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基于连锁与关联分析的植物代谢组学研究进展
刘贤青，董学奎，罗　杰*

(华中农业大学生命科学技术学院，武汉 430070)

摘　要：代谢物作为生物体表型的基础能够帮助我们更直观有效地了解生物学过程及其机理。植物代谢组

研究对理解植物代谢途径，改善植物对环境胁迫的应答，提高作物产量与品质有着非常重要的作用。代谢

物的种类和数量在不同品种与组织中存在很大差异，利用这些差异进行遗传基础的解析将有助于我们深入

了解代谢生物学过程。随着代谢组学分析技术和方法的发展与第二代测序技术的应用，植物代谢组学的研

究内容不断地扩增，代谢遗传机制的研究不断深入。概述了植物代谢组学的研究内容、基因型分型、植物

代谢组遗传连锁分析与植物代谢组全基因组关联分析及其应用。
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Progresses in plant metabolomics using linkage and
association mapping strategies
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Abstract: It has been demonstrated that metabolites, as the basis of biological phenotypes, help us to better 
understand biological processes and provide insights into the biochemical mechanisms of the processes. Research 
on plant metabolomics plays a vital role in understanding plant metabolic pathways, manipulating plant responses 
to environmental stresses, improving crop yields and enhancing food quality. Sessile in nature, significant difference 
could be found in the number and content of metabolites in plants. Dissection of the genetic basis of metabolome 
thus helps us to extensively understand metabolically biological processes. Moreover, with the advancement of 
metabolomics and second-generation sequencing, researches in plant metabolomics with its genetic basis are 

罗杰，教授，博士生导师。长期从事植物次生代谢调控及代谢组学研究，

博士毕业后赴英国 John Innes Centre 实验室从事访问及博士后研究。2009 年

起在华中农业大学作物遗传改良国家重点实验室从事水稻、玉米等主要作物

的代谢组学研究。近年来以通讯作者或第一作者在 Nature Genetics、Nature 
Communications、PNAS、Plant Cell 等国际主流杂志发表多篇高水平论文，具

