
收稿日期: 2014 － 07 － 12
基金项目: 海南省重大科技专项( ZDZX2013010) ; 中国热带农业科学热带生物技术研究所基本科研业务费专

项资助( ITBB2015ZD09)
作者简介: 易小平( 1972 － ) ，男，副研究员．研究方向:转基因作物安全评价． E-mail: yixiaoping@ itbb． org． cn
通信作者: 谭燕华( 1974 － ) ，女，副研究员．研究方向:转基因作物安全评价． E-mail: tanyanhua518@ 163． com

第 6 卷 第 1 期 热 带 生 物 学 报 Vol． 6 No． 1
2015 年 3 月 JOUＲNAL OF TＲOPICAL BIOLOGY Mar. 2015

文章编号: 1674 － 7054( 2015) 01 － 098 － 07

转基因作物安全评价的检测技术

易小平，谭燕华，彭存智，谢 翔，贺萍萍
( 中国热带农业科学院 热带生物技术研究所 /农业部转基因植物
及植物用微生物环境安全监督检测中心，海南 海口，571101)

摘 要: 转基因作物的生物安全问题已成为全球的关注焦点，世界各国和各国际组织相继制定了相关的法

律法规来加强转基因作物的安全管理。转基因作物的安全问题需要对其进行转基因生物安全评价，而转基
因作物的检测评价技术是判定转基因作物是否安全的关键。笔者综述了当前转基因作物的主要检测技术和
安全评价技术，重点阐述了非目标的组学技术包括转录组学、蛋白质组学和代谢组学，在转基因作物的非预
期影响的安全评价中的应用。
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转基因作物商业化种植始于 1996 年，截至 2013 年，其种植面积已增长了 100 倍，全球 30 多个国家数
百万农民种植了转基因作物［1］，许多重要的农作物如玉米、土豆、水稻、小麦、大豆、烟草、番茄、棉花等都
有转基因作物，为应对当前国际社会面临的可持续性发展、减轻贫困和饥饿、环境保护等做出了贡献，但
转基因作物在造福人类的同时也可能对人类和生态环境造成潜在的危害。随着基因工程技术的发展以
及转基因作物商业化种植面积的不断增加，转基因作物安全问题已成为全球的关注焦点和争论热点，主

要是因为担心意想不到的影响可能会对人类的健康产生危害［2］。为此，世界各国和各国际组织相继制定
了相关的法律法规来加强转基因作物的安全管理，包括安全性评价制度和转基因成分标识制度等。加强
对转基因作物安全管理的核心和基础是进行安全性评价。转基因作物安全问题需要进行转基因作物安
全评价，而转基因作物的检测技术是安全性评价的关键。基于 DNA 和蛋白质的不同的检测方法已用于
转基因作物及其产品的检测［3］。近年来新的检验检测方法不断涌现，各种新的检测技术也被应用到转基
因检测中，如特定 DNA的 PCＲ扩增检测技术、外源蛋白检测技术等。转基因作物的安全性评价包括两个
方面，即对环境影响的安全评价和对人类与动物影响的安全评价。目前，国际通用的转基因作物的安全
性评价的指导性原则是实质等同性原则( substantial equivalence) 。根据实质等同性原则，与转基因作物相
对应的非转基因作物由于有长期的食用历史，因而被认为是安全的。已商业化的转基因作物进行安全性
评价时，将转基因作物与其对应的等位基因的非转基因作物进行比较，任何差异如果落在农作物正常变

化范围内的，就认为是安全的，否则就必须对它们进行安全评价［4］。根据实质等同性原则，对转基因作物
影响的评价又可分为预期的影响和不可预期的影响进行评价。笔者综述了转基因作物主要的检测和评
价技术，以期为进一步完善检测评价体系奠定基础。

