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基于代谢组学的重要热带植物的研究进展

赖　军1,2，张越冉1,2，周海鸿1,2，王守创1,2，沈双欠1,2，杨　君1,2，罗　杰1,2

（1. 海南大学 三亚南繁研究院/崖州湾种子实验室，海南 三亚 572025;
2. 海南大学 热带作物学院/海南省热带生物资源可持续利用重点实验室，海口 570228）

摘    要： 代谢组学是继基因组学、转录组学、蛋白组学之后发展起来的一门新兴的组学技术，近年来已经在

植物研究领域中显现其重要作用，同样植物代谢组学的发展也推进了热带植物的深入研究。本文主要综述了

植物代谢组学的发展进程及其在重要热带作物 [ 椰子（Cocos nucifera L.）、橡胶树（Hevea brasiliensis）、油棕

（Elaeis guineensis Jacq.）、木薯（Manihot esculenta Crantz）] 和药用植物 [ 槟榔（Areca catechu L.）、胡椒（Piper
nigrum L.）、海南粗榧（Cephalotaxus hainanensis Li）、砂仁（Amomum villosum Lour.）] 中的综合运用，并介绍了

结合多组学技术开展相关研究的进展，最后，对未来的研究方向提出了展望，旨在为进一步的热带植物代谢生

物学研究及其开发利用提供参考。
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热带作物种质资源种类繁多，分布在世界

138 个热带国家或地区，其中 94 个属于典型热带

国家或地区[1]。这些国家绝大部分是发展中国家，

主要以农业人口为主，且热带农业产业是其支柱

产业，从事热带农业产业的直接和间接相关人口

有 10 亿左右，世界上约有七分之一人口的生活状

况与热带农业的生产水平有直接关系[2]。重要的

热带作物包括椰子（Cocos  nucifera L.）、橡胶树

（Hevea brasiliensis）、木薯（Manihot esculenta Cran-

tz）、椰枣（Phoenix dactylifera L.）、可可（Theobro-

ma cacao L.）、油棕（Elaeis guineensis Jacq.）和咖啡

（Coffea arabica L.）等，这些作物富含维生素、氨基

酸、矿物质和抗氧化剂等营养成分，热带作物在人

类生活中发挥着重要的作用，并对全球经济、医药

和生态平衡产生着深远的影响。丰富的热带药用

植物资源对恶性肿瘤、白血病、肝炎等疑难杂症的

治疗有其独特的疗效[3]。重要的药用植物包括海

南粗榧（Cephalotaxus  hainanensis Li）、益智（Al-
pinia oxyphylla Miq.)、槟榔（Areca catechu L.）、胡

椒 （Piper  nigrum L.）、 砂 仁 （Amomum  villosum
Lour.）、巴戟天（Morinda  officinalis How.）、藿香

[Agastache rugosa （Fisch.et.Mey.) O.Kuntze]、铁皮

石斛（Dendrobium officinale Kimura et  Migo）和千

年健 [Homalomena occulta （ Lour.） Schott.] 等，其

中从海南粗榧中提取的三尖杉酯类生物碱具有广

谱抗癌作用[4]；从胡椒中提取的胡椒碱为主的酰胺

类生物碱，具有抗炎镇痛、抗肿瘤、抗惊厥等作

用[5]；从槟榔中提取的活性成分对消化、神经和心

血管系统产生影响，具有抗寄生虫、抗氧化等作

用[6]。因此从植物中发现新型的有效活性成分或

者药物前体化合物是开发和革新天然药物的有效

手段[7]。虽然中国拥有丰富的热带作物和药用植 
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物资源宝库，但是大部分的植物尚未得到充分的