有较大的影响。 



刘贤青，等：基于连锁与关联分析的植物代谢组学研究进展第8期 987

代谢组学是指在整体水平上研究生物体的代

谢物，是对某一生物、组织或细胞中的所有低分子

量化合物进行定性与定量分析的一门学科。代谢组

学以指标分析为基础，高通量检测为手段，通过研

究生物体内代谢物的种类与数量及其变化规律来阐

述机体在正常生命状态下及环境变化后的代谢过

程 [1]。代谢组学定义起源于 20 世纪 90 年代，Jeremy 
Nicholson 等首次提出的“metabonomics”概念，以

及 21 世纪初 Oliver Fiehn 提出的“metabolomics”
一词 [2-3]。

植物产生的大量化学性质与生物学功能差异

的代谢物质是人类营养、能量与医药的来源。植物

由于固着生长，面对多样的环境，形成了一套复杂

的代谢物调控系统来弥补这一缺陷 [4]。植物代谢

物总数已超过 20 万种，植物代谢物的丰富与复杂

程度体现于代谢物在结构与功能上的多样性 [5]。一

直以来，植物的化学组成吸引着生物研究人员，因

为生化表型很大程度上反映了植物与环境的相互作

用 [6]。此外，不同的物种之间以及同一物种的不同

组织中，代谢物的种类与数量存在着很大的差异 [7]。

利用代谢物的差异来挖掘代谢途径及其调控机理，

对于提高植物对环境胁迫的适应性、提高作物产量，

并改善食物品质有着至关重要的作用 [8-10]。

随着植物全基因组测序的完成、突变体库的创

建、转基因及其他各种生物技术的发展，以模式植

物拟南芥和水稻为代表的植物功能基因组的研究获

得了巨大的进步 [11-12]。继基因组学、转录组学和蛋白

质组学之后，代谢组学作为一门新兴学科，随着现代

分析技术的快速发展，其研究内容在不断扩展 [13]。

同时，第二代测序技术的出现，为植物人工杂交群

体与自然群体的基因型鉴定和遗传作图带来了方法

学上的跨越 [14]。近年来，利用这些高分辨遗传标记

的群体材料，代谢组学结合连锁分析与全基因组关

联分析 (genome-wide association studies, GWAS) 的
研究取得了很大的进展，对植物代谢组的遗传基础

解析与分子育种提供了重要的参考 [8,15-16]。本文将

简要地综述植物代谢组学、基于遗传连锁分析与全

基因组关联分析的植物代谢组学的研究进展。

1　植物代谢组学研究进展

代谢组是系统生物学的分支学科之一。目前，

其研究内容主要包括代谢物的定性或定量分析，不同

基因型的代谢组学表型，不同生长环境及施加物理、

化学或生物性刺激后代谢产物的应答，代谢途径或代

谢网络以及筛选优良品种与转基因植物评价 [13,17]。

生物信息从基因组到代谢组的传递实现了遗传

物质和环境因素对个体生长、发育、衰老的调控。

作为生物体表型的体现者，代谢物能够帮助人们有

效地了解生命现象，揭示生命本质。植物代谢物主

要分为初生代谢物与次生代谢物两大类 [18]，参与植

物对生物胁迫 ( 病虫胁迫等 )、非生物胁迫 ( 旱涝胁

迫、盐碱胁迫、紫外胁迫等 ) 的应答 [19-20]。其中，

植物激素在植物生长发育及胁迫应答过程中起着关

键的调节作用 [21]。它们的合成与调控、尤其是信号

途径的研究在近几年取得了突破性的进展 [22-23]，如

精氨酸的代谢能够形成一类含氮的脂肪族小分子多

胺 ( 胍丁胺、腐胺、亚精胺、精胺等 )。大量研究

表明，多胺及其羟基肉桂酰化的产物 ( 酚胺 / 羟基

肉桂酰胺 ) 参与调控植物生长、生物与非生物胁迫

等生理过程 [24-25]。此外，越来越多的类黄酮、硫代

糖苷、萜类以及生物碱类等化合物被鉴定，代谢途

径得到解析，尤其是随着检测手段的提高，越来越

多的衍生物得以鉴定 [26-27]。

代谢物种类多、性质差异大，单靠一种分离分

析手段难以进行无偏向的全面分析 [13]。目前，在代

谢组学中较为常见的分析手段有色谱、质谱、磁共

振、紫外吸收、放射性检测、库仑分析及红外光谱

等 ( 图 1)。磁共振是进行化合物成分结构定性分析最

强有力的工具之一 [28]。应用最广泛、最有效的是气相

色谱 - 质谱 (GC-MS) 和液相色谱 - 质谱 (LC-MS)[29]。

色谱与质谱联用实现了从利用色谱进行物质分离到

利用质谱进行物质鉴定的整个流程。其中，LC-MS
能分析极性与相对分子质量更高及热稳定性差的化

合物，而且，大多数情况下无需对非挥发性代谢物

进行化学衍生化处理 [30]。毛细管电泳、电化学、飞

行时间质谱 (TOF)、傅立叶变化离子共振质谱 (FT-

increasing. This review summarizes progresses in plant metabolomics, genotyping, and the understanding of genetic 
basis of plant metabolome by linkage and association mapping, which can be used as reference for related research.
Key words: metabolomics; widely-targeted metabolomics; genotyping; quantitative trait loci; genome-wide 
association study; gene function
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ICR-MS) 等分离与分析方法也逐步应用到代谢物的

