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组学技术评价转基因农作物的非预期效应 

赵艳, 李燕燕 

浙江工商大学食品与生物工程学院, 杭州 310018 

摘要: 安全性评价是转基因农作物商品化应用的必要环节。组学技术能在转录物、蛋白质、代谢物水平上对转

基因农作物进行无偏倚的安全性评价。文章综述了近 10 年来应用转录组学、蛋白质组学和代谢物组学技术评

价转基因农作物非预期效应的研究进展, 结果表明在转基因农作物非预期变异中, 环境因素(种植地点和季节)

和基因型差异比转基因本身的影响更大。 
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Unintended effects assessment of genetically modified crops using 
omics techniques 
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Abstract:  Safety assessment is the essential process for commercial application of genetically modified (GM) crops. 
Omics techniques can be used to evaluate the safety of GM crops unbiasedly at different biological levels, such as tran-
scripts, proteins and metabolites. In the present review, the researches on unintended effects assessment of GM crops using 
transcriptomic, proteomic and metablomic techniques in recent ten years have been summarized. The facts show that the 
environmental factors (growing area and season) and genotype difference play greater roles than gene insertion does for 
most unintended variations in GM crops. 
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转基因作物也称为遗传修饰(Genetically modi-
fied, GM)作物, 是指利用现代基因工程技术将外源
基因导入农作物从而得到遗传性状改良的植物新品

系。2012年, 全球转基因农作物种植面积达到 1 703
亿公顷, 比 2011年的 1.6亿公顷增长了 6%。从 1996
年～2012年, 转基因农作物种植面积增加了 100倍, 
连续 17年持续增加, 使得转基因技术以可观的利润

成为现代农业技术史上应用最为迅速的生物技术[1]。

同时, 人们对转基因植物潜在的生态环境危害尤其
是转基因食品对消费者的食用安全性表示担忧, 尽
管尚缺乏关于转基因食品具有风险的直接证据, 围
绕转基因食品的安全性问题仍一直争论不休[2]。因

此 , 对转基因农作物及食品的安全性评价必不可
少。1993 年OECD(Organization for Economic Co-
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operation and Development)提出了实质等同性原则, 
即如果转基因食品在组成、营养价值、拟议用途上

没有变化, 那么可以认为它与非转基因食品是等同
的。此后实质等同性原则被广泛应用于转基因产品

的安全性评价、审批、监管[3], 并建立了一些主要栽
培作物详细成分的数据库, 作为转基因农作物成分
评价的基准, 例如the ILSI Crop Composition Data-
base (ILSI, http://www.cropcomposition.org)收录了玉
米、棉花及大豆的成分数据[4]。 

基于实质等同性原则对转基因食品的安全性评

价, 能定向比较转基因植物与其亲本对照之间在营
养成分、抗营养成分、毒素成分等是否等同, 却无
法显示转基因植物可能产生的非预期效应。非预期

效应(Unintended effects)是指除了由目的基因插入
产生的可预料效应之外, 在相同环境和条件下种植
的GM植物与非转基因亲本在表型、反应和成分上所
表现的统计学显著差异[5]。遗传转化的本质是外源

基因在受体基因组的整合, 在此过程中, 可能引起
受体植物基因组内固有基因的断裂, 插入突变、激
活或沉默, 进而导致新蛋白质和新代谢物的形成或
已有代谢物水平的改变, 这就是非预期效应产生的
根源。因此, 对GM植物的安全性评价除了必须考虑
外源基因编码产物的遗传效应之外, 遗传转化事件
可能引发的非预期效应也不容忽视。“组学”技术是
基于转录组学、蛋白质组学、代谢组学等不同生物

学水平检测转基因农作物遗传变化的新手段, 不仅
能分析外源基因表达产物对受体植物的影响, 也能
揭示GM植物的各种非预期变异效应 , 是客观评价
GM作物以及转基因技术安全性的有效新技术 , 本
文从转录组学、蛋白质组学和代谢组学 3 个水平综
述了近 10 年来应用组学技术评价GM农作物非预期
效应的研究进展。 

1  转录组学水平对 GM作物的评价 

在各种组学技术中, 转录组学是率先发展起来
并且应用最广泛的技术[6]。转录组学是一门在整体

水平上研究细胞中基因转录情况及转录调控规律的

学科。广义转录组指从一种细胞或者组织的基因组

所转录出来的RNA的总和, 狭义上指所有mRNA的
集合[7]。转录组研究的技术主要包括 3 种：(1)基于
杂交的微阵列技术；(2)基于Sanger测序法的SAGE 