研究、广泛的开发和有效的利用。笔者对热带植

物中的主要化学成分及代谢物研究现状进行了总

结，旨在为热带植物的代谢生物学研究及进一步

应用开发提供参考。

 1    植物代谢组学

几千年来，植物代谢物在制药、染料和可食用

营养成分中得到了广泛应用。在检测技术日益进

步的今天，有可能对生物活性背后的化合物进行

定性，这将促进天然产物化学成分的分析及其相

关的很多研究[8]。由于不同植物中代谢物的种类、

结构和含量差异巨大，从而使得植物成为研究代

谢物生物合成和分子调控的理想材料。同时，植

物代谢物的种类及其结构的复杂性也给植物代谢

组学的研究带来了许多严峻的挑战。近年来，研

究者采用了最新的化学分析技术，进而推动植物

代谢组学的发展，使其达到了前所未有的高度[9]。

 1.1    代谢组学检测技术    代谢组学的分析流程

主要包括：生物组织的取样、淬灭、代谢物的提取

和储存、色谱的分离、质谱的检测、数据的处理、

代谢物的鉴定和数据分析[10]。色谱的分离和质谱

的检测是代谢组学的核心研究内容。目前常见的

检测方法有核磁共振（NMR）、气相色谱-质谱联用

（GC-MS）和液相色谱-质谱联用（LC-MS）。
NMR 是研究原子核对射频辐射的吸收，是一

种快速准确对化合物进行定性和定量的分析工

具，但 NMR 只能检测含量较高的代谢物，或者从

大量组织中进行提取的代谢物[11]。虽然核磁共振

的灵敏度低于质谱，但它具有可重复性、非破坏

性、非特异性和定量性等特点[12]。GC-MS 是分析

挥发物的首选工具。GC-MS 具有高灵敏度、高分

辨率和较好的重现性，目前已经搭建好了较为完

善的在线数据库（NIST、Wiley 等）进行物质鉴

定[13]。尽管 GC-MS 具有低成本和易于操作的优

点，但当分析目标是非挥发性成分时，通常需要繁

琐的样品处理和衍生化才能够进行检测[14]。LC-
MS 目前已成为全球代谢物分析领域的主要分析

技术，与 GC-MS 相比，LC-MS 的流动相从气体变

为液体，因此可以不需要对样品进行衍生化，可以

检测更广泛的分析物 [15]。传统的 LC-MS 主要有

2 种分析方法：非靶向代谢组学和靶向代谢组学。

非靶向代谢组学可以同时检测成百上千个代谢

物，可以检测出样品中存在的大部分代谢物（包括

已知和未知），虽然样品制备流程相对简洁，但数

据分析要耗费更多时间[16]。非靶向的方法虽然分

辨率很高，可以对代谢物进行准确的定性分析，但

灵敏度较低，不适合对代谢物进行定量[17]。靶向代

谢组学分析通常在完成非靶向代谢组学分析后进

行，可以在多个样品中准确地对各个代谢物进行

定量，但往往只能对较少的代谢物进行定量分

析。近年来，Sawada 等[18] 建立了一种新的广泛靶

向代谢组学方法，可以用于同时检测数百种靶向

代谢物。Chen 等[19] 在此基础上进一步对方法进

行开发，能够一次定量超过 800 种代谢物。因此

广泛靶向代谢组学具有高覆盖率、良好的重现性，

可以测量样品中已知和未知的代谢物，成为目前

的主流的分析方法[20]。

 1.2    植物代谢组学研究进展    尽管目前人类已

经发现了 20 万种天然产物，但在 35 万种植物中，

只有 15 % 的植物被研究过化学成分，还存在很大

的探索空间[21]。植物代谢物可以大致分为 2 类：初

生代谢物和次生代谢物。植物初生代谢物是参与

光合作用和其他生物合成过程的中枢代谢的中间

体和产物，对植物生长、发育和繁殖至关重要[12]。

初生代谢物包括不同的化合物种类，主要是碳水

化合物、有机酸、氨基酸、核苷酸、脂肪酸和类固

醇。植物次生代谢物是结构多样化的化合物，不

直接参与植物的生长、发育和繁殖，同时也是低分

子量有机化合物。最初因为植物次生代谢物主要

参与植物-环境相互作用（对生物或非生物胁迫和

防御机制的反应）被定义为对植物生长发育非必

需的代谢物[12]。代谢组学通过对植物的初生代谢

物和次生代谢物进行研究为植物的营养成分和药

用活性提供了更深入的了解，如番茄中含有丰富

的类黄酮、类胡萝卜素和各种抗氧化剂，通过使用

代谢组学分析可用于阐明番茄渐渗系和野生型中

存在的许多差异及其生化途径，有利于更好地进

行品种培育[22 − 23]。

 1.3    多组学联合分析的相关研究    近几年来，通

过代谢组学与其他组学技术（如基因组学、转录组

学和蛋白质组学）的整合分析，在功能基因的识

别、代谢途径的解析和对自然变异进行遗传分析

等方面，植物代谢组学研究已经取得较大进展[24]。
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将代谢组与基因组相关联的研究已经表明，基于

