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摘要: 代谢组学是系统生物学的一个重要分支, 它同时检测生物体系大量的内源性代谢物, 从代谢水平上研究其变化差异, 
对进一步了解代谢网络和新功能基因的发掘具有重要作用, 已被广泛应用于多个研究领域。目前, 在茶树(Camellia sinensis)
上代谢组学主要用于研究原料采摘部位、发育阶段、季节和环境因子、产地、加工等因素对茶叶化学成分和品质的影

响。本文综述了代谢组学在茶树研究中的应用进展并作出了展望, 为其进一步应用提供参考。
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代谢组学(metabolomics或metabonomics)是继

基因组学、转录组学及蛋白组学之后, 于20世纪

90年代出现的另一种新兴的系统生物学研究方法

(Krastanov 2010; Nicholson等2002)。它应用现代

分析手段对代谢过程中所有分子量小于1 kDa的代

谢产物进行定性与定量分析, 反映生物体系(生物

体、细胞或组织)受外界的刺激或基因变异时的代

谢产物变化情况, 从而揭示其生命活动规律与调

节机制(赵维薇等2011)。代谢组学的研究能更加

系统、准确、直观地反映生物体系在不同环境中

的变化, 在新药研发(Wishart 2008; Wishart等
2008)、疾病诊断(Wishart等2009)、转基因作物分

析(Barros等2010; Chang等2012)、食品营养与安全

(Xu等2011)等很多领域中得到了广泛应用。

代谢物检测方法主要是质谱(mass spectrometry, 
MS) (Verdonk等2003)、核磁共振(nuclear magnetic 
resonance, NMR) (Holmes等2000; 董继扬等2011)、
高效液相色谱(high-performance liquid chromatog-
raphy, HPLC) (林艳萍等2007)、傅立叶变换红外

光谱(Fourier-transform infrared spectroscopy, FTIR) 
(Harrigan等2004)、色谱/质谱/核磁共振联用(LC/
MS/NMR) (Sun等2012; 吴宏伟等2013)技术等, 目
前植物代谢组学主要采用MS和NMR两大分析平

台。由于植物固着生长, 面对多变的环境其本身

会形成一系列复杂的代谢调控系统来弥补这一缺

陷(Fernie和Schauer 2009)。相对动物和微生物而

言, 植物代谢产物种类繁多, 目前已知的植物代谢

产物超过20万种, 仅拟南芥(Arabidopsis thaliana)
的代谢产物(包括初生和次生代谢物)估计就超过了

5 000种, 而动物的代谢物仅有2 500种左右, 微生物

的代谢物仅为1 500种左右(Dixon和Strack 2003)。

植物代谢产物数量如此之多, 也给相关的科学研

究带来了一定的困难(Bino 2004; Facchini等2004; 
von Roepenack-Lahaye等2004)。植物代谢组检测

方法从最初的靶向代谢组分析与非靶向代谢组分

析已经扩展为广泛靶向的代谢组分析, 能一次定

量检测上千种代谢物, 适合高通量、广覆盖地分

析大量样本, 能全面、准确、有效地比较样本间

的代谢物质差异, 综合解析差异代谢物的代谢途

径(Chen等2013; Sawada等2009)。植物代谢组学已

广泛应用于植物多方面的研究中, 例如代谢表型

差异研究、植物逆境胁迫的研究、转基因植物的

安全性评价、植物基因功能鉴定等方面。

近年来, 代谢组学在茶树[Camellia sinensis (L.) 
Kuntze]研究中的应用越来越受到关注。本文主要

介绍代谢组学在茶树研究中的应用及其存在的问

题与展望, 旨在为其进一步应用提供参考。

目前, 代谢组学在茶树研究中的应用集中于研

究原料采摘部位、发育阶段、季节和环境因子、

产地、加工等因素对茶叶成分和品质的影响。

1  采摘部位和发育阶段对茶叶品质的影响

许多研究表明, 不同采摘部位、不同发育阶

段会影响茶树化学成分的代谢途径, 同时也会对

茶叶的品质产生很大的影响。Lee等(2011b)通过

核磁共振氢谱(1H NMR)结合多元统计分析研究了

茶树(C. sinensis var. Yakukita)新梢上不同部位鲜叶

的代谢, 发现从新叶到老叶存在明显的代谢差异, 
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随着新叶变老, 茶氨酸(theanine)、咖啡因(caffeine)、
没食子酸(gallic acid)含量增加, 而儿茶素(catechin)、
葡萄糖(glucose)、蔗糖(sucrose)含量降低, 揭示了