(Serial analysis of gene expression)和MPSS(Massively 
parallel signature sequencing)；(3)基于新一代高通量
测序技术的转录组测序(RNA sequencing, RNA-seq)。
由于细胞中的基因表达情况具有特定时间性和空间

性, 转录组学能够在整体水平上研究某一时刻细胞
中基因的全部转录物 , 更好地反应细胞的动态过
程。目前, 许多研究者将转录组学应用于转基因农
作物非预期效应评价方面, 并试图解析引起基因表
达差异的原因。 

Baudo等 [8]比较了转基因小麦与非转基因小麦

胚乳、叶子的基因转录组图谱, 发现二者差异极少。
常规育种获得的非转基因小麦不同株系间的基因表

达差异明显大于转基因小麦株系与非转基因对照间

的差异, 约是后者的 1.5倍, 说明转基因事件对小麦
基因表达的影响很小, 可以认为转基因小麦与非转
基因小麦具有实质等同性。 Cheng等 [9]应用

Affymatrix基因芯片技术研究了温室种植的转
CP4-epsps基因大豆与非转基因对照三叶期幼苗叶
子的基因表达谱, 发现在 37 583 个基因中, 两个转
基因株系 2601R和PS46RR与非转基因大豆品系
OAC Bayfield相比, 差异表达基因个数分别为 44个
和 109个；与非转基因品系S03-W4相比, 差异表达
基因个数分别为 248 和 290 个；然而, 非转基因大
豆品系Mandarin与其他 5 个品系相比, 差异表达基
因个数超过 1 000个, 是任何组合间差异的两倍多。
说明在转录组学水平上, 常规大豆品系间基因表达
差异水平要显著高于转基因大豆与非转基因对照间

的差异。 Coll等[10]利用微阵列技术研究发现试管中

生长的常规玉米品系MON810 与其近等品系的转录
图谱极为相似, 来源于MON810 品系的转Bt基因玉
米品系及其非转基因对照之间的转录组图谱虽然存

在差异, 如Aristis Bt/Aristis和PR33P67/PR33P66 两
个比对组合的基因表达差异分别为 1.7%和 0.1%, 但
非转基因对照株系Aristis与PR33P66 之间的转录组
图谱却有 4%序列表达不同, 说明不同品系间的基因
表达差异明显大于转基因与非转基因品系之间的差

异。2009年, Coll等[11]又对田间生长的上述比对组合

的转录图谱进行了分析, 发现 2008年试管培养条件
下常规玉米品系MON810 与其近等基因品系的转录
图谱间的差异 , 在大田生长条件下表现仍然相同 , 
但转基因与非转基因对照间的转录图谱差异在大田
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条件下不复存在, 说明MON810 转基因株系除了引
入的转基因特征性状外, 与对照亲本具有实质等同
性。2010 年, Coll等[12]将来源于MON810 品种的转
Bt基因玉米及其对照品系 (Helen Bt/Helen, Beles 
Sur/Sancia)在同一大田条件下种植 , 但采用常规施
肥和底肥施肥两种农作方式, 应用微阵列技术分析
了自然变异对转基因玉米转录产物的影响, 结果表
明转基因玉米与非转基因对照之间表达差异的转录

序列只占分析序列的 0.14%。常规育种、施肥方式、
转基因对转录序列变异的贡献分别占 37.4%、
31.9%、9.7%, 可见自然变异对玉米转录组有很大的
影响, 而基因转化的影响较小, 认为GM作物安全性
评价研究中必须考虑常规育种和环境条件对转录组

的影响。 
转录组学技术也被用于追述GM作物非预期变

异效应的技术根源。与非转基因对照相比, 抗真菌
转基因水稻约有 0.4%基因表达水平发生改变。在检
测的 1/5 表达差异序列中, 组织培养对这些转录变
异的贡献占 35%, 基因插入对受体植物基因组干扰
和诱发基因组重排引起的变异效应约占 15%[13]。

Batista等 [14]应用寡核苷酸芯片技术比较了γ射线诱
变处理和转基因对水稻转录组的影响, 结果发现二
者均影响水稻基因组的表达, 而且诱变处理比转基
因技术对水稻基因组的非靶向变异效应更广泛。 

综上所述, 在转录组学水平上的研究结果显示, 
在转基因作物的非预期变异效应中, 品种差异、种
植环境的影响显然要大于外源基因遗传转化事件 ; 
而且非预期变异中的一部分来源于组织培养过程 , 
转基因整合甚至比传统诱变育种技术对作物基因表