代谢组的全基因组关联分析（mGWAS）是一个有

力的正向遗传学手段，用于探索植物代谢的遗传

和生化基础。Zhu 等[25] 通过对 610 份番茄材料使

用 mGWAS、表型数量性状基因座（eQTL）和共表

达分析等方法发现了大量代谢物的信号位点，为

进一步途径解析提供了研究基础。通过代谢组学

与转录组学相结合，可以为基因与代谢物的互作

网络提供精准的信息，促进了基因功能的解析，并

且结合分子生物学可以系统地研究代谢途径的合

成及其调控机制。目前研究人员通过代谢组学和

转录组学相结合，已经解析了长春花碱、秋水仙

碱、柠檬苦素、卡瓦内酯和雷公藤甲素等重要活性

物质的生物合成途径[26 − 30]。表观遗传修饰的 DNA
甲基化同样可以和代谢组相关联。Guo 等[31] 通过

整合变异组、转录组和代谢组等多组学进行分析，

解析了番茄群体代谢多样性与育种历史进程中

DNA 甲基化变异的关系，构建了多组学关联网络

并完善了番茄多酚生物合成通路。

 2    热带作物及药用植物的相关研究

全球热区分布植物超过 20 万种，占到高等植

物 60% 以上，具有极为丰富的遗传及功能多样

性。热带植物长期适应高光、高温、多雨及生物胁

迫环境，形成高生物积累和环境适应的共性机

制。与主要粮食和经济作物相比，热带经济植物

遗传改良的潜力巨大，可以满足人类多元化的需

求。热带药用植物在世界范围内资源丰富，因其

所处的独特地理环境与气候条件，含有很多独特

的次生代谢物，但是大部分的药用植物还没有得

到充分研究、深入开发与有效利用。

 2.1    重要热带作物的相关研究    
 2.1.1    椰子　  椰子（Cocos nucifera L.）为棕榈科

（Palmaceae）椰子属（Cocos）多年生木本植物，是一

种重要的热带油料和水果作物，广泛分布在 93 个

热带国家[32]。在许多国家或地区，数百万人每天食

用含有椰子的食品，其中椰子鲜果直接可以食用，

椰子水属清甜味解暑饮料，成熟的椰肉可以榨油，

椰肉也可以加工制成糖果、饮料和糕点[33]。研究

显示，椰果生长到了 7 个月或者 8 个月为鲜食椰

果的最佳采果时期，这时椰肉和椰水中的营养物

质及糖类已经达到了一定含量[34]。

邓渊等 [35] 利用非靶向代谢组学方法对海南高

种和矮种椰子椰肉中的代谢物进行了分析，定量

分析表明高种椰子的脂质总体含量高于矮种椰

子，其中绿矮椰子脂质含量最低，发现甘油酯、鞘

脂和脂肪酰是不同类型椰子中主要的差异物质。

Guo 等 [36] 通 过 使 用 HS-SPME/GC-MS（Agilent
7890， Agilent 公 司 ）和 UHPLC-Orbitrap-MS（Q
Exactive Plus，Thermo Fisher  Scientific 公司）对椰