茶树新梢生长过程中茶氨酸和儿茶素存在负相关, 
同时还发现新梢中茎具有高茶氨酸含量和低儿茶

素含量的特点。Zhu等(2017)运用超高效液相色谱

四级杆飞行时间质谱(ultra-high-performance liquid 
chromatography/quadrupole-time-of-flight mass spec-
trometry, UHPLC/Q-TOF-MS)技术对茶叶绒毛进行

非靶向代谢组分析, 共鉴定出114种化学成分, 和无

绒毛的茶叶相比较, 其具有较高的氨基酸含量, 较
低的茶多酚含量, 具有高鲜味低苦涩味的特点。

Feng等(2014)对4种白化茶(‘安吉白茶’、‘黄金

芽’、‘天台黄茶’、‘郁金香’)和一种绿叶茶(‘福鼎

大白茶’)的差异代谢物进行分析, 发现白化茶与绿

叶茶相比具有较低的叶绿素、类胡萝卜素、咖啡

碱、儿茶素的含量, 较高的叶绿素a/b和玉米黄

素、氨基酸(包括茶氨酸)含量; 高氨基酸含量与低

叶绿素、儿茶素、咖啡因含量主导了白化茶低苦涩

味高鲜爽味品质的形成。李春芳(2016)利用气相

色谱/质谱(gas chromatography/mass spectrometry, 
GC/MS)联用技术对‘白叶1号’不同叶色时期(黄绿

期、白化前期、白化后期、绿期)的叶片进行代谢

组分析, 得出绿期与白化的各个时期代谢谱差异

显著, 随着茶树新梢的生长时期及其叶色的不断

改变, 叶片中的氨基酸、脂肪酸、有机酸、糖类

及其衍生物在4个不同时期的含量差异显著。曾

超珍(2016)利用超高效液相色谱电喷雾(electrospray 
ionization)四级杆飞行时间串联质谱(UHPLC/ESI-
Q-TOF-MS/MS)在正负离子模式下对‘安吉白茶’不
同发育时期(白化前期、白化期、复绿期)的新梢

叶片进行代谢组学分析, 结果表明: 白化期与白化

前期、复绿期的代谢谱差异显著, ‘安吉白茶’新梢

叶片中的氨基酸、儿茶素、黄酮类、有机酸、糖

类化合物等代谢物质及其衍生物在3个不同时期

的含量差异显著。在白化期, 氨基酸总量和茶氨

酸含量显著提高, 大多数儿茶素和黄酮醇(苷)类化

合物及其衍生物含量显著下降。Jeon等(2017)利
用GC/MS方法对3个不同生长阶段(40、60、90 d)
的新鲜茶树叶片进行差异代谢物分析, 鉴定出159
种挥发性物质, 其含量在60 d时最高; HPLC技术测

定茶叶中儿茶素、咖啡碱、茶氨酸的含量, 发现

在3个不同生长阶段儿茶素的含量不断升高, 而咖

啡碱含量在40和60 d高于90 d。
2  季节和环境因子变化对茶叶品质的影响

季节和环境因子(遮荫、光照、温度)变化下

的茶树代谢产物有很大的差异, 对茶叶品质造成很

大的影响。Lee等(2010)采用
1H NMR分析济州岛3

个不同地区茶树的代谢组差异, 以研究气候和地理

条件对茶树新梢代谢的影响, 发现生长在相对高

温、长日照、高降水量环境的茶树茶氨酸含量相

对较高, 而异亮氨酸(isoleucine)、亮氨酸(leucine)、
缬氨酸(valine)、丙氨酸(alanine)、表儿茶素(epicate-
chin, EC)、表没食子儿茶素(epigallocatechin, EGC)、
表没食子儿茶素没食子酸酯(epigallocatechin-3-gallate, 
EGCG)含量相对较低, 说明春季高温、长日照、