达的影响更温和。 

2  蛋白质组学水平对 GM作物的评价 

1994 年Wilkins首先提出了蛋白质组概念, 它是
指一个基因组或一个细胞、组织表达的所有蛋白质。

蛋白质组学的研究旨在阐明组织、器官或生物体全

部蛋白质的表达模式及功能模式, 揭示特定生命现象
和过程的机理[15]。双向电泳技术(Two-dimensional gel 
electrophoresis, 2-DE)是蛋白质组学研究的核心技术
之一。随着数据库的扩大和完善从双向蛋白电泳凝

胶上确定蛋白的能力会不断增强, 蛋白质组学技术
将成为检测转基因作物非预期效应的很有前途的方

法[16]。 
Coll等 [17]发现同一田间生长的两种转Bt基因玉

米MON810与其对照株系的籽粒蛋白质组几乎一致, 
2-DE分析结果显示只有几个蛋白质点有 1~1.8 倍的
变化, 表明转基因玉米与其非转基因对照具有实质
等同性。Albo等[18]也发现转Bt基因玉米MON810 与
非转基因株系的籽粒蛋白质组之间非预期差异极少, 
基本等同。Zolla等[19]却发现同一田间生长的转Bt基
因玉米MON810 及其亲本对照的蛋白质组存在显著
差异, 其中非转基因样品WT06与WT05是同一品系
的不同世代, 可反映环境因素对蛋白质组表达的影
响, 结果发现约 100 个蛋白质的表达水平发生了改
变; 而转基因玉米T06 与非转基因玉米WT06 相比, 
单基因插入导致表达水平上调或下调的蛋白质有 43
个, 这说明在蛋白质组学水平上, 环境因素对非预
期变异效应的贡献比转基因插入更大。Wang等 [20] 
应用蛋白质组学技术研究了基因插入和生长环境对

转基因水稻的影响。将转Cry1ab/ ac基因水稻及非转
基因水稻在安徽、湖北两地种植, 对收获稻米的蛋
白质组图谱进行分析, 发现不同地点种植的非转基
因水稻亲本对照WT01 与WT02 之间有 21 种蛋白质
表达量不同；而在相同地点种植的转基因水稻稻米

与非转基因亲本相比, 有 20~22 种蛋白质水平发生
上调或下调, 这种改变可能是由环境因素及单基因
插入共同作用的结果。基于包括水份、蛋白质、脂

肪、灰分、纤维、碳水化合物等食品近似值及氨基

酸、脂肪酸、维生素、矿物质和抗营养因子等在内

的营养成分分析结果表明, GM水稻与常规水稻具有
实质等同性, 而且环境条件对水稻蛋白质组变异的
影响并不比单基因插入的影响小。 

应用 2-DE技术及基质辅助激光解吸/电离飞行
时间质谱(Matrix-Assisted Laser Desorption/ Ioniza-
tion Time of Flight Mass Spectrometry, MALDI-TOF- 
MS)技术还可对转基因农作物中差异蛋白质进行功
能解析。Xue等[21]比较了携带Bt 和磷酸烯醇式丙酮
酸激酶(Phosphoenopyruvate carboxylase, PEPC)转基
因的两个水稻品系与其非转基因对照的蛋白质组图

谱,  经质谱分析共得到 77 个丰度存在显著差异(4
倍以上)的蛋白质点, 共鉴定出了 28 个阳性蛋白质, 
其中 5 个蛋白质具有明确的生物学活性。两个转基
因水稻株系中的 1,6-二磷酸果糖醛缩酶表达量均增
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加。此外, 转Bt 基因水稻中 5-甲基四氢叶酸三谷氨
酸 -高半胱氨酸甲基转移酶 (5-methyl tetrahydrop-
teroyl triglutamate-homo-cysteine-trasferase)表达量
升高, 柠檬酸裂合酶表达量下调；转pepc基因水稻的
细胞周期蛋白依赖激酶B2-1和丝氨酸蛋白酶抑制剂
Z2B表达量增加。 Barbosa等[22]研究了抗草甘膦除草

剂转CP4-epsps基因大豆与非转基因大豆种子中酶
及蛋白质的表达差异, 应用 2-DE、MALDI- TOF-MS
及电喷雾飞行时间质谱 3 种技术分离鉴定出 192 种
蛋白质, 转基因大豆中的丙二醛、抗坏血酸过氧化
物酶、谷胱甘肽还原酶和过氧化氢酶的含量分别比

