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营养基因组学的研究进展 
陈琴, 王文君, 上官新晨, 徐明生 

江西农业大学食品科学与工程学院, 南昌 330045 

摘要：营养学是一门古老的学科, 为人们的健康保护和疾病预防提供了重要的理论指导。随着分子生物学技术

的发展, 它已成为 21 世纪生命科学研究最为主要的技术之一。分子生物学与营养学的结合, 产生了分子营养

学。而基因组学与营养学的结合, 则形成了营养基因组学。营养基因组学涵盖了一个广泛的领域, 它研究营养

素和基因表达的相互影响, 预测其对营养素的反应。基因组学技术可以帮助确认一些与疾病发生有关的基因, 
人们可以根据各自的基因图谱制定一份个性化的饮食方案, 以此防病治病, 使人们的健康状况通过调整饮食来

达到最佳。文中重点介绍了营养基因组学的主要研究方法及其应用。 
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Research progresses on nutrigenomics 
CHEN Qin, WANG Wen-Jun, SHANGGUAN Xin-Chen, XU Ming-Sheng 
College of Food Science and Engineering, Jiangxi Agricultural University, Nanchang 330045, China 

Abstract: Nutrition science is an age-old subject, and offers important theoretic instructions for human health protection 
and disease prevention. With the development of molecular biology, it will be a key technique in the 21 century. Combina-
tion of molecular biology and nutrition, bio-nutrition is formed. While the combination of genome and nutrition, nutrige-
nomics is developed. Nutrigenomics covers a wide range of areas, which studies the interactive effects between nutrients 
and genes expression, and predicts the expressive response to the nutrients. Genomics technology can help us to identify 
some disease-related genes, thereby people establish individual diet and make their heath attained the best status through 
adjusting diet. This paper focuses on the main research technology of nutrigenomics and its application.     
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营养学是研究人体营养规律及其改善措施的科

学。人们在很早以前就开始了营养学的研究, 如我
国的医学古籍《黄帝内经·素问》中就提出了“五谷为
养、五果为助、五畜为益、五菜为充”等朴素的合理
营养概念。而西方的医学始祖希波克拉底在公元前

400 年前也提出了食品中的特殊成分对于维持生命
是必不可少的。但真正意义上的营养学诞生却是在

发现了构成人体重要物质的 18 世纪后期, 从 1900
年至今, 营养学研究不断深入, 已经历了 3个阶段。
二战后, 营养学进入了基于实验科学技术的鼎盛时
期。20 世纪后半叶, 人类进入了细胞时代, 主要研
究营养素在体内代谢、生理功能及其对组织细胞的

影响。而分子生物学划时代的到来, 为营养学向微
观世界发展、探索生命奥秘提供了理论基础。特别
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是人类及模式生物的基因组草图、基因组序列图相

继绘制完成, 为人类阐明基因组及所有基因的结构
与功能, 揭开生命奥秘奠定了基础。营养科学也由
营养素对单个基因表达及其作用的分析, 开始朝着
基因组及其表达产物在代谢调节中的作用方向发

展。在此背景下, 营养基因组学(Nutritional genomics, 
有时也称为Nutrigenomics)应运而生, 并迅速成为营
养学研究的新前沿。2002年 2月和 2003年 11月, 在
荷兰先后召开了第一届和第二届国际营养基因组会

议, 凸现了营养基因组学研究的重要性。 

1  营养基因组学的发展及概念 

1953年, Watson和Crick[1]发现了被称为“生命奥
秘”的DNA结构, DNA结构解释了遗传物质是如何复
制和传递信息的。DNA这种优雅神秘的双螺旋结构
的发现, 引发的革命震动了生物学界和医学界, 标
志着分子生物学的开始。1961 年, DNA中碱基对序
列转录基因密码的破译成功, 标志着基因时代的到
来。以人类基因组 “工作框架图”完成为标志[2], 生
命科学已进入了后基因组时代 [3]。  美国科学家
Thomas Roderick(1986)提出了基因组学(Genomics), 
主要内容包括以全基因组测序为目标的结构基因组