高降水量刺激茶树茶氨酸的合成。Xu等(2012)利
用代谢组学与有监督模式识别方法, 即k-最近邻法

(k-nearest neighbors algorithm, k-NN)和线性判别分

析(linear discriminant analysis, LDA)相结合预测茶

叶生产的季节(春季或夏季)。韩国研究者用UHPLC/ 
Q-TOF-MS技术对不同采收季节(4月~8月)的茶叶

次生代谢物的变化规律进行研究, 共鉴定出31种
次生代谢物质, 其中两种没食子单宁、3种黄烷-3-
醇、两种黄酮醇、两种茶黄素的含量发生了显著

变化, 随着采收季节的推迟, 黄酮醇和茶黄素的含

量不断上升, 而没食子单宁和黄烷-3-醇的含量逐

渐下降(Ryu等2017)。
Ku等(2010a)采用LC/MS和GC/MS技术分析

了遮阴对茶树代谢的影响, 经主成分分析和正交

偏最小方差判别分析, 发现经过80%遮阴10 d的茶

叶中没食子儿茶素(gallocatechin)、木麻黄素(stric-
tinin)、apigenin glucosyl-arabinoside、quercetin 
p-coumaroyl-glucosyl-rhamnosyl-galactoside、kaemp-
ferol p-coumaroyl-glucosyl-rhamnosyl-galactoside、苹

果酸(malic acid)、焦谷氨酸(pyroglutamic acid)含
量升高, 而没食子酰奎宁酸(galloylquinic acid)、
EGC、EC、琥珀酸(succinic acid)、果糖(fructose)
含量降低, 同时还发现不遮阴时具有较高的总酚