肉中代谢物进行检测，发现椰肉中的挥发物主要

包括烃类、酯类、苯类、醛类和醇类，并且含有丰

富的非挥发性代谢物如氨基酸及其衍生物、类黄

酮、有机酸及其衍生物、糖类、脂质和维生素，还

发现部分维生素在海南高种椰子的含量要高于绿

矮椰子，而一些氨基酸则呈现出相反的积累类模

式。有研究 [37] 发现椰子水由总可溶性固体的

5%～9% 组成，其中超过 80% 由以葡萄糖、蔗糖和

果糖为主的可溶性糖组成，其他重要的成分是矿

物质、氨基酸、有机酸、脂肪酸、维生素和少量酚

类化合物。新鲜椰子水中具有高气味活性值的化

合物是异戊酸和乙酸，具有刺鼻的酸味，成熟的椰

子水可以用来制作椰子醋[38]。陈年椰子醋中高气

味活性值的化合物为乙酸苯乙酯、乙酸异戊酯和

苯甲醛，具有杏仁、香蕉和梨的香气[38]。近年来研

究人员完成了椰子基因组的测序和组装，可用于

促进椰子的分子育种和加速椰子育种过程 [39]。

Wang 等[40] 对高种椰子和矮种椰子的参考级基因

组的组装和注释，并且通过多组学分析揭示 2 种

椰子性状差异的遗传基础，同时通过转录组和代

谢组的联合分析进一步构建了转录因子-结构基

因-代谢物的合成调控网络，为后续解析脂质合成

调控的分子机制奠定了基础[35]。

 2.1.2    橡胶树　  橡胶树（Hevea brasiliensis）为大

戟科（Euphobiaceae）橡胶树属（Hevea）的多年生热

带雨林乔木树种，原分布于亚马逊河流域的巴西、

委内瑞拉、圭亚那、哥伦比亚、秘鲁、玻利维亚等

地，种植橡胶树已成为这些地区发展中国家的重

要收入来源[41]。橡胶树能够可持续地生产天然橡

胶，天然橡胶是全球众多橡胶产品不可或缺的原

料，其同样是全球高性能工程部件生产中必不可

少的原料[42]。

橡胶主要通过依赖于甲羟戊酸的植物类异戊

二烯次生代谢途径合成, 是一个酶促顺-1,4-异戊二
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烯聚合到长链聚异戊二烯链的过程 [43]。在云研

77-4 橡胶的幼苗中检测到了上百种代谢物并且与

低温胁迫有关，包括有机酸、脂质、核苷酸、氨基

酸、木质素、类黄酮和香豆素等[44]。通过结合转录

组分析发现，经过长时间低温处理后云研 77-4 橡

胶中的类黄酮生物合成、精氨酸生物合成和花青

素生物合成的基因表达增加，导致柚皮素查耳酮、

芹菜素、二氢花旗松素、花青素 4-葡萄糖苷、L-精
氨酸琥珀酸酯、N-乙酰基鸟氨酸、鸟氨酸和 N-乙
酰谷氨酸等代谢物水平高于热研 8-79 橡胶[44]。近

些年来，Tang 等[45] 首先对中国广泛种植的橡胶树

品种热研 7-33-97 完成了高质量的基因组组装，并

结合重测序和转录组分析发现乙烯刺激橡胶生产

的相关机制。全球广泛种植的橡胶树优良品种

GT1 的高质量参考基因组也被组装完成，是橡胶

基因组的第一个染色体级别的基因组[42]。通过对

野生橡胶树的高质量染色体水平基因组序列进行

组装，首次对橡胶产量性状进行了全基因组关联

分析（GWAS），发现糖转运和代谢相关的 6 个基因

以及与乙烯生物合成和信号传导相关的 4 个基因

与乳胶产量有关[46]。

 2.1.3   油棕　 油棕（Elaeis guineensis Jacq.）为棕榈

科（Palmaceae）油棕属（Elaeis Jacq.）的多年生乔木，

是热带地区最主要的木本油料作物和全球最高效

产油植物[47]。它来源于西非的热带雨林地区，主要

在东南亚（马来西亚和印度尼西亚）和南美洲（巴西

和哥伦比亚）等热带雨林地区生长[48]。棕榈油在很

大程度上缓解了我国对食用油需求日益增长的压

力，其中油酸和亚油酸属于不饱和脂肪酸，具有较

强的抗氧化性，有利于人体吸收和消化[49]。

棕榈酸是油棕中果皮油中的主要脂肪酸（约

50%），而月桂酸是仁油中的主要脂肪酸（约

50%）。通过使用多平台代谢组学技术在相对高产

和低产的油棕群体中分析了果实发育的 6 个关键

阶段的中果皮代谢物[50]，发现在油生物合成之前和

期间，更高水平的氨基酸与蛋白质的生物合成以

及后期的果实生长有关。同样有研究发现核苷在

脂质生物合成过程中浓度较高，而参与三羧酸循

环的代谢物在果实发育早期含量更高[51]。油棕的

叶片中被检测到存在 3 种胺、20 种氨基酸和 6 种

有机酸，包括多巴胺、酪胺、乙醇胺、苹果酸、柠檬

酸等[52]。Singh 等[53] 构建了高质量的油棕基因组，

并且确定了 Shell 基因调控了油棕的产量。有研

究通过对油棕中果皮和果仁进行转录组测序，通

过 KEGG 富集分析，鉴定了 126 个油棕脂肪酸合

成相关基因[54]。

 2.1.4    木薯　  木薯（Manihot  esculenta Crantz）为
大戟科（Euphorbiaceae Juss.）木薯属（Manihot）多年