学(Structural genomics)和以基因功能鉴定为目标的
功能基因组学(Functional genomics) [4]。 

随着基因组学研究的发展以及人类基因组计划

的实施和完成, 科学界普遍认为, 这种让人困惑的
现象很可能都是由个体间的基因差异造成的。借助

各种不断发展的先进研究手段, 已有不少科学家开
始从理论和实践两方面更深入地认识基因与饮食间

的相互影响, 营养学研究也由此迈入了一个崭新的
时代——“基因时代”, 一门以专门研究人的饮食与
其自身基因之间交互作用为目标的营养学研究领域

内的新兴学科——营养基因组学也逐渐引起人们的
兴趣[5]。营养基因组(Nutrigenomics)是 2000 年提出
的一种新的营养学理论, 是继药物之后源于人类基
因组计划的个体化治疗的第二次浪潮。营养基因组

学所涉及的学科有营养学、分子生物学、基因组学、

生物化学、生物信息学等, 从这个层面上看, 营养基
因组学是基于多学科的边缘学科。 

营养基因组学是高通量基因组技术在日粮营养

素与基因组相互作用及其与健康关系研究中的应 
用[6]。营养基因组学是研究营养素和食物化学物质

在人体中的分子生物学过程以及产生的效应, 对人

体基因的转录、翻译表达以及代谢机制, 其可能的
应用范围包括营养素作用的分子机制、营养素的人

体需要量、个体食谱的制定以及食品安全等, 它强
调对个体的作用[7]。营养基因组学研究首先要解决

的两个问题是：建立一个具有很高预测价值的膳食

推荐量用以预防疾病、降低不可估计后果的风险 ; 
设计有效的膳食用以控制慢性疾病[8](图 1)。 

 

 
 

图 1  营养基因组学示意图 
Fig. 1  Schema of nutrigenomics 
 

基因组学技术可以帮助确认一些与疾病发生有

关的基因, 从而建立个性化食谱, 使人们的健康状
况通过调整饮食来达到最佳。它不仅可以了解食品

活性成分对人体代谢途径及体内平衡影响外, 还可
以了解食品功能成分对不同人体基因多态性敏感的

差异, 并由此来调节饮食, 制定最合适的个性化膳
食 , 并可有效地防止人体内与疾病相关基因的表
达。其主要研究内容包括以下方面：了解食物活性

成分如何直接或间接地影响人体内基因组结构的变

化; 探讨膳食因子可营养素对人体基因组产生的影
响; 探讨哪些慢性或遗传性疾病容易受到膳食因子
的影响; 依据人体基因多态性的差异, 探讨健康人
体和疾病患者对不同膳食因子敏感性的差异; 根据
不同人对营养需求、状态及其自身基因多态性的差

异来设计个性化膳食, 藉此达到预防慢性疾病的发
生[9]。 

许多营养素通过转录系统选择性的改变基因表

达, 调节不同组织、不同环境条件下特定基因组的
活性。营养成分如氨基酸、脂肪酸和糖等, 都会影
响基因的表达, 其作用方式可以是通过控制基因构
型或通过代谢产物[10]或代谢状态(如激素状况、细胞
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氧化还原状况等等), 继而导致mRNA水平和(或)蛋
白质水平甚至其功能的改变。因此, 在营养研究中, 
基因组学和蛋白质组学利用细胞培养、动物和人类

寻找和鉴定对某些营养素、药物或食物有良好反应

的特殊标志物。 
同时, Jim和Rodriguez[11]认为, 在进行营养基因

组学研究时, 应注意以下 5 个方面：产生适当的代
谢反应需要多少营养素, 特别是需要多少宏量营养
素; 对于遗传背景不同的人, 在复杂的膳食成分下
如何获得适量的营养素; 如何将膳食成分同机体代
谢的精细和长期调控联系起来; 在现有的分子和基
因组技术条件下, 如何获得不同人自出生到死亡期
间的营养需要的变化量; 如何确保以一种对社会负
责的态度正确利用基因组学信息, 特别是当它与健
康状况不同的人群, 如不同种族、贫富不一和未投
保的人。 