非转基因大豆提高了 29.8%、30.6%、71.4%和 35.3%, 
而SOD酶活性比对照降低了 47.7%, 包括肌动蛋白
片段、谷氨酰胺合成酶、大豆球蛋白亚基G1和富含
甘氨酸RNA结合蛋白在内的 4 种蛋白质在转基因与
非转基因大豆间表达存在差异。 

3  代谢组学水平对 GM作物的评价 

代谢组学以生物系统中的代谢产物为分析对象, 
目前主要针对相对分子质量 1 000 以内的小分子, 
并以高通量、高灵敏度、高分辨率的现代仪器分析

方法为手段, 结合模式识别等化学计量学方法, 分
析生物体系受刺激或干扰后其代谢产物的变化或其

随时间的变化规律[23]。目前已获得广泛认同的代谢

组学研究层次包括： (1)代谢物靶标分析 (Target 
compound analysis)：主要用于根据筛选目的, 分析
受修饰或实验直接影响的某个或某几个化合物。(2)
代谢物轮廓分析(Metabolic analysis)：分析与已知代
谢相关连的一组化合物。 (3)代谢物指纹分析
(Fingerprinting)：是非目标分析方法, 用于广泛分析
大量数据, 仅做样品的快速筛选分类, 而不做单个
化合物的定性和定量分析。(4)代谢组学：分析生物
体系中的所有代谢产物, 对化合物定性和定量分析, 
整个分析过程应能尽可能地保留和反映总的代谢产

物信息[16]。尽管转录组学[8~12]和蛋白质组学[19~22]研

究结果表明, 转基因插入比环境因素对转基因作物
的影响要小得多, 但如果差异蛋白是影响作物代谢
途径的关键活性蛋白(酶), 也可能导致对转基因作
物的可食用部分有关成分的急剧改变, 即基因和蛋
白表达的有效的微小变化会在代谢物上得到放大。

代谢组学分析能提供植物基因序列和代谢网络功能

的直接关联信息[24], 因此代谢组学技术应用于转基
因作物与非转基因作物的实质等同性分析具有直接

的现实意义。Kim 等[25]应用GC-MS技术分离比较了
类胡萝卜素合成途径改良的转基因水稻与非转基因

对照的 52 种极性化合物, 包括 20 种有机酸、19 种
氨基酸、3种糖醇、1种胺类化合物, 发现二者代谢
物图谱基本等同。Piccioni等[26]基于一维核磁共振和

二维核磁共振技术分析了转Bt基因玉米种子的代谢
物图谱, 共分离出 40 多种水溶性化合物, 发现转Bt
基因玉米种子中乙醇、柠檬酸、海藻糖、甜菜碱等

5 种组分含量高于非转基因玉米。Zhou等[27]采用质

谱技术分析了转cryIAc和sck双基因的抗虫水稻的代
谢轮廓谱, 发现代谢产物的非预期变异分别来源于
转基因插入和组织培养过程, 而且组织培养对转基
因水稻的代谢物轮廓谱的改变比基因插入的影响更

显著。  
以玉米和水稻为材料, 研究人员综合考察了环

境条件、基因型、基因插入对农作物代谢物图谱的

影响[4, 28~30]。Röhlig等[28]以 5个玉米栽培品系为材料, 
采用GC/MS技术分析了种植条件和基因型对代谢图
谱的影响, 发现种植地点、种植季节、基因型对玉
米代谢物组成变化皆存在影响, 种植季节是最主要
的影响因素。Frank等[29]将GM玉米与其非转基因亲
本对照种植在不同地方及几个生长季节, 比较全面
地研究了环境和基因修饰对玉米代谢轮廓谱的影

响。在德国和南非生长的GM玉米与其非转基因对照
之间代谢物轮廓谱差异分别为 4%和 3%, 而环境因
素(包括生长地方及生长季)对代谢物轮廓谱的影响
约分别为 42%和 10%, 可见环境影响约是基因修饰
影响的 10 倍和 3 倍。Barros等[4]分析了转Bt杂交玉
米和抗草甘膦转基因玉米两个品系与对照亲本的代

谢物轮廓谱, 发现环境条件对基因表达、蛋白质及
代谢产物变异的影响比基因插入的影响更大。Zhou
等 [30]采用气相色谱-火焰离子检测技术(GC-FID)和
气质联用技术(GC-MS)对转双价基因抗虫水稻稻米
与其非转基因亲本的极性组分进行了代谢物轮廓分