类和总黄酮类含量, 因而具有更强的抗氧化活性, 
说明通过遮阴栽培可以生产高鲜味(umami)低涩味

(astringent)茶叶。郝亚利(2010)以‘龙井43’为实验



曾超珍等: 代谢组学在茶树研究中的应用进展 1593

材料, 基于GC/MS的代谢组技术分析不同光质处

理的茶鲜叶(不同生育期)对品质形成的影响, 并运

用HPLC结合荧光、紫外检测的方法, 分析不同生

育期茶鲜叶中氨基酸、儿茶素、生物碱、黄酮组

分及其含量的动态变化。Shen等(2015)利用GC/
MS技术结合多变量统计分析对冬季茶树(自然条

件和温室大棚)进行代谢谱分析, 得出在自然条件

下其棉子糖、麦芽糖、葡萄糖、果糖的含量较高; 
在温室大棚条件下, 亮氨酸、缬氨酸、苏氨酸、

丙氨酸的含量较高(除11月16日以外), 此外柠檬

酸、延胡索酸、苹果酸含量也较高。结果表明, 
不同的低温条件以不同的方式改变茶树的代谢途

径, 对茶树代谢物的影响存在显著差异。

3  不同产地对茶叶品质的影响

代谢组学作为一种高通量检测与数据多元统

计分析相结合的方法, 能用于分析不同产地对茶

叶品质成分的影响。李万春(2012)利用GC/MS技
术对福建省安溪县境内8个乡镇的铁观音茶进行

代谢组学分析发现, 不同乡镇的茶叶代谢表型存

在明显的差异 ,  而相邻乡镇的茶叶代谢表型相

似。郑起帆(2016)以4个不同产地的普洱生茶为研

究对象, 采用
1H NMR代谢指纹图谱方法对其水溶

性成分进行代谢物差异分析, 得出显著差异代谢

物主要包括缬氨酸、苏氨酸、绿原酸、没食子酸

酯等。景进(2016)利用代谢指纹图谱方法建立扁

形茶品质预测和等级判别模型, 结果发现, 不同产

地的扁形茶与其品质没有明显的相关性, 其原因

是扁形茶中含量较高的化合物(儿茶素及其聚合

物、氨基酸、植物碱、茶黄素等)是影响品质的主

要因素, 而不同产地间的扁形茶所形成的特征化

合物主要是茶叶中含量较低的化合物(黄酮类、多

糖类、肽类等)。
4  加工工艺对茶叶品质的影响

茶树种质资源丰富, 品种繁多, 不同品种或同

一品种的茶树采用不同加工工艺生产的茶叶品质

差异较大。Lee等(2011a)采用1H NMR分析了绿

茶、部分发酵茶和完全发酵茶的代谢组差异, 通
过主成分分析发现13种代谢物(EC、没食子儿茶

素、EGC、EGCG、茶氨酸、丙氨酸、乙酸、奎

尼酸、谷氨酸、咖啡因、蔗糖、葡萄糖、没食子

酸)在绿茶和发酵茶之间存在差异, 在茶叶发酵过

程中EC、没食子儿茶素、EGC、EGCG、奎尼

酸、谷氨酸、咖啡因、蔗糖含量下降, 而没食子

酸、葡萄糖含量上升。Lee等(2015)对来自中国、

日本、韩国的284个茶样(包括白茶、绿茶、乌龙

茶)采用1H NMR的方法进行非靶向代谢组分析, 发
现环境因素与白茶、绿茶、乌龙茶的代谢组具有

较强的相关性。此外, 运用多元统计分析揭示了

白茶和绿茶叶片茶氨酸和儿茶素衍生物的相互关

联。Dai等(2017)用UHPLC/Q-TOF-MS技术对白

茶、绿茶、红茶特征代谢物进行非靶向代谢组综

合分析, 发现3个样品的差异显著代谢物主要是氨

基酸、儿茶素及其二聚物、黄酮醇、黄酮苷和风

味前体物质。

Ku等(2010b)采用LC/MS分析普洱茶组分及

其在后发酵(postfermentation)期间的变化, 研究发

现普洱茶生茶较熟茶含有更多抗氧化物质, 抗氧

化实验也表明生茶具有更强的抗氧化活性, 表明

代谢组学方法是研究普洱茶制作工艺、后发酵时

间和抗氧化活性的有力工具。Fraser等(2014)通过

LC/MS分析了3个不同收获时期(春、夏、秋季)的
乌龙茶做青阶段36 h内不同时间段的化学成分, 通
过主成分分析的模型揭示了整个做青过程的主要

成分变化情况。Xu等(2015)运用LC/MS对茯砖茶

发酵过程代谢组学进行分析, 发现茯砖茶在微生

物发酵过程中影响其品质的重要代谢物产生很大

的变化, 其中包括咖啡因、儿茶素、没食子酸等, 
表明非靶向代谢组学方法能够快速对茶叶在加工

过程进行质量监控。Tan等(2016)利用UHPLC/
Q-TOF-MS技术对不同发酵时间(0、1、2、4、
6、8、10、12、14 h)的黑茶进行代谢组分析, 结
果表明发酵过程中黑茶代谢物在逐步变化, 共鉴

定出61种代谢物, 包括儿茶素及其二聚物、黄酮

醇苷、氨基酸、酚酸、生物碱、核苷等, 这些代

谢物的相对含量在酚类代谢合成途径中发生了显

著的变化。

一些学者在对不同品质的茶叶进行代谢组分

分析的基础上建立了用于预测茶叶品质的模型。

例如, Eiichiro Fukusaki研究组利用GC/MS、1H 
NMR、UHPLC/TOF-MS和气相色谱-火焰离子化

监测器(gas chromatography/flame ionization detector, 
GC/FID)等方法对不同等级的绿茶进行代谢组分
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析, 结合几种检测方法的结果, 根据成分差异对不

同品质的绿茶进行归类, 并建立了可预测绿茶品

质的偏最小二乘判别分析(partial least squares dis-
criminant analysis, PLS-DA)模型(Jumtee等2009; 
Pongsuwan等2008; Tarachiwin等2007; Pongsuwan
等2007)。Xu等(2011)采用FTIR与化学计量学多元

校正法相结合, 建立了区分未发酵沱茶和发酵沱

茶类型的模型, 并进一步建立了预测沱茶年份的

模型。

4  问题与展望

我国茶树种质资源丰富, 种植范围广泛, 品种

繁多, 对茶树的研究方向涵括范围广。目前, 基于

MS、NMR等技术的代谢组学在茶树中的应用越

来越广泛 ,  主要集中在不同的品种、部位、遮

荫、光照条件等因素所引起的茶树代谢物质种类

与含量的差异, 并取得可观的成果, 但仍然存在一

些问题, 有待进一步解决和改进:
(1)多种代谢物检测技术(如LC/MS、GC/

MS、NMR等)相结合应用于茶树的研究较少, 但
在一些植物的研究中已经取得很大的成果 ,  如
Safer等(2011)将1H NMR和HPLC/ESI-MS/MS相结