2  营养基因组学主要研究方法 

目前应用于营养基因组学研究的方法与功能基

因组学的研究相类似, 主要有 DNA芯片技术、生物
标志物、蛋白质组学技术等。 

2.1  DNA 芯片技术[12]

DNA 芯 片 , 又 称 基 因 芯 片 或 微 阵 列
(microarrays)。其技术原理是基于DNA碱基的配对和
互补, 把DNA或RNA分解为一系列碱基数固定交错
且重叠的寡核苷酸并进行测序 , 然后进行序列拼
接。主要流程包括待测基因的酶切成不同长度的片

段 , 荧光定位标记 , 然后与DNA芯片杂交 , 应用激
光共聚焦荧光显微镜扫描芯片, 由于生物标记受激
光激发后发出荧光 , 并且其强度与杂交程度有关 , 
可以获得杂交的程度和分布。根据探针的位置和序

列就可确定靶序列相应基因的序列或表达及突变情

况。该技术可以检测营养素对整个细胞、组织甚至

整个系统及作用方式上的差异[13]。研究表明, 采用
高密度寡聚核酸微阵列通过比较成年小鼠和老年小

鼠gastocnemius muscle基因表达的总体变化 , 从而
发现与衰老相关的基因, 并进一步研究了能量限饲
对衰老的影响。Rao等人采用微阵列芯片对低硒日粮
的C57BL6 小鼠小肠的基因表达进行检测, 与高硒
日粮组相比有 84 个基因的表达量增加两倍, 而 48
个基因表达减少了 75％, 其中高表达的主要与DNA
损伤, 氧化诱导、细胞增殖等基因有关; 表达减少的

主要有谷胱甘肽过氧化物酶、P4503AI、2B9等, 结
果表明硒含量可能调节与肿瘤形成有关的多个途 
径[14]。Lyakhovieh等检测了经 1, 25-维生素D 处理过
的乳腺癌细胞的FGF-7 表达, 首次揭示了维生素D可
能过通调节FGF-7的表达调节细胞的生长分化。   

2.2  生物学标记(biomarker) 

生物标志物(biomarker)通常是与疾病发生相关
的蛋白质, 在疾病的诊断、分级、预后及治疗监测
过程中常被作为诊断指标进行定量测定。基因组、

蛋白质组技术因为能在特定的条件下规模化地研究

基因和蛋白质的表达情况, 所以为生物标志物的发
现、鉴定和评价提供了有力的技术平台。营养学家

通过人体干扰试验进行膳食营养研究, 在预防或促
进这一概念上许多慢性衰老疾病和失调都与营养有

关, 营养素参与疾病发生的初期预防, 相关的人体
干扰研究都用生物标记来确定营养素干扰的作用。

研究营养素对健康人体的后期作用需要采用新的生

物标记, 但目前还没有能够准确、专一、足够灵敏
的生物标记来确定其在疾病发作前的病理学变化。

将基因组学技术用于营养研究, 将许多小变化组合
成新的生物标记使生物标记变得非常灵敏, 可以做
到对病变的早期诊断。 
2.3  蛋白质组学技术 

2.3.1  双向凝胶电泳[15]

其基本原理是第一向基于蛋白质等电点的不同

用等电聚焦分离 , 第二向基于分子量的不同进行
SDS-PAGE 分离, 使蛋白质在二维平面上分开。翻
译后修饰和加工对蛋白质正常生理功能是必需的 , 
它们的变化往往与疾病有关。双向凝胶电泳中发现