生灌木，是生长在非洲、美洲、亚洲热带地区的高

淀粉类块根经济作物和生物能源 [55]。其耐干旱、

耐贫瘠、低投入、高产出的特性，使之成为三大洲

超 7 亿人的碳水化合物主要摄入来源[56]。木薯除

了能为人类提供碳水化合物作为能量，还具有许

多保健作用，如治疗疮疡、消肿、预防糖尿病、抗

癌防癌、治疗膀胱炎、预防高血压、护肝和抗氧化

等功能[57]。

近年来，国内外研究者在木薯的块根、茎叶和

薯皮等部位发现其含有糖、有机酸、氨基酸、磷酸

化中间体、矿物质、淀粉、类胡萝卜素、叶绿素、

生育酚等化合物成分，并且测定了总蛋白的绝对

含量以及淀粉质量[58 − 59]。Fu 等[60] 在综合代谢组

学和转录组学的相关分析后，揭示了木薯中参与

花青素生物合成的 5 个代谢物和 42 个共表达基

因的调控，发现花青素生物合成在木薯块根黄色

色素沉着中起着至关重要的作用。Ding 等[61] 通过

在木薯块根从生长的早期到晚期发育过程中的

7 个时间点对转录组、蛋白质组和代谢组进行研

究，发现在发育过程中可观察到基因/蛋白质表达

的高度动态和阶段特异性变化。此外 Zhong 等[62]

通过对木薯基因组单倍型解析 DNA 甲基化，发现

来自不同单倍型的等位基因之间的 DNA 甲基化

的改变常伴随着等位基因的特异性表达。Hu 等[63]

构建了木薯的 388 个基因组重测序变异图谱，确

定了与关键农艺性状相关的杂合性变异的相关

位点。

 2.2    重要热带药用植物的相关研究    
 2.2.1    槟榔　  槟榔（Areca  catechu L.）为棕榈科

（Palmaceae）槟榔属（Areca）常绿乔木，广泛分布于

南亚和东南亚 [64]。其干燥后的成熟种子被称为槟

榔果（Semen arecae）。槟榔在中国具有悠久的药用

历史，现代研究[65] 表明槟榔具有多种药理活性，包

括抗寄生虫、抗氧化、抗菌和抗真菌、抗炎和镇

痛、抗过敏、调节血糖和脂质的等作用。

槟榔丰富的药用活性与其包含的多种代谢产
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物密切相关。目前对槟榔中的化学成分已经有了