1 转基因作物检测技术

1． 1 特定 DNA的 PCＲ扩增检测技术 以 PCＲ为基础的基因检测技术，可以区分转基因和非转基因之
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间的 DNA［5］。目前，PCＲ法因其具有多功能性、灵敏性、特异性和高通量性［6］，通过 PCＲ 法检测特定的
DNA是转基因作物检测的首选方法，也是最直接、最有效的方法。PCＲ 扩增法主要包括定性 PCＲ 和定量
PCＲ。定性 PCＲ首先对非目的基因进行检测，如果检测结果为阳性，就可初步判定为转基因作物，然后再
进一步对外源序列结构基因检测。目前，定性 PCＲ除了传统的 PCＲ方法，现已有复合 PCＲ、巢式 PCＲ 及
多重巢式 PCＲ等［7］。定量 PCＲ可确定样品中转基因作物的百分比，其方法主要有定量竞争性 PCＲ ( QC-
PCＲ) 、实时荧光定量 PCＲ 技术和 PCＲ 与免疫酶联反应( ELISA) 结合在一起的 PCＲ-ELISA 定量检测方
法，其中实时荧光定量 PCＲ技术是当前定量检测目标 DNA分子的主要方法，已应用于转基因玉米、木薯、
小麦，油菜、棉花和茄子等作物［8 － 12］。但由于用于定量的标准物的研究相对滞后，实时荧光定量 PCＲ 技
术还不能完全满足现有转基因检测的需要。由于受体基因组和插入的 DNA之间的结合位点的交界处的
侧翼序列特异性高，基于侧翼序列的事件特异性 PCＲ方法已成为转基因定性定量检测的关键趋势［13 － 14］。
目前，研究人员已开发出用于玉米［15 － 16］，水稻［17］，小麦［18］，棉花［19 － 20］和大豆［21 － 23］等许多基于侧翼序列

的转基因作物的定性定量检测方法。
1． 2 外源蛋白质检测技术 转基因作物除了检测其特定 DNA，还可对转基因作物外源蛋白质进行检测，
以抗原、抗体为基础的免疫学方法检测技术［24］，可通过检测外源基因表达的蛋白质来定性、定量检测转基
因产品。外源蛋白质的检测方法有酶联免疫吸附法 ( ELLSA) 、试纸条法、免疫 － PCＲ 法、Western 杂交
法［3、25］，其中，ELLSA分析法具有特异性高、获得结果快、仪器操作简单，不需要核酸提取等优点，在转基
因作物及其产品的蛋白质分析中具有重要优势。在美国 FDA用双夹心 ELLSA法检测食品中是否含有转
基因玉米成分中，毛细管电泳竞争性免疫测定［26］和高灵敏的定量荧光酶联免疫吸附测定［27］已被开发用

于 Cry1Ab蛋白的检测。试纸条法可以在 5 ～ 10 min 就给出“是”与“不是”的结果，是一种经济、操作简
单、迅速、适合现场的检测方法。试纸条法使用的是硝酸纤维素膜，而不是微量滴定孔，现已开发出横向
流试纸、试纸条、免疫试纸条技术。目前，商品化的检测试纸条可用于转 Cry1Ab，Cry1Ac，Cry2Ab CP4-
EPSPS基因的检测。免疫 － PCＲ法用特定的 DNA 分子作标记，是一个潜在的、灵敏的、特异的检测抗原
的方法。Western杂交法特异性高，可用于定性检测，但该方法操作繁琐且费用较高，不适合高通量检测，
也不能进行定量分析［25］。
1． 3 其它技术 近年来，复合性状转基因作物已成为转基因作物开发的热点。2013 年有 13 个转基因作
物种植国已种植了 2 个或以上复合性状的转基因作物，其种植面积为 4 700 万 hm2，占全球的 27%，且更
多性状转基因作物的种植将稳定增长［1］。对于一个转化事件的 PCＲ的特异性检测方法，大多数都可用于
复合性状转基因作物的检测，但随着越来越多的转基因作物的商业化，迫切需求建立可以高通量的检测

多个基因、多种转基因作物的高效、廉价的检测方法。Xu 等开发了一种新型通用引物多重 PCＲ 技术
( UPM-PCＲ) ，可以同时检测 5 种目标序列( NOS，35S，BT11，GA21 和 IVＲ) ［28］; Bai 等研究开发了一种光
学薄膜生物传感器芯片检测系统，可以同时检测 6 个转基因玉米品种 ( Bt11，Bt176，GA21，MON810，
NK603，和 T25) ［29］; Shao等使用 readout onan oligo microarray ( MACＲO) 系统开发出一个用于监测转基因
生物的一个芯片多重扩增的方法，该方法可以覆盖 97． 1%的自 2012 年已商业化的所有转基因事件，其特
异性可达 100%，检测限( LOD) 适于目前实际应用的要求［30］。