析, 表明环境因素和基因插入均影响稻米组分含量, 
转基因水稻中蔗糖、甘露糖和谷氨酸的含量比非转

基因亲本显著增加。Chang等[31]对转双价抗虫基因稻

米代谢图谱的研究结果与此类似, 也发现环境引起
代谢物的变化比转基因的影响更显著, 种植环境引
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起稻米中包括色氨酸、9,10,13-三羟基-11-十八碳烯
酸、LPE16:0等在内的多种代谢物含量改变, 而基因
插入引起的代谢物水平的改变是极小的 , 仅鞘氨
醇、棕榈酸、5-羟-2-辛烯酸及其他 3 种未知代谢物
含量有轻微改变。 

新兴的代谢组学技术如毛细管电泳时间飞行质

谱技术(Capillary electrophoresis time-of flight mass 
spectrometry, CE-TOF-MS)用于研究转基因作物的
代谢物轮廓谱, 不仅在检测转基因作物的非预期效
应方面具有明显优势, 还能够发现可能作为转基因
作物识别依据的新型生物标志物[32~34]。Levandi等[32]

利用CE-TOF-MS技术分析了转Bt基因玉米的代谢物
轮廓谱变化, 共分离识别出 27 种化合物, 与非转基
因玉米代谢轮廓谱相比, 转Bt基因玉米的代谢物有
小幅变化 , 其中L-肉毒碱含量增加 , 指出L-肉毒碱
有可能作为转基因玉米样本的生物标志物。Rocio等
[33]从大豆中分离识别出 40 多种组分 , 发现转
CP4-epsps基因大豆与非转基因大豆代谢物相比只
有小幅变异, 并指出 4-羟基-苏氨酸可能作为转基因
大豆的生物标志物。Leon等[34]首次联合使用加压液

相萃取、傅立叶变换离子回旋共振质谱 (Fourier 
transform ion cyclotron resonance-mass spectrometry, 
FT-ICR-MS)及CE-TOF-MS 3 种分析技术对同一田
间生长的 6 种玉米品系(3 种转Bt基因玉米及对照株
系)的代谢物轮廓进行了研究, 发现在负离子模式下
FT-ICR-MS最高可分辩出 513 种化合物。与其亲本
对照株系相比, 转Bt抗虫基因玉米的酪氨酸、色氨
酸、赖氨酸、嘌呤、叶酸等 10种代谢物水平增加, 某
些代谢途径发生改变, 尤其是与氨基酸相关的代谢
途径, 并且鉴定了几种新的生物标志物。 

4  结语与展望 

将近 10 年来几种主要转基因农作物的组学评
价结果总结于表 1, 可见转基因玉米和水稻是目前
组学评价研究的主要对象, 小麦和大豆也有涉及。
在组学水平上, 转基因与非转基因品系的差异要小
于品系间和环境因素所导致的差异。 

当前在GM农作物安全性评价程序中主要采用
基于特殊安全和营养成分相关化合物的定向成分分

析法 [35,36], 对检测转基因生物的非预期效应具有局
限性。组学技术能灵敏检测转基因生物体的非预期

效应 , 并能解析GM作物非预期变异效应产生的技
术根源。在 3 种组学技术中, 转录组学优势在于灵
敏度极高, mRNA丰度低至 10 万分之一仍能被检测
出, 而且结果重复性好。但这种在RNA水平上的分
析虽可显示GM作物基因表达数目和量上的差异 , 
但该差异不一定直接反映在转基因作物可食用部分

的组成组分上, 因而并不能代替转基因食品营养与
抗营养成分的具体分析, 对转基因食品的安全性评
价不具备直接的参照价值。蛋白质组学和代谢组学

的分析对象是基因表达的最终产物, 可应用于在转
基因作物和食品的成分检测和安全性评价。蛋白质

是基因表达的终产物, 既具有营养功能、生理活性, 
也可能是食品抗营养因子或者过敏原, 因此蛋白质
组学是检测GM作物非预期效应的优势技术。代谢组
学分析是探测代谢物水平变化的有效手段, 不仅能
无偏评估转基因作物中大量的代谢产物, 还可能开
发用于GM作物检测的生物标志物。 

组学技术用于转基因农作物安全性评价仍存在

一些问题要解决。首先是实验设计方面, 转基因农
作物的评价中关键要保证对照样本和安全界定标准

设置的科学性。目前的研究仅以非转基因亲本作物

为对照, 无法揭示转基因食品非预期变异产生的技
术根源到底在哪个环节, 是外源基因导入还是组织
培养过程或环境因素。本文所综述的研究结果表明, 
在组学水平上检测的转基因作物的非预期效应中 , 
基因型差异和环境因素要比转基因插入的影响大得