检测中 [31]。此外，植物代谢物检测方法已由传统的

靶向代谢组学 (targeted metabolomics) 和非靶向代谢

组学 (non-targeted metabolomics) 扩展到广泛靶向的

代谢组分析 (widely-targeted metabolomics)。广泛靶

向的代谢组分析能够一次定量检测近上千种代谢产

物，更加适合大量样品的高通量、广覆盖的代谢组

学分析，有利于全面有效地比较代谢物差异与解析

代谢途径 [32-33]。随着分析平台的发展，许多物质结

构得以鉴定。然而，在非靶向与广泛靶向代谢分

析过程中，大部分代谢物化学结构仍然未知，代

谢物的结构鉴定仍然是目前代谢组学分析的一个

重难点 [34]。最近，我们利用正向遗传学手段结合代

谢网络分析或标准品对比分析这种新的方法成功地

鉴定或注释了一系列未知代谢物 [8]。尽管如此，代

谢物结构鉴定的发展仍需要人们综合利用生物信息

手段，建立一系列公共代谢组学数据库，并实现数

据共享模式的标准化。

植物代谢物存在大量的修饰，而且大多以修饰

化的形式广泛存在，包括羟基化、甲基化、糖基化

和酰基化等 [8]。不同修饰的代谢产物功能各异。分

析这些代谢物的积累模式与非生物胁迫条件下的变

化有利于解析它们的生物合成调控途径。苯丙氨酸

代谢途径是一条重要的次生代谢物合成途径，在植

物体内，存在几大类苯丙氨酸衍生物，如类黄酮

(flavonoids)、羟基肉桂酸、白藜芦醇、木质素、硫

代糖苷、植保素与酚胺 [35]。其中，类黄酮是一种大

家熟知的次生代谢物，根据其结构分为 6 大类。模

式植物拟南芥 ( 双子叶植物 ) 中只积累黄酮醇

(flavonol)、花青素 (anthocyanins)、原花青素 (proan
thocyanindins)。2013 年，Saito 等 [36] 揭示了拟南芥

至少含有多种不同修饰的类黄酮物质。水稻 ( 单子

叶植物 ) 中也积累了大量的类黄酮物质，且主要以

黄酮 (flavone) 及其衍生物的形式存在，而拟南芥

中因为缺乏黄酮的合成途径而检测不到黄酮的积

累 [37]。类黄酮在拟南芥与水稻中的物质积累模式的

研究展现了类黄酮的积累在物种中的组织特异性与

时空特异性。我们利用水稻自然资源品种，分析了

不同类型修饰的黄酮含量差异，发现了不同基团修

饰的黄酮在水稻亚种中的积累模式各有不同 [37]，而

探索这些自然品种叶子中酚胺 (phenolamides) 的积

累模式之后发现，一些酚胺在亚种间的积累模式与

黄酮的积累模式相反 [38]。这些结果表明，水稻亚种

中不同修饰的黄酮与酚胺在进化上存在一些差异

性。另外，2013 年，Park 等 [39] 利用代谢组学与转

录组学分析发现，水稻植株在紫外照射的条件下，

叶子中黄酮与酚胺合成的结构基因与相关的代谢途

径合成调控基因表达受到强烈地诱导，物质积累也

大量上升。

某个或某一类代谢物在水稻亚种间积累模式存

在显著性差异的时候，这个或这类代谢物就可以被

用作生物标志物 (biomarker)。通过代谢组学的研究，

我们可以发现很多代谢物在不同组织、不同品种、不

同亚种之间存在差异，如前所述的黄酮与酚胺 [37-38]。

我们发现丙二酰基化的黄酮在籼稻亚种中的含量约

是粳稻亚种中的 10 倍，五碳糖糖基化及六碳糖糖

基化的黄酮在籼稻中含量则远远高于粳稻，一些苯

环酰基化的亚精胺在籼稻中含量却远远低于粳稻。

另外，一些报道指出，磷缺乏时，脂类物质的平衡

则发生重构；脯氨酸的含量差异与抗旱等逆境胁迫

直接相关 [40]。这些表明，代谢物的在亚种间差异与

其所处的环境非常相关，可能是进化与人工选择栽

培的结果。此外，越来越多的研究关注与人类健康

相关的具有抗氧化、抗癌活性的物质，如花青素、

白藜芦醇等 [13,41]。

2　高通量的基因型鉴定

作物性状的遗传多样性是人们有效地从事作物

改良的前提 [42]。自 20 世纪 80 年代以来，RFLP、
SSR 与 Indel 等 DNA 分子标记 (DNA marker) 技术

的出现和发展，为数量遗传学家提供了重要工具。

与形态标记、细胞标记、生化标记相比，DNA 分

子标记是 DNA 水平上遗传多态性的直接反映，具

有明显的优点。单核苷酸多态性 (single nucleotide 
polymorphisms, SNPs) 是指由于单个核苷酸的变异

所引起的 DNA 序列多态性。近年来，随着 DNA
测序技术与 SNPs 检测与分析方法的飞速发展，

SNPs 成为最广泛应用的第三代分子标记 ( 图 1)。
植物全基因组序列是遗传研究的基础，对于研

究自然资源的遗传变异至关重要。自从 10 年前水

稻全基因组序列公布以来，很多作物的全基因组序

列也相继问世 [43]。同时，第二代测序技术与新的计

算生物学方法的发展，使全基因组遗传作图变得更

为快捷准确。利用第二代测序技术进行的基因型鉴

定方法具有快速价廉、高密度标记覆盖、高精确度

和高分辨率等特点 [14]。大量品种的重测序，使更多

的作图群体和物种之间的基因组比较和遗传图谱构

建成为可能。近年来，基于第二代测序技术的植物
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基因型分型得到广泛的应用。2009 年，Huang 等 [44]