初步的研究，槟榔中含有生物碱、类黄酮、丹宁、

三萜和类固醇、脂肪酸和鞣质等。Wu 等[66] 通过

非靶向代谢组学方法在槟榔果实中鉴定出 791 种

代谢物，包括苯丙烷类和聚酮类、有机杂环类化合

物、木脂素和新木脂素、脂类、有机酸及其衍生

物、核苷和核苷酸、苯类、有机硫化合物、生物碱

及其衍生物、有机氮化合物和烃类。其中最为重

要的是吡啶类生物碱，主要有槟榔碱、槟榔次碱、

去甲基槟榔碱、槟榔副碱、去甲基槟榔次碱、异去

甲基槟榔次碱和高槟榔碱，随着检测技术的发展

还有各类修饰的槟榔碱被发现[65]。徐航等[67] 在槟

榔的不同组织中对槟榔碱进行了定量，并根据检

测到的代谢物合理推测了一条槟榔碱的合成途

径。Lai 等[68] 通过对槟榔各个组织进行非靶向代

谢组学分析鉴定出了 107 种类黄酮，并发现这些

类黄酮在各组织间的含量存在显著差异；同时结

合转录组数据分析和分子功能验证，还鉴定了在

槟榔中参与类黄酮生物合成的糖基转移酶和调控

类黄酮途径的新转录因子。目前在槟榔中不仅通

过对叶进行测序构建了基因组还基于花的测序结

果构建了新的基因组，这为了解雌雄同体植物的

性别决定提供了启示[69]。

 2.2.2    胡椒　  胡椒（Piper  nigrum L.）为胡椒科

（Piperaceae）胡椒属（Piper L.）常绿热带藤本植物，

原产于印度，主要分布在热带和亚热带地区，在中

国台湾、福建、广东、广西、海南及云南等省区均

有栽培，其中海南省是最主要的产区[70]。胡椒的果

实不仅是一种重要的香料，也是传统中药的成分

之一，能够温暖脾胃、舒缓疼痛、缓解呼吸道症状，

同时还有促进食欲的作用。其中以胡椒碱为主的

酰胺类生物碱为胡椒的主要活性物质，具有抗肿

瘤、抗炎镇痛、抗抑郁、抗惊厥、抑菌、健胃、降血

糖和护肝等作用[71 − 72]。

目前在胡椒鲜果果皮中发现多种化学成分，

包括糖类、皂苷、有机酸、香豆素、黄酮、生物碱、

内酯和酚类等[73]，其中的生物碱主要包括胡椒碱、

胡椒新碱、胡椒油碱和胡椒林碱等共计 51 种，是

胡椒中的主要活性成分[71]。胡椒碱是赖氨酸源的

生物碱，同时属于苯丙素类衍生物，而其中的生物

合成途径尚未被解析[74]。胡椒的辛辣味道是由胡

椒所含的挥发物来体现，在胡椒各组织中检测到

D-α-蒎烯，β-蒎烯，β-石竹烯，β-榄香烯，D-大根香叶

烯，左旋-β-蒎烯等成分共计 32 种萜类挥发物。研

究人员通过使用 GC-MS 对不同产地的胡椒进行

了分析，对 12 种特征代谢物进行了可靠的鉴定，

这些特征代谢物可以用来区分产地 [75]。Hu 等 [76]

通过高通量测序技术完成了胡椒的参考基因组组

装，达到了染色体级别精细基因组图谱，共有

26 条染色体，并通过比较基因组和转录组分析发

现了与胡椒碱生物合成相关的基因表达、进化和

家族规模的变化规律。Khew 等[77] 对 3 种不同黑

胡椒品种的花和果实转录组数据进行了比较，并

分析了胡椒碱相关基因 LSD2 和 ATXR1 的表达

谱，结果表明，果实发育过程中可能会产生赖氨酸

衍生物，但赖氨酸衍生物的运输只在果实发育的

早期阶段活跃。

 2.2.3    海南粗榧　  海南粗榧（Cephalotaxus  hai-
nanensis Li）为三尖杉科（Cephalotaxaceae）三尖杉

属（Cephalotaxus）乔木植物，为一种具有极高的药

用价值且独特而稀有的药用植物，其药用疗效已

被临床所证实[78]。海南粗榧是三尖杉科三尖杉属

中三尖杉类生物碱种类最多，有效酯碱衍生物含

量最高的品种[79]。三尖杉酯类生物碱有广谱抗癌

作用，在临床上多用于治疗白血病，同时对恶性淋

巴瘤、乳腺癌、绒瘤、子宫颈癌、真性红细胞增多

症等也具有显著疗效[80 − 81]。

孙化鹏等[82] 利用 GC-MS 在海南粗榧中检测

到了 9 种三尖杉生物碱类化合物，包括乙酸酯三

尖杉碱、环氧三尖杉碱、三尖杉酮碱、三尖杉碱、

11-羟基三尖杉碱、桥氧三尖杉碱、脱氧三尖杉酯

碱、三尖杉酯碱和高三尖杉酯碱。三尖杉碱是海

南粗榧中主要成分，超过总碱含量的 60%[83]。

Qiao 等[84] 成功破解了海南粗榧中 1-苯乙基异喹啉

生物碱的生物合成通路，并且详细验证了 4-羟基

苯丙醛的合成路线，从而全面打通了三尖杉酯母

核生物合成的各个步骤，这些成果为 PIAs 类生物

碱的研究提供了重要的理论基础。

 2.2.4   砂仁　 砂仁（Amomum villosum Lour.）为姜

科（Zingiberaceae）豆蔻属（Amomum Roxb.）多年生

草本植物，主要分布在亚洲和大洋洲的热带地区，

在中国主要分布于中国福建、广东、广西和云南[85]。

砂仁是中国南方四大名药之一，其功效在于化解

湿气、促进食欲，同时还可以温暖脾胃、止泻，常被
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用于治疗与消化系统相关的疾病，有 1 300 多年的