的蛋白拖曳现象很可能使蛋白的不同翻译后修饰产

物所造成的拖曳图像的变化对营养素的研究提供了

帮助。人们在对大肠杆菌的研究中发现碳氮磷及硫

等元素缺乏会导致的细胞内蛋白质图谱变化, 而当
磷不足时, 发现有 137 个蛋白质的合成速率下降, 
其中大部分表现为诱导合成, 其他则被抑制。 

2.3.2  质谱分析技术 

质谱 [16]已成为连接蛋白质与基因的重要技术 , 
是大规模自动化鉴定蛋白质的重要方法, 因为蛋白
质的酶解是有规律可寻的, 每种蛋白酶针对特定蛋
白的酶解的片断质量和数量都较恒定。质谱分析能

精确地检测某种蛋白质经特定酶解后的质量和数量, 
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与已建立好的蛋白数据库对照从而确定该蛋白的种

属。其优点是对待测检验物纯度要求不高, 可直接
对酶解液进行分析, 具有灵敏度高速度快等特点。
用来分析蛋白质或多肽的质谱有两个主要部分：①

样品的离子源; ②测量分子量的装置。一种是基质辅
助激光解吸附电离飞行时间质谱(MALDI-TOF)为一
脉冲式的离子化技术 , 它从固相标本中产生离子 , 
并在飞行管中测其分子量。另一种是电喷雾质谱

(ESI-MS), 是一连续离子化的方法 , 从液相中产生
离子, 联合四极质谱或在飞行时间检测器中测其分
子量[17]。近年来, 质谱的装置和技术有了长足的进
展, 在MALDI-TOF中, 最重要的改进是离子反射器
的延迟提取, 可达相当精确的分子量。在ESI-MS中, 
纳米级电雾源的出现使微升级的样品在 30~40 min
内分析成为现实。 

3  营养基因组学的应用 

基因组营养学涵盖了一个广泛的领域, 它研究
营养素和基因表达的相互影响[18]。基因组营养学的

关键作用之一在于探讨特殊基因多态性和营养素个

体化反应之间的联系。随着对人类单核苷酸多态性

认识的不断深入, 其目标就是基于患者个体的基因
型特征, 预测其对营养素的反应, 以提供个性化膳
食营养建议, 而非基于群体做出一般建议, 最终达
到基因治疗的目的[19]。营养基因组学的目的不是改

变用于消费的各种食品以提高它们的营养成分, 而
是在于食用那些食品, 如何让基因更好地适应, 如
何改变基因的作用和结构。同时, 如何根据每个人
自己的基因特点制定食谱 , 补充特定的营养成分 , 
以弥补由于基因变异造成对健康的影响。有的还可

以防止某些基因突变或改变基因的活动情况, 从而
达到预防疾病、延缓衰老、促进健康的目的。 

应用基因组学技术将阐明与营养相关的单核苷

酸多态性(SNPs), 并用来研究人体对某些疾病易感
性以及对营养素(食物)需求的个体间差异。营养素的
推荐膳食供给量或膳食参考摄入量都是对群体而言

的, 然而人与人的基因是有差异的。人的基因组中
约有 140万~200万个SNPs, 其中 6万多个存在于外
显子中, 这可能是人体对营养素需求及响应差异的
重要分子基础[20]。因此, 将来的营养学研究将逐渐
趋向个体化 , 通过对基因构成以及代谢型的鉴定 , 
给出每个人的最佳食谱。 

南加利福尼亚大学凯克医学院和洛杉矶加利福

尼亚大学、格劳医学院的研究表明：基因突变与动

脉硬化有关。研究指出：体内有 5-脂肪氧合酶
(5-lipoxygenase, ALOX5)突变体的人患动脉硬化的
风险较高。动脉硬化是指胆固醇在动脉壁上积聚而

导致心脏病。洛杉矶加利福尼亚大学动脉硬化研究

的参与者中有 5%体内出现这种 ALOX5变体。这种
基因突变体会因摄入 ω-6 多不饱和脂肪酸而增强, 
但摄入含 ω-3 多不饱和脂肪酸则可使其受到阻碍。
因此, 对携带 ALOX5突变体的人应少食含有 ω-6多
不饱和脂肪酸的肉类和植物油, 多食用富含 ω-3 不
饱和脂肪酸的鱼类如鲑鱼, 还应适当补充含二十碳
五烯酸(eicosapentaenoic acid, EPA)和二十二碳六烯
酸(docosahexaenoic acid, DHA)的深海鱼油制剂和维
生素 E。 