通过对 150 份水稻籼稻品种 9311 与粳稻品种日本

晴的重组自交系的群体 (RILs) 进行重测序，构建

了基于 SNPs 的超高密度连锁图谱。与之前仅有几

百个基于 PCR 的分子标记图谱相比，利用测序进

行连锁谱图的构建更加快捷、准确。对群体一些农

艺性状进行连锁分析，发现了多个数量性状位点

(quantitative trait locus, QTL)，遗传效应值达到 46%。

2010 年，Huang 等 [45] 对 500 多个水稻地方品种进

行低丰度的全基因组重测序 (low-coverage whole-
genome resequencing)，获得了上百万个有效 SNPs，
构建了超高密度基因型图谱，进一步对群体的 14 个

重要农艺性状进行了全基因组关联分析，获得了几

个大效应的位点，并找到了相关的候选基因。

基于 RNA 测序 (RNA sequencing, RNA-seq) 的
基因型分型已引起大家的关注。基于第二代测序技

术的 RNA 测序为转录组学的作图与定量分析提供

了新方法，同时为高通量、定量地研究基因转录与

可变剪接打开新局面 [46]。不同的物种虽然在基因组

大小上差异非常大，但是在基因数量上差别不大。

基因组上存在许多重复区域，所以进行转录组的测

序挖掘 SNPs 比全基因组的重测序要显得更加实惠。

2013 年，Li 等 [47] 通过对玉米 368 份品种进行 RNA
测序，分析出了大量的 SNPs，用于构建基因型图谱；

同时，RNA 测序的基因表达丰度被用于进一步的

表达量 QTL (expression QTL, eQTL) 分析，来挖掘

油份合成调控的功能基因。高通量测序使得遗传的

分子标记资源变得更加丰富，水稻、玉米、高粱、

大豆、大麦、番茄等主要农作物均已构建了高密度

SNP 遗传图谱，进而实现 QTL 的精细定位和相关

基因的分离克隆 [48]。

3　基于连锁分析的代谢组学遗传基础研究进展

在过去 10 年里，将代谢组学手段整合到表型

多样性及其遗传变异的研究中，一直吸引着科学家

的兴趣，尤其是植物生物学家的关注 [19]。利用代谢

组学大规模地检测不同物种或者品种间代谢物的种

类与含量，在此基础上运用 QTL 作图可对各种代

谢物含量进行遗传分析。植物组织中代谢物的水平

也可以看作为一个数量性状，因此，我们也可以对

代谢物性状 (m-trait)进行相关的QTL分析 [49](图 1)。
近年来，得益于高密度遗传连锁图谱的构建，代谢

物差异的遗传基础解析取得了非常大的进展。

代谢物遗传基础的分析首先锁定在拟南芥与一

些作物中某些特定物质，即靶向的 mQTL 分析。利

用传统的分子标记遗传群体，鉴定出了一些控制西

红柿中可溶性糖、玉米中防御性物质与拟南芥、油

菜中硫代糖苷类物质的 QTL [50-52] 。随着代谢组学

的兴起，大规模的非靶向代谢物检测与 QTL 分析

结合起来，深化了植物代谢组学的遗传研究。2007
年，Keurentjes [27] 通过非靶向的 LC-QTOF MS 检测

了叶子中的代谢物，发现群体里物质种类、含量差

异非常大。利用了 160 份的自交系材料与基于 PCR
的分子标记进行进一步的连锁分析阐述了拟南芥中

脂肪族的硫代糖苷的遗传途径。2007 年，Meyer 等 [53]

