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摘  要：食源性致病菌是一类以食品为传播媒介，可引起食物中毒的致病性微生物，是目前食源

性疾病的主要诱因。食源性致病菌代谢组学通过研究致病菌代谢小分子物质产生的规律性和特征

性，寻找新的检测靶标和建立基于代谢组学方法的食源性致病菌鉴别技术。随着目前代谢组学研

究技术逐渐成熟和微生物挥发性代谢产物数据库的建立，食源性致病菌挥发性代谢产物分析已被

建议作为临床和食品中致病菌鉴别的替代方法。本文综述了目前常见食源性致病菌代谢组学主要

研究技术及其在临床和食品检测中的研究进展，以期为进一步建立食源性致病菌代谢产物数据库

和研发基于代谢组学方法的食源性致病菌检测技术提供参考。 
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Abstract: As inducement causes of food-borne diseases，the common food-borne pathogens are the 
pathogenic microorganism spreaded by food which usually cause food poisoning. Metabolomics of 
food-borne pathogen were to study the regularity and characteristic of the pathogenic bacterial small 
molecule metabolisms, then to look for new detection targets and establish the food-borne pathogen 
identification technology based on metabolomics method. The analysis of foodborne pathogens volatile 
metabolites has been proposed as an alternative method for the identification of pathogens in food as 
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the current metabolomics technology matures and existing microbial volatile metabolites database. This 
paper reviewed the metabolomics of common food-borne pathogen research technology and its 
research progress in clinical and food detection, simultaneously highlighted its broad application 
prospect. 

Keywords: Food-borne pathogen, Metabolomics, Detection, Biomarkers, Database 

随着国内外对微生物食品安全问题的更加重

视，世界各国针对食源性病原微生物的监控和溯源

工作不断加强。据中国疾病预防控制中心(CDC)统

计，我国最近十年由食源性致病微生物引起的食品

安全事件比例高达 60%以上，因此针对食源性致病

微生物监测和控制的研究亟待加强。近年来，本实

验室通过进行全国主要食品中致病微生物风险调

查和识别研究，分离了约 16 000 株包括沙门氏菌

(Salmonella) 、 副 溶 血 性 弧 菌 (Vibrio 

parahaemolyticus)、单核细胞增生李斯特菌(Listeria 

monocytogenes)、小肠结肠炎耶尔森氏菌(Yersinia 

enterocolitica)、大肠杆菌 O157 (Escherichia coli 

O157)、阪崎肠杆菌(Enterobacter sakazakii)、金黄色

葡萄球菌(Staphylococcus aureus)、空肠弯曲杆菌

(Campylobacter jejuni) 和蜡样芽胞杆菌 (Bacillus 

cereus)等食源性致病微生物，为深入开展食源性致

病微生物鉴别和控制研究打下了较好的基础[1-3]。迄

今为止，随着分子测序技术的进步，部分食源性致

病微生物的基因组被国内外成功测序，根据基因组

等信息发掘，已探索出各种检测新靶标。此外，由

于不同种属致病微生物、相同种属不同来源的菌株

代谢产物均可能存在较大差异。因此寻找各种微生

物的特征性代谢产物及代谢产物谱已成为目前病

原微生物快速检测和鉴定研究的一个重要方向，国

际上已经初步建立了微生物挥发性代谢产物数据

库[Microbial Volatile Metabolites (MVOCs) Database]。 

由于代谢组学主要研究某一时刻细胞内外所

有代谢产物的集合，因此可以通过代谢组学技术快

速获得细胞内外整体代谢产物信息，分析细胞间差

异和用于样品分类。如图 1 所示，目前代谢组学技

术主要的分析方法有靶标代谢组学分析、非靶标代

谢组学分析(代谢轮廓分析、代谢指纹分析和代谢足 
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图 1  代谢组学技术分类[8] 

Figure 1  The classification of metabolomics technology[8] 
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迹分析)。靶标代谢组学分析主要研究一些特定的代

