感染区标志代谢物能够被用于监控

苹果早期病害进程，同时诊断贮藏期苹果病害。

阐明果蔬采后处理引起的生化本质和遗传基础对筛选适

宜的贮藏条件，选择抗真菌感染、抗胁迫的果蔬品种有重要研

究意义。热处理诱导柑橘产生防御机制，使其在贮藏过程中

经受环境胁迫。Ｐｅｒｏｔｔｉ等采用ＧＣ－ＭＳ分析贮藏期经过热处
理的Ｖａｌｅｎｃｉａ甜橙具有较高的含糖量，但主要的酸类物质基
本不受影响［２６］。这些生化变化与蛋白组学结合分析证实：热

处理后甜橙真菌等病原体易感性较低。

４　展望

代谢组学技术可应用于果蔬采后研究的很多方面，随着

数据和信息量积累越来越大，其在品质控制、生物学信息研究

等领域的应用价值也将与日俱增。代谢组学技术不仅能对单

个代谢物进行全方位的分析，更可有效揭示果蔬采后初生、次

生代谢途径，以及生物系统对环境和基因变化的响应机制，最

终通过与蛋白组学、转录组学等其他组学技术整合，阐述果蔬

从基因到表型的整套复杂系统是如何运行的，通过控制代谢

途径，从而提升果蔬品质。

目前果蔬采后代谢组主要基于代谢指纹表型区分与采后

贮藏条件相关的生物标志物鉴定，代谢通路分析及代谢动力

学模型尚未见报道，后者将在生化水平研究果蔬采后代谢物

的动态变化机理。代谢调控不仅发生在代谢组水平，同时也

发生在蛋白组和转录组，全面理解果蔬采后代谢物变化需要

将ＤＮＡ→ｍＲＮＡ→蛋白质→代谢产物方向上生物信息联系起
来，这将有利于从整体上研究生物系统对基因或环境变化的

响应机制。
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