通过重组自交系群体与导入系群体 (introgression 
line, IL)，分析了拟南芥中的初生代谢物，发现了

6 个生物量 QTL 与 157 个代谢物 QTL (metabolic 
QTLs, mQTLs)。2012 年，Matsuda 等 [54] 大规模地

分析了籼粳稻自交系群体的水稻种子中的初生和次

生代谢物，构建了包含 759 个代谢产物信号的代谢

库，通过连锁分析进一步分析了黄酮合成途径中的

糖基转移酶基因。由于标记资源的限制，所用遗传

作图群体往往因分子标记覆盖密度较低而难以准确

完整地提供目标 QTL 相关信息。超高密度 SNPs 基
因型图谱的构建使 mQTL 显示出更大的遗传效应，

图1　代谢组学在基于遗传连锁分析与全基因组关联

分析的植物生物学中的应用
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定位区域更为狭窄。2011 年，Yu 等 [55] 通过群体高

通量测序构建了 200 多个家系水稻重组自交群体超

高密度的 SNP 图谱。我们利用广泛靶向的代谢组

学方法分析了这个群体剑叶与发芽种子两个组织共

900 个代谢物，其中多数代谢物在两个组织中的广

义遗传力超过 0.6。对这些代谢组性状进行 QTL 作

图后共获得了超过 2 800 个 mQTL，这些 QTL 定位

区间精度较高 ( 低于 100 kb)，遗传效应很大 ( 高达

90%)。其中丙二酰基化的黄酮物质 QTL 定位区间

效应值达到 95%，LOD 值高达 146，其合成的候选

基因通过转基因也得以验证 [15]。

2008 年，Schauer 等 [56] 利用导入系材料，对

两年的西红柿的 mQTLs 进行了遗传性与稳定性的

比较，发现多数的 mQTLs 显示出一定的遗传显性

或加性效应，而且化学结构较为相似的代谢物，它

们的遗传模式比较类似。大多代谢物合成调控受到

多位点的控制，对水稻剑叶与发芽种子 mQTL 位点

进行成对上位性互作分析 (pairwise epistatic interaction 
analysis) 揭示许多代谢物的定位位点，如丙二酰基

化的黄酮的两个 QTL 位点，在遗传上存在明显上

位性关系。此外，通过对两个组织的 mQTLs 在全

基因组上进行比较发现，在剑叶与发芽种子中分别

有 44 个和 16 个热点区域，这些热点区域表明可能

存在一些主调控因子控制着这些物质的积累 [15]。通

过 mQTL 对遗传互作的分析，将有助于对代谢网络

模型重构与评估，并对一些特定的代谢途径进行深

入研究。

mQTL 的研究也为解决基因复制的进化问题提

供了思路，有助于我们了解新基因与代谢物多样性

之间的遗传关系 [57]。当一个基因复制之后，通常会

通过遗传保存下来，同时也会产生一定的变异，这

些变异会发生些新的功能，从而引起代谢物上的差

异以适应复杂多变的生存环境 [58]。尤其是一些次生

代谢物 mQTL 的克隆研究揭示了复制基因的进化途

径与特异的生化活性，如 Kliebenstein 等 [59] 通过

mQTL 分析发现基因复制产生 AOP2、AOP3 两个