药用和食用历史[85]。砂仁中具有各类活性化合物，

对人体有着各种益处，如治疗肝癌、消化不良、腹

泻、消化道疾病、抗氧化和抗菌[86]。

砂仁中被分离鉴定出的主要化学成分包括挥

发油、多酚类、多糖、有机酸、类黄酮等 [87 − 89] 。
Sheng 等[90] 在砂仁中利用 Bligh-Dyer 进行提取并

使用 GC-MS 进行检测，共检测到 138 种挥发物，

主要包括乙酸龙脑酯、樟脑、龙脑、崁烯、α-蒎烯、

β-蒎烯和 α-柯巴烯。由于挥发油是砂仁的主要成

分，Ao 等[91] 使用 GC-MS 比较了市场上阳春砂仁

和绿壳砂仁的化学成分，结果发现醋酸冰片和樟

脑分别被认为是阳春砂仁和绿壳砂仁中最重要的

挥发性成分，此外乙酸冰片酯、α-卡地醇、芳樟醇、

β-月桂烯、樟脑、d-柠檬烯、松油烯和冰片作为区

分 2 种砂仁的特征代谢物。Zhao 等[92] 通过代谢组

和转录组联合分析，鉴定了砂仁中 3 个萜烯合酶，

并通过基因克隆和分子实验对其功能进行验证。

 3    展　望

代谢组学利用高通量的检测技术，可以有效

分析植物体中代谢物的构成，是系统生物学不可

或缺的组成部分，在各类研究领域发挥着越来越

重要的作用。热带植物因其独特的生长环境，含

有各类营养物质和具有活性的次生代谢物，这些

物质成分对人体具有重要的营养和药用价值，虽

然一些重要的植物已经有了一定研究进展（表 1），
但是大部分的植物还未得到充分的研究与开发

利用。

利用基因组、转录组、蛋白质组等组学原理与
 

表 1    热带植物代谢组学及多组学的相关研究

植物 已检测代谢物 检测技术 多组学研究进展 参考文献

椰子（Cocos nucifera L.） 脂质、酯类、氨基酸、有机酸、维
生素

LC-MS、GC-MS、
NMR

基因组、转录组、
蛋白质组 [35-40]

橡胶树（Hevea brasiliensis） 萜类、有机酸、脂质、核苷酸、氨基
酸、木质素、类黄酮、香豆素

LC-MS、GC-MS、
NMR

基因组、转录组、
蛋白质组 [42-46]

油棕（ Elaeis guineensis Jacq.） 脂质、氨基酸、有机酸、胺类 LC-MS、GC-MS 基因组、转录组、
蛋白质组 [49-54]

木薯（Manihot esculenta Crantz） 有机酸、氨基酸、类胡萝卜素、叶
绿素、生育酚

LC-MS、GC-MS、
NMR

基因组、转录组、
蛋白质组 [58-63]

槟榔（Areca catechu L.） 生物碱、类黄酮、丹宁、三萜、类固
醇、脂质、鞣质

LC-MS、GC-MS、
NMR 基因组、转录组 [66-69]

胡椒（Piper nigrum L.） 生物碱、皂苷、有机酸、香豆素、类
黄酮、生物碱、内酯、酚类

LC-MS、GC-MS、
NMR 基因组、转录组 [73-77]

海南粗榧（Cephalotaxus
hainanensis Li） 三尖杉类生物碱、1-苯乙基异喹啉 LC-MS、GC-MS 转录组 [82-84]

砂仁（Amomum villosum Lour.） 挥发油、多酚、多糖、有机酸、类
黄酮

LC-MS、GC-MS、
NMR 转录组、蛋白质组 [87-92]

甘蔗（Saccharum officinarum L.） 类黄酮、有机酸、脂肪酸、糖类、木
质素

LC-MS、GC-MS、
NMR

基因组、转录组、
蛋白质组 [93-96]