多。因此在转基因作物安全性评价中, 除了设定非
转基因亲本对照外, 还需要考虑作物品种基因型天
然差异的存在并保证种植环境的统一, 在充分确立
每种作物由于基因型和环境因素导致的可食用部分

有关组分变异幅度的基础上, 才能正确设定转基因
与非转基因作物的差异显著性的合理界定标准。其

次是实验技术方面, 蛋白质组学和代谢物组学检测
依赖于样品制备和分析方法的灵敏性。如在蛋白质

组学的研究中, 蛋白质的分离、提取、样品处理到
电泳、染色各个过程都会直接影响检测结果的真实

有效性, 而且用双向凝胶电泳检测的蛋白质数目比
细胞内总蛋白少得多。因此, 建立获取和分析蛋白
质的常规可靠有效的技术是蛋白质组学研究的重要

任务。在代谢组学研究方面, 依赖于质谱、色谱技
术的代谢组学的数据分析与处理是共同的难题 [ 37] , 
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表 1  几种主要转基因作物非预期效应的组学评价情况 

作物 导入基因/性状 组学技术 试验材料 种植条件
转基因与非转 
基因品系间差异 

品系间/环境因素差异 
文献 
来源 

小麦 Glu-1Ax和 bar 转录组 
胚乳, 
叶片 

温室 极少 
品系间是转基因与非转基因

差异的 1.5倍 
[8] 

大豆 CP4-epsps 转录组 幼叶 温室 44~290个基因 品系间差异多于 1000个基因 [9] 

  蛋白组 种子 大田 4种酶, 4种蛋白 — [22] 

玉米 Bt 转录组 叶片 试管 0.1~0.7% 品系间差异 4% [10] 

   叶片 大田 无 品系间差异 4% [11] 

   叶片 大田 0.14% 0.20% [12] 

  蛋白组 种子 大田 个别蛋白质点 — [17,18]

   种子 大田 43个蛋白质点 品系间 100个蛋白质点 [19] 

  代谢组 种子 温室 
40多种水溶性化合物
中 5种组分含量提高

— [26] 

   种子 大田 4%和 3% 种植地点差异 42%和 10% [29] 

 Bt或抗草甘膦 转录组 种子 大田 10个基因 种植年份差异 10个基因 [4] 

  蛋白组 种子 大田 4个蛋白质点 种植年份差异 5个蛋白质点 [4] 

  代谢组 种子 大田 20种化合物 种植年份差异 43种化合物 [4] 

水稻 抗真菌 转录组 幼苗 试管 0.4% — [13] 

 Cry1ab/ac 蛋白组 种子 大田 20~22个蛋白质点 种植地点差异 21个蛋白质点 [20] 

 Bt或 pepc 蛋白组 种子 大田 
77个蛋白质点,  
5种活性蛋白 

— [21] 

 提高类胡萝卜素含量 代谢组 种子 大田 基本等同 — [25] 

 CryIAc和 sck 代谢组 种子 大田 8~17种化合物 — [30] 

   
已知化合物的鉴定和未知化合物的结构解析还比较

困难, 工作量很大。需要建立一个公共平台的数据
库来解析庞大光谱数据, 才可能使代谢物组学技术
得以有效应用。 

特别需要指出的是, 组学技术为客观评价和正
确认识转基因农作物的非预期变异提供了有效新手

段, 用于检测转基因作物非预期变异效应的突出优
势是中性无偏倚的, 但差异并不代表有害。比如转
基因大豆[22]中的丙二醛含量增加可能对食用者产生

经口毒性, 但同时表达量增高的抗坏血酸过氧化物
酶、谷胱甘肽还原酶和过氧化氢酶却可能有助于清

除体内的有害自由基; 转Bt基因玉米[28]中增加的L-
肉碱还可能促进脂肪代谢而利于减肥。最近, Her-
mam 等[38]对 20 年来GM作物与非转基因对照之间
实质等同性评价的研究进行了总结和评述, 大量的
研究信息表明转基因过程和传统育种方法均伴随着

作物组分的改变 , 而且GM作物非预期变异的来源
逐渐被解析, 无法定论非预期变异效应来源于转基
因过程。认为在此基础上, 继续要求GM作物进行实
质等同性评估可能有失公平。 
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