2 转基因作物的安全性评价

基因改变通常是一把双刃剑，除了诱导所需的特质，植物基因组的改变可能会导致意想不到的影响。
有些影响可能由基因重组或转基因编码的蛋白质引起的生物相互作用产生，这些影响可通过转基因重组

位点、基因功能和转基因相关的代谢途径进行预测。对可预期影响的安全性评价，需要对可能的有害影
响有先验知识，并对其进行有针对性的检测。
在转基因的过程中，基因重组或转移和组织培养可能会导致转基因作物不可预期的基因改变，如删

除、插入和重排，都可能会产生 2 次或多重影响［31，32 － 33］。随着转基因作物的商业化，这些不可预期的未知
影响是辩论转基因作物生物安全最具争议的问题之一。这就需要一个系统的比较分析方法从 GM作物的
分子特征来澄清这些未知影响［32 － 33］。转基因作物基因的改变，除了诱导所需的特质产生预期影响外，作
物基因组的改变可能会导致意想不到的影响，从而影响人类的健康或环境［34］。在评价由外源基因的引入
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而导致的不可预期的影响时，非目标的“组学”技术，包括转录组学、蛋白质组学和代谢组学，可以同时表
征和比较一个有机体的基因组、蛋白质组和代谢组，从而提高检测到未知影响的机会［35］。这些非目标方
法比目标方法在鉴定转基因作物的组成和性能上更全面、更客观，从而为建立理想的转基因作物安全评
价技术提供了契机［36］。
2． 1 目标分析法对转基因作物可预期影响的安全性评价 转基因作物安全评价的主要内容是对转基因
作物进行可预期影响的评价，该评价的重要模式是针对特定目标进行检测的目标分析法，其关键因素是

转基因作物与其对应的传统作物的化学成分的比较。通过目标分析法定性 /定量分析转基因作物与其对
应的传统作物成分的差异来确认和排除转基因作物是否存在非预期影响，对转基因作物进行安全性评

价。色谱 /质谱联用技术等传统的方法是目前目标分析法检测转基因作物可预期效应的重要方法。该类
方法的关键点是进行分析的化合物的选择，包括主要成分分析( 例如氨基酸，脂肪酸) 和次要成分分析( 如

矿物) ，重点分析的是自然产生的有毒物( 如生物碱) 和必需的营养物质( 如维生素) 或抗营养因子( 如胰

蛋白酶抑制剂) 。该类方法的分析还包括从目前的生物和生化知识可以预测响应特定的遗传修饰的变化
的化合物，例如文献［32］所述，苯丙氨酸，酪氨酸和色氨酸水平分析，是抗农达大豆可能的“可预见的意外
影响”的测定，因为 EPSPS基因通过改变芳香族氨基酸的合成而产生抗草甘膦抗性。
目标分析法检测转基因作物可预期效应的其他方法还有比较转基因作物与其对应的传统作物的农

艺性状［37］、环境适应性［38］等，通过实验室、温室和小规模的田间试验评价，对作物的活力、生长习性、产
量、作物品质以及昆虫和疾病的易感性评价，确定遗传修饰的事件后，意外的影响是否可以影响潜在的农
艺性状表现。意外的影响，也可以出现在转基因生物对环境条件变化的影响 ［39 － 40］，例如品种中引入了

BAＲ基因、uldA基因和耐热的 β －葡萄糖甙酶基因的转基因大麦，它的 β －葡萄糖甙酶保持恒定的水平，
但与传统大麦相比，有些表型特征表现较差，这是基因–环境相互作用的结果［41］。有针对性的目标分析
方法对单一化合物的分析，特别是对主要营养因子和关键毒物的关注已被国际机构广泛接受，并已成功