基因，进化后使用相同底物而进行了不同生化反应，

从而控制拟南芥硫代糖苷合成。

通过 mQTL 分析，水稻黄酮类物质与拟南芥

硫代糖苷等代谢途径得以重构 [15]。利用多平台的代

谢组学分析技术结合 mQTL 的研究对于功能基因的

鉴定与代谢网络的构建有着重要的意义。QTL 的研

究大多是基于两个亲本进行杂交的遗传群体，两个

亲本性状的差异与遗传重组事件的有限性使性状差

异的检测与群体分辨率的提高都受到限制。选择性

状与群体结构差异更大的遗传群体将有助于进一步

提升 mQTL 分析能力。

4　基于关联分析的植物代谢组学遗传基础研

究进展

GWAS 是在全基因组范围内筛选不同遗传差异

个体分子标记的基础上，分析扫描群体中这些分子

标记数据与表型性状之间关联关系的方法。GWAS
是一种综合、系统的分析方法，除了全基因组分子

标记之外，还需要考虑群体材料的群体结构与遗传

代表性、表型的选择与鉴定以及关联分析模型的选

择等 [60-61]。基于基因芯片与第二代测序的高通量全

基因组基因型分型技术的迅速发展，全基因组关联

分析 (GWAS) 已被广泛地应用于人类疾病与植物复

杂农艺性状遗传基础的解析 [62]。然而，植物的农艺

性状，如产量、开花时间和粒宽等性状，由于受到

较多数量性状位点控制且受环境的影响非常大，所

以这些性状 GWAS 位点的效应值通常较小 [45,63]。

GWAS结合代谢组学分析 (metabolic GWAS, mGWAS)
在近几年已受到很大的关注，以阐述代谢物多样性

及代谢相关性状的遗传机制 ( 图 1)。代谢物在植物

中的巨大差异与高遗传力使植物中的 mGWAS 更加

准确 [8]。

基于植物全基因组 SNP 遗传图谱，植物中的

mGWAS 首先在拟南芥中得以开展，最近 mGWAS
在水稻、玉米等作物中也有了深入的研究。在代谢

组学分析中，为了理解某些特定代谢途径，靶向代

谢组学通常显示出一定的优势，所关注途径的基因

与物质有一定的研究基础，靶向代谢物的 mGWAS
也更便于相关功能基因研究与代谢途径的构建 [13]。

硫代糖苷作为拟南芥中一种重要的抗虫抗病物质，

它与环境互作的关系及自然变异的研究仍然缺乏。

2011 年，Chan 等 [64] 利用了 96 个拟南芥品种 ( 约
23 万 SNPs)，对两个组织中 43 个硫代糖苷代谢性

状进行了 mGWAS，鉴定了群体里面硫代糖苷自然

变异的两个主要多态性位点。通过比较不同组织 (叶
子与幼苗 ) 与不同胁迫 ( 模拟病菌侵害 ) 处理条件

下的 mGWAS 位点，发现发育阶段对 GWAS 结果

有非常大的影响，而胁迫处理条件下的 mGWAS 位

点与正常条件下类似。这表明发育阶段相比病菌

胁迫而言，对硫代糖苷的影响更大。2013 年，

Angelovici 等 [65] 对 313 份拟南芥群体 (17.0344 万
SNPs) 中的一些支链氨基酸性状进行 mGWAS，发
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现了一个支链氨基酸转移酶 (BCAT2)，该基因在群