叶酸代谢是近年来医学、遗传学和营养学研究

的热点之一, 主要是因为人们发现叶酸与神经管畸
形、肿瘤和心血管疾病有关[21]。已知MTHFR是同型
半胱氨酸代谢中的关键酶之一, 这种酶的活性和热
稳定性都较低。现已证实 , 这种热不稳定性是由
MTHFR基因等 677 位的碱基由C→T、1298A→C型
等的突变所造成的[22]。MTHFR基因的遗传变异体在
叶酸水平较低时易造成中度的高半胱氨酸血症, 这
种遗传与营养的交互作用, 增加了心血管疾病的神
经管缺陷的危险性。而实验和临床资料表明, 大剂
量补充叶酸可以增加体内 5-甲基四氢叶酸生成, 从
而降低血浆同型半胱氨酸水平, 减少心血管疾病的
发病和神经管畸形儿童的出生率。由此推断 , 就
MTHFR基因突变的个体而言, 他们对叶酸的需求要
高于普通人群。 

另一个SNP是如何改变基因表达的突出例子就
是乳糖耐受性例子。成年人一般都是乳糖不耐受的。

而产生这种现象的是 9 000 年前的北欧人的乳糖分
解酶-根皮苷水解酶(lactase-phlorizin hydrolase, LCH)
基因发生的一个突变。尽管在这个基因中有 11 个
SNP, 而这些SNP又可以分成 4种(A, B, C和U)常见
的单倍体型 , 在位于LCH上游 14 kb处C13910T的
SNP则与乳糖的而受性显著关联[23]。通常认为这个

多突变可以改变蛋白质-DNA间的相互作用 , 从而
对基因的表达进行调控[24]。被认为乳糖耐受性的A
单倍体型在北欧人群中的分布频率为 86%, 而在南
欧人群中的频率却只有 36%。在群体中的这种优势
基因型对于营养水平的提高, 预防脱水和改善钙的
吸收具有重要的作用。在其他启动子中的调控型
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SNPs (rSNPs)似乎对于基因的表达调控具有重要的
作用[25~27]。 

4  展 望 

目前 , 营养基因组学的研究正在不断的发展 , 
科学家们越来越不倾向于从性质或营养作用方面找

答案, 而是倾向于研究以营养基因组学为基础的系
统生物学的相互影响以促进健康。我们相信, 随着
有关各种族基因特点的巨大资料库的建立和记录人

类基因组信息的人类基因组芯片的出现, 不仅为科
学家和医生们进行疾病研究而且也为促进人类健康

的基因营养提供依据 ,并将为营养基因学开拓更加
广阔的应用前景。 

有专家预测, 营养基因组学将会是继药物基因
组学之后让世人瞩目的新的焦点学科。它不仅有助

于人们更好地理解个体由于基因差异而对各种食物

成分以及饮食方式所产生的不同反应, 而且相关的
营养基因组数据也会为特定人群研制有效的食疗方

案打下扎实的基础。营养基因组学的未来发展有望

像药物基因组学打造“个性化药物”那样, 为人们量
身定做出能满足个体需求的“个性化食品”。在揭示
人类遗传密码顺序的人类基因组图谱绘制成功之后, 
一项以基因组为基础的营养学研究将给疾病治疗带

来一场革命。那时, 人们可以根据各自的基因图谱
制定一份个性化的饮食方案, 以此防病治病。 
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