油梨（Persea americana Mill.) 氨基酸、脂肪酸、植物甾醇、生育
酚、角鲨烯

LC-MS、GC-MS、
NMR

基因组、转录组、
蛋白质组 [97-101]

香蕉（Musa nana Lour.） 酚类、类胡萝卜素、脂肪酸、植物
甾醇、胺类

LC-MS、GC-MS、
NMR

基因组、转录组、
蛋白质组 [102-104]

腰果（Anacardium occidentalie L.） 维生素、脂质、有机酸、苯丙烷类 LC-MS、GC-MS、
NMR

基因组、转录组、
蛋白质组 [105-108]

可可（Theobroma cacao L.） 类黄酮、氨基酸、醇类、有机酸、酯
类、醛类

LC-MS、GC-MS、
NMR

基因组、转录组、
蛋白质组 [109-112]

咖啡（Coffea arabica L.） 多酚、生物碱、糖类、脂肪酸、有机
酸、醇类、氨基酸、萜类

LC-MS、GC-MS、
NMR

基因组、转录组、
蛋白质组 [113-117]

龙眼（Dimocarpus longan Lour.） 类黄酮、氨基酸、生物碱、单宁、酚
酸、有机酸、核苷酸、脂质

LC-MS、GC-MS 基因组、转录组、
蛋白质组 [118-122]

番木瓜（Carica papaya L.） 氨基酸、维生素、植物激素、有机
酸、醇类、酯类

LC-MS、GC-MS、
NMR

基因组、转录组、
蛋白质组 [123-126]

菠萝[Ananas comosus (L.) Merr.] 氨基酸、脂类、类黄酮、糖类、糖苷 LC-MS、GC-MS、
NMR

基因组、转录组、
蛋白质组 [127-130]

椰枣（Phoenix dactylifera L.） 氨基酸、脂肪酸、维生素、糖类 LC-MS、GC-MS、
NMR 基因组、转录组 [131-133]

第 3 期 赖    军等: 基于代谢组学的重要热带植物的研究进展 253



方法，研究热带植物种质资源的遗传多样性及其

地理分布，阐明野生品种、地方品种和现代栽培品

种的进化规律具有重要意义。综合目前的研究情

况，笔者认为基于代谢组学的热带植物未来主要

的研究方向包括：1.解析重要热带作物营养风味物

质的成分；2.探究重要药用活性物质的组成，及其

合成代谢途径的解析；3.阐明代谢物合成途径的调

控机理，探究进一步提高热带作物产量的策略；

4.进一步将代谢组学与其他组学进行整合分析，以

便更全面地阐述代谢物生物合成的分子机理。
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Research progress of important tropical
plants based on metabolomics

LAI Jun1,2,   ZHANG Yueran1,2,   ZHOU Haihong1,2,   WANG Shouchuang1,2,  
SHEN Shuangqian1,2,   YANG Jun1,2,   LUO Jie1,2

（1. Sanya Nanfan Research Institute of Hainan University / Hainan Yazhou Bay Seed Laboratory, Sanya, Hainan 572025, China; 2. College of Tropical
Crops / Hainan Key Laboratory of Sustainable Utilization of Tropical Biological Resources, Hainan University, Haikou, Hainan 570228, China）

Abstract： Metabolomics  is  an  emerging  omics  technology  developed  after  genomics,  transcriptomics  and
proteomics, and has shown its important role in plant research in recent years, and likewise the development of
plant  metabolomics  has  advanced  the  in-depth  study  of  tropical  plants.  A  review  was  made  mainly  of  the
development of plant metabolomics and its integrated application in important tropical crops (Cocos nucifera
L., Hevea brasiliensis, Elaeis guineensis Jacq., Manihot esculenta Crantz) and medicinal plants (Areca catechu
L., Piper nigrum L., Cephalotaxus hainanensis Li, Amomum villosum Lour.), and recent advances in research
of tropical plants based on multi-omics technologies were also reviewed. An outlook for further research based
on omics technologies was put forward to provide a reference for further research and exploitation of metabolic
biology of tropical plants.
Keywords：tropical plant；GC-MS；LC-MS；metabolomics；multi-omics
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