地应用于第一代的转基因作物的安全性评价［32］。然而目标分析通常分析的是一个有限数量作物的组成，
不能涵盖未知的毒素、抗营养因子或其他因基因改变而导致的次生物质［31］。因此，目标分析法主要用于
检测基因改变而产生的原始的或已知的影响，不能检测未知的影响，故认为这种方法有失偏颇［42］。
2． 2 非目标分析法对转基因作物不可预期影响的安全性评价
2． 2． 1 转录组学技术 转基因插入的外源基因首先引起作物内源基因转录和表达的变化，进而在生理
代谢水平上引起作物生物学代谢途径的变化，最终导致转基因植物非预期效应的出现［43］。在比较转基因
作物与其对应的非转基因作物中的“实质等同性”中，使用非靶标的整体图谱技术( 如微阵列分析) 来确定
作物体系中的意想不到的影响，已证明是一种有效的手段［44］。转录组学检测技术是各种“组学”技术中
最成熟的技术［45］。随着转基因技术的快速发展和植物基因序列数据的急剧增加，这些技术更易于检测和
理解不同发展过程产生的基因表达的变化，或环境变化造成的基因表达的变化。近年来，利用基因芯片
技术检测和比较转基因作物与其对应的非转基因作物间的非预期影响的研究日渐增多。转录组学图谱
已被用于鉴定几种转基因作物，包括玉米、大麦和水稻［46 － 47］，大多检测的转基因作物与其对应的非转基

因作物间只存在少量差异表达的基因，没有产生明显的非预期影响。转录组学图谱可用来探讨转基因作
物的基因表达的变化，还可检测到未知的影响，但这些研究对象主要集中在简单的单基因性状、已商业化
种植的作物，目前亟需加强对更复杂性状的转基因作物的分析。转录组对转基因作物差异基因的检测，
是在特定的发育阶段或特定环境条件下进行的，目前的技术甚至全基因组都不足以检测所有的转录基因

表达的变化。此外，在转录组的变化并不一定会导致在蛋白质组学和代谢组学的变化，也并不一定可以
预测食品成分和质量的变化［48］，因此，转录组学技术能否在一定程度上反映转基因植物非预期效应出现

的可能，仍值得进一步研究。
2． 2． 2 代谢组学检测技术 对转基因作物产品特征代谢产物的分析也越来越受到人们的重视。利用代
谢组学技术从代谢水平上比较转基因作物与非转基因作物的代谢差异，是筛查转基因作物非预期效应的

一个重要的技术手段。由于基因和蛋白表达的微小变化会在代谢物上得到放大，因而从代谢组学上对转
基因作物进行检测更容易。代谢组学研究中釆用的技术都是比较通用的方法，不需要进行全基因组测
序，因此，近年来在转基因作物非预期影响安全评价中，代谢组学分析已成为普遍的分析方法［49］。常用的
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代谢组学分析技术主要有核磁共振( NMＲ) 技术和色谱 －质谱联用技术。利用核磁共振( NMＲ) 技术和色
谱 －质谱技术或多平台分析法，对转基因玉米［50 － 51］、水稻［52 － 54］、马铃薯［55 － 56］、大豆［57］、番茄［58］等转基因
作物都进行了代谢组学分析评价。由于代谢组学可以分析大量的代谢产物从而减少每个分析样品的成
本，其曾被认为可以替代传统的成分分析［59］，但这种方法只能够测量数以百计的代谢物，而不是植物中含

有的成千上万的代谢产物［60］。此外，代谢组学的方法不同，其数据分析和统计分析都会导致重现性
小［51］，因此，代谢组学可能并不利于进行转基因作物安全评价［59］。
2． 2． 3 蛋白质组学分析 蛋白质是基因功能的关键角色，直接参与代谢和细胞的生长，是转录组和代谢
组学之间的中心桥梁［61］，多数外源基因的表达或调控产物是蛋白质，转基因作物外源基因的导入可能会

导致蛋白质种类和含量的改变。此外，蛋白质还可作为毒素、抗营养因子或过敏原对人体健康产生很大
的影响。因此，蛋白质组学研究将为基因改变后的生物程序的变化的理解提供重要的信息，对转基因作
物的生物安全性评价非常重要［62］。蛋白质组学技术是一类高灵敏度、高分辨率的方法，可高通量的对转
基因作物进行检测分析。常规的蛋白质组学分析方法是以转基因作物表达的差异蛋白为检测对象，利用
双向电泳技术比较转基因作物和相对应的非转基因作物在蛋白质组学上的差异，再对差异蛋白质进行质

谱分析研究［25］。以 2-DE和 MS或液相色谱 －串联质谱法( LC-MS /MS) 相结合的比较蛋白质组学方法已
广泛用于评价各种转基因作物( 包括玉米，豌豆，土豆，水稻，大豆，烟草，番茄，和小麦等［62］) 蛋白质组的