合对菊科火绒草属(Leontopodium)植物进行代谢指

纹分析, 结合两种方法的数据分析得出, 它们能够

在物种分类上提供一些有用的信息。Huang等
(2008)将GC/MS与LC/MS方法结合对缺磷状态下

的大麦(Hordeum vulgare)芽和根进行代谢指纹图

谱分析, 结果发现一些酸类中间体和有机酸类的

含量显著下降, 二糖和三糖的含量显著升高。通

过综合分析揭示植物抵御营养胁迫(缺磷)是通过

两种途径来实现的: ①对糖代谢进行调节来降低

对磷的消耗; ②通过回收一些含磷的小分子代谢

物质中的磷以抵御缺磷的营养胁迫。因此, 同一

个茶树样品同时利用多种检测分析技术进行代谢

物定性定量分析, 也将会获取更加准确、全面的

数据, 发掘更多潜在的有价值的信息。

(2)将代谢组学与其他“组学” (基因组学、转

录组学、蛋白组学)进行整合, 以发掘茶树某些机

理(品质形成机理、代谢及其调控机制)的研究还

比较少 ,  但在植物中的研究却越来越广泛。如

Morreel等(2006)运用代谢组学与基因组学结合分

析杨树(Populus deltoides cv. S9-2 × P. nigra cv. Ghoy

和P. deltoides cv. S9-2 × P. trichocarpa cv. V24)的
15种黄酮类化合物合成途径, 同时通过数量性状

基因座(quantitative trait loci, QTL)分析鉴定了黄酮

类化合物合成途径中的关键基因。Tohge等(2005)
用基于LC/MS的代谢组学和转录组学整合分析过

表达PAP1基因的拟南芥, 鉴定出涉及类黄酮生物

合成的基因并分析了该途径中新发现基因的功

能。Winzer等(2012)对罂粟(Papaver somniferum)
进行靶向代谢组学与转录组学的关联分析, 发现

了一个参与吗啡合成的基因簇, 它是由属于5个酶

家族的10个基因所组成, 其中6个基因的功能被鉴

定。Sarry等(2006)利用代谢组学和蛋白质组学相

结合技术分析拟南芥细胞对镉(不同的时间点)的
反应, 揭示了镉对拟南芥细胞代谢物影响的物质是

6个不同家族的植物蛋白相关复合物。Ferrario- 
Mery等(2002)整合转录组学、代谢组学及酶学方

面的数据, 研究了烟草(Nicotiana tabacum)中碳氮

代谢的相互影响。运用代谢组学对烟草叶片NH4

代谢过程的主要代谢物质进行定量分析, 并结合

有关氮在转录层面的结果, 发现代谢物质的变化

与谷氨酰胺合成酶基因的转录后修饰调节相关, 
而与该基因的转录水平无关。如果对4种“组学”进
行“技术融合”, 将代谢组学与基因组学、转录组

学、蛋白组学等高通量的数据整合起来, 应用于

分析环境因素、原料采摘部位和季节等对茶叶品

质的影响, 并探讨其调控机制, 将能提供大量有用

的信息。

(3)代谢组学方法分析茶树中的代谢物包含大

量的信息和数据, 为了对其进行更好的分析, 挖掘

茶树潜在有价值的信息, 还必须不断丰富茶树代

谢组相关数据库并开发数据分析新技术, 以将代

谢组学更广泛深入地应用于茶树的品质形成机

理、生长发育机理、胁迫响应机理等研究中, 加
速茶树品种遗传改良和茶叶品质提升的进程。
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Advances in application of metabolomics to Camellia sinensis research
ZENG Chao-Zhen1,2,3, LIU Zhong-Hua2,3,*, LIU Zhi-Xiang1, LIN Hai-Yan2,3
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Abstract: As a significant branch of system biology, metabolomics has been extensively applied to various 
fields, which detects massive endogenous metabolites simultaneously. It can be used to study metabolite chang-
es in the level of metabolism, and plays an important part to furtherly understand metabolic networks and dis-
cover new functional genes. Currently, metabolomics is mainly used to study the effect of different factors 
(plucking position, development stages, season, environmental factor, habitat, processing condition, etc.) on 
chemical components and quality in Camellia sinensis leaves. In this paper, we focus on recent review on the 
application of metabolomics as well as its prospect, so as to provide some references for further studies and ap-
plication of metabolomics to C. sinensis.
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