体中位点的自然变异与支链氨基酸的自然变异、谷

氨酸与其他自由氨基酸的动态平衡显著相关。2013
年，Li 等 [47] 利用了 RNA 测序构建了 368 份玉米自

交系群体的 SNP 标记遗传图谱 (103 万 SNPs)，对

群体中 10 个油份物质代谢性状进行 mGWAS，鉴

定了 74 个与玉米籽粒中油份物质含量与脂肪酸组

成相关的显著性位点。同时，也通过 eQTL 对其中

一些位点进行了候选基因的分析，该研究对今后玉

米籽粒中油份物质遗传基础解析与油份性状的分子

育种提供了重要的参考。通过靶向代谢组学，我们

对水稻叶子中的酚胺物质也进行了 mGWAS，得

到 了羟基肉桂酰基化亚精胺的显著性位点

(P=6.0×10-23) 与该物质合成的候选基因，并通过物

质积累模式分析和转基因予以了验证 [38]。

随着非靶向与广泛靶向代谢组学分析方法的

应用，非靶向与广泛靶向的 mGWAS 为全面系统

地构建植物代谢途径以及解析其遗传机制提供了强

有力的手段。2012 年，Riedelsheimer 等 [66] 通过对

289 份玉米自交系幼叶中的 118 个代谢性状进行

mGWAS，其中 26 个代谢物性状得到了显著的

SNPs 位点，遗传效应值达到 32%。2014 年，Matsuda
等 [67] 利用基于 LC-MS 的非靶向代谢检测方法对

175 份水稻自然品种进行 mGWAS，鉴定了其中 89
个代谢物的显著性位点。最近，我们利用 LC-MS
对玉米、水稻进行了广泛靶向的代谢谱分析，并通

过 mGWAS 获得了大量代谢物相关的位点，对其代

谢途径的构建及其遗传与生化基础进行了深入的阐

述。在 368 份玉米自交系群体中，鉴定了 983 个代

谢性状，并利用 GWAS 定位到 1 459 个显著性关联

位点 (P<1.8×10-6)[68]。进一步通过自交系群体的

eQTL 与其他 RIL 群体 (334 个家系 ) 的 mQTL 分析

对 mGWAS 显著位点进行比较验证，阐述了酰基化

胍丁胺、酰基化腐胺、色胺与黄酮等物质的代谢途

径与遗传机理 [68]。水稻作为单子叶的模式植物，拥

有相对较小的基因组，且存在丰富的品种资源，经

过长久的自然进化与人工驯化，水稻遗传与生物生

理性状差异较大 [69]。我们利用 524 份自然栽培稻品

种资源 (642.877万 SNPs)结合广泛靶向代谢组方法，

构建叶片代谢数据库并进行了 mGWAS 分析，检测

到了 2 947 个主效 SNPs，共 634 个遗传位点 [8]。数

据的挖掘分析注释了 36 个影响生理、营养相关代

谢物的候选基因，重构了相关的代谢途径，进一步

的遗传与生化分析鉴定了其中 5 个候选基因 [8]。该

研究为水稻代谢组的差异的遗传与生化基础的解析

提供了思路，为其他表型性状的自然变异分析、水

稻的品种改良提供了互补。代谢相关的基因在基因

组中占有很大的比例，基于 mQTL 与 mGWAS 的分

析显示，代谢组与基因组学的整合为代谢相关基因

的功能鉴定与代谢途径的重构奠定了良好的基础。

解析遗传变异如何控制性状变异是现代生物学

的目标之一 [62]。全基因组分析代谢物相关的显著性

位点揭示很多位点的分布也并不是随机的，而是存

在一些热点区域。这些区域里可能存在主效基因，

能够控制一系列物质的积累 [8,70]。拟南芥中一些深

入研究表明这些热点可能是选择压力的结果，选择

压力影响了植物的代谢进程 [70]。此外，利用遗传连

锁分析与 mGWAS 来分析自然群体中代谢物的自然

变异与代谢相关基因的自然变异也更有助于理解这

些变异的机理以及有目的地重构代谢途径。

mGWAS 分析也可以用于研究代谢性状、其他

重要农艺性状与生物学性状，如产量、口感、生物量，

因为这些性状与代谢物可能直接相关 [56,68]。2008年，

Schauer 等 [56] 通过分析西红柿果实性状与代谢性状

发现这两个性状之间有一定的关系。单一的通过简

单的相关性分析与回归模型难以解释它们之间的关

系，但是代谢物组成与其他性状之间的相互关系在

今后是可以通过深入的代谢组学分析来预测的。

5　展望

代谢组学是一门交叉学科，与有机化学、分析

化学、信息科学及生物科学等学科密切相关。植物

代谢物成分和水平的分析有助于全面了解植物响应

细胞内外因子的真实反应，更直观地揭示遗传背景

和环境条件对其决定作用。结合 QTL 与 GWAS 进

行代谢组学的分析将大大促进植物代谢组学与植物

功能基因组学的研究。QTL 分析与 GWAS 在应用

上各有利弊，将两者结合起来，并整合转录组学、

蛋白质组学无疑更有助于植物代谢生物学的研究。

GWAS 主要依赖统计分析，在研究上可能会出现假

阳性和假阴性，变异重复性不好，难以确定候选基

因，对稀有变异不敏感等问题。精准的性状鉴定，

设计更加准确的群体结构分析模型，增加分析群体

容量与改进关联分析的数理统计方法将有助于发现

真正与性状关联的位点。此外，连锁作图对于稀有

变异非常有效，综合连锁作图和关联分析作图的巢

式关联分析 (nested association mapping, NAM) 群体

和 MAGIC (multiparent advanced generation intercross)
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群体也受到研究者的重视 [71-72]。使用代谢物与代谢

物之间含量数据的比率 (ratio) 作为性状应用到

mGWAS，也可以增强分析的关联性，逐渐被应用

到代谢物的关联分析 [16]。然而，代谢组学相关的研

究首要任务是代谢物的提取、检测、分析与鉴定。

代谢物检测分辨率的提高，多平台技术的综合应用，

检测与分析新方法的开发与数据库的共享是代谢组

学发展的趋势，也将为植物代谢组学的深入研究提

供铺垫 [73]。
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