影响，在转基因作物安全性检测与研究中，蛋白质组学发挥着重要的作用。Ｒen 等［63］首次在 T-DNA 插入
的拟南芥中检测到靶标蛋白草丁膦乙酰基转移酶( PAT) ，然而，在以 2-D为基础的蛋白质组学在转基因作
物分析的差异点中，往往检测不到靶标蛋白，这可能是由于靶标蛋白表达水平低于染色技术检测极限所

致［64 － 66］。因此，应该研究一种更有效的蛋白质组学方法或采用现代更灵敏的蛋白质组检测技术，以利于
转基因作物靶标蛋白的检测。
近年来随着蛋白质组学的迅速发展，一系列新技术融入了蛋白质组学研究中，如同位素标记的

iTＲAQ 定量蛋白质组学技术方法，已成为蛋白质定性和定量研究的主要工具之一。iTＲAQ定量蛋白质组
学技术方法在转基因作物的比较研究中，用 iTＲAQ试剂多重标签进行差异标记后可直接对所有差异表达
蛋白质快速、精确的鉴定和比较。已用 4 种或 8 种同位素标记的 iTＲAQ试剂对转基因水稻 ［67］、番茄［68］、
大豆［69］等的蛋白质组进行了蛋白质鉴定和比较研究。蛋白质组学是一门新兴的学科，目前，以 2-DE 与
MS结合为基础的方法，仍然是转基因作物的蛋白质组分析的最广泛使用的方法。新一代的 MS 仪器为蛋
白质组学提供了更准确的定性和定量数据，在转基因作物安全性检测与研究中，仍需要进行大量的研究

积累，以便建立转基因作物基于蛋白质组学的新检测评价技术体系，实现对转基因作物蛋白变化情况的

深入了解、以及对目标基因表达蛋白质的快速精确检测，为转基因作物的安全评价提供新的有效的技术
支撑和理论基础。

3 展 望

目前，转基因作物在许多国家与地区已经成为常规农业的一部分，发展转基因作物已经成为必然趋

势［70］。已有很多国家实施了转基因产品的标识制度，转基因安全管理实施定量标识和阈值管理是将来发展
的必然趋势。要实施转基因成份定量标识制度，转基因成份的检测技术将面临更大挑战。根据标识阈值的
要求，应加强转基因作物及其产品的定量检测方法的研究，特别是多基因叠加的转基因作物及其产品以及新

型外源基因的检测方法的研究;同时还应加强标准物质的研制，以满足转基因成份定量检测的要求。随着新
的转基因作物的发展，近年来用于转基因作物检测的新技术不断涌现，其中与大规模、高通量的质谱技术联
用的同位素标记技术是目前蛋白质组学定量方法中一个十分重要的技术，在转基因作物蛋白质的检测中可

以进行准确的定量比较，是今后转基因作物检测技术发展的方向之一。在转基因作物与传统方法培育的农
作物的安全性评价中，应将组学技术与传统的检测技术相结合，依据转基因生物安全问题国际通用的规则，

建立快速、准确、高通量的转基因作物安全评价技术体系，促进转基因作物的发展。
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A Ｒeview of Detection Technologies for Safety
Evaluation of Genetically Modified Crops

YI Xiaoping，TAN Yanhua，PENG Cunzhi，XIE Xiang，HE Pingping
( Institute of Tropical Biotechnology and Bioscience，Chinese Academy of Tropical Agricultural Sciences / Ministry of Agriculture

Transgenic Plants and Plant Environment for Microbial Safety Inspection and Testing Center，Haikou 571101，China)

Abstract: The bio-safety of genetically modified crops has attracted a global attention． Many countries and inter-
national organizations have formulated relevant laws and regulations for safety management of the genetically mod-
ified crops． For the bio-safety of the genetically modified crops these crops need bio-safety evaluation，and de-
tection and evaluation technologies for the transgenic crops are key to tell whether the genetically modified crops
are biologically safe． The main detection technologies for safety evaluation of the genetically modified crops were
reviewed，especially the untargeted“omics”technologies such as transcriptomics，proteomics and metabolomics
and their use in bio-safety evaluation of unintended effects of the genetically modified crops．
Key words: genetically modified crops; detection; safety evaluation; omics technologies
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