谢产物及其代谢途径。非靶标代谢组学主要定性或

半定量分析细胞内外整体代谢产物，是获得细胞内

外全面代谢产物信息的主要技术手段。例如凭借食

品组学[4]来控制食品安全和质量的出发点就是通过

非靶标代谢组学技术对食品进行全面的表征，其中

包括代谢相关基因对食物影响[5](转基因前后代谢

产物差异)，食品原材料生产、采集和加工过程中在

不同胁迫因子下代谢产物变化(例如食源性致病菌

污染[6])，食物的营养状况，质量等级(样品组成成

分和质量)，食物外源性物质(农药、兽药和添加剂

等)和环境因素影响下的食物代谢产物变化(例如生

长在不同地区食物代谢产物差异[7])。随着代谢组学

技术的逐步成熟，目前不断用于监控食品安全质

量，尤其在借助代谢组学技术研究食源性致病微生

物代谢组特征，并用以鉴别和监控食源性致病微生

物上运用更为成熟[8]。 

基于代谢组学食源性致病菌代谢产物研究主

要集中在胞内代谢轮廓分析[9-13]和胞外挥发性代谢

轮廓分析[14-15]，并发现通过代谢指纹图谱可以将不

同菌种明显区分开来，且极可能发现生物标志分

子。因此，以代谢组学技术为基础的常见食源性致

病菌代谢轮廓研究是食源性致病菌代谢产物数据

库建立和特征性代谢产物研究的基础。本文针对近

年来食源性致病菌代谢组学研究方法和应用状况

进行归纳，并重点阐述食源性致病菌代谢产物数据

库建立和潜在生物标志物在食源性致病菌快速检

测技术研发等方面的应用前景，以期为建立食源性

致病微生物代谢组学快速检测技术提供参考。 

1  常见食源性致病菌代谢组学研究方法 

通过非靶标代谢组学技术研究食源性致病菌

代谢产物轮廓是建立食源性代谢产物数据库基础，

同时，研究不同食源性致病菌间代谢轮廓相似性和

差异性是寻找不同菌种之间潜在生物标志物分子

必要手段。食源性致病菌代谢组学研究方法主要如

图 2 所示。 

1.1  样品制备  

由于细胞受环境变化影响，其生理机能会发生

较大改变，产生一些其他的代谢产物干扰检测结

果，其次不同的提取方法得到的代谢产物不同，因

此样品前处理在特征性代谢产物研究中尤为关键。

目前常采用大肠埃希氏杆菌(E. coli)作为食源性致

病菌前处理优化模式菌，常见食源性致病菌前处理

方法见表 1。除主要采用冷甲醇和液氮淬灭外，还

常使用酸碱淬灭，但在代谢轮廓分析中不常用，主

要由于其容易造成代谢产物发生理化反应而整体

失真。 

细胞内代谢产物提取时，主要的提取溶剂有冷

甲醇液、甲醇/氯仿等，同时配合超声波破碎、玻璃

球磨、循环冻融和微波等辅助处理等。本文作者以

E. coli 为模式菌株，通过高压细胞破碎、超声破碎

和微波辅助等提取方法进行优化前处理方法，发现

超声辅助 6:3:1 的 CH3OH/CH2Cl2/H2O 提取效果最

优，并用于其他常见食源性致病菌代谢轮廓分析。

Schaefer 等[25]使用自动制样装置，以 4.5 Hz 采样频

率对大肠杆菌胞内代谢动力学进行监控，为后续自

动化高通量检测提供参考。 

此外，由于细胞内酶活性较强和淬灭产生的胞

内代谢产物泄漏等因素造成重现性较差，同时难以

寻找普适的淬灭及提取方法，而胞外代谢产物半衰

期较长，较为稳定，操作简单，利于高通量分析，

因此是寻找食源性特征性代谢产物较为理想途径。

目前针对微生物代谢产生的一些小分子挥发性物

质(如酸类、酮类、醛类、醇类、芳香类及杂环化合

物类等)报道较多。Lemfack 等[26]特别针对微生物挥

发 性 代 谢 产 物 初 步 建 立 了 一 个 在 线 数 据 库

http://bioinformatics.charite.de/mvoc。相对于挥发性

代谢产物，胞外代谢足迹分析报道较少，虽然只能

显示部分代谢组学信息，但它能提供重要的功能基

因信息和菌株之间的差异信息，对环境变化进行应

答时细胞代谢释放一些特异性代谢产物信息，同时

有助于了解细胞之间的交流机制、代谢工程和生物 
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图 2  食源性致病菌代谢组学研究技术流程图[16] 
Figure 2  The metabolomics of common food-borne pathogenic technical flowchart[16] 

 
技术产业过程等[27]，对完善食源性代谢产物数据库

和寻找特征性代谢产物具有重要意义。 

食源性致病菌挥发性代谢产物研究方法与胞

内代谢产物分析比较而言方法较为简单，并且已有

专门针对于挥发性物质实时监控仪器出现，例如选

择性离子流管质谱(SIFT-MS)及电子鼻设备等。目前

主要的挥发性代谢产物提取方法有顶空固相微萃

取、顶空直接进样、吹扫捕集和动态顶空提取[28]

等。Tait 等[29]针对不同培养基、不同的固相微萃取

柱头及极性和非极性毛细管色谱柱对挥发性代谢

产物产生、提取及检测等影响进行研究，发现在 EF

培养基中，E. coli 的发酵液中并没有检测到吲哚。 
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表 1  常见食源性致病菌代谢组学研究方法 
Table 1  The metabolomics of common food-borne pathogen research methods 

细菌 

Bacteria 

淬灭 

Quenching 

提取 

Extractions 

仪器分析 

Analyses 

相关文献报道
References 

E. coli (60%，−48 °C)甲醇 冷冻-解冻甲醇提取 

MeOH (−48 °C) 

GC/TOF-MS [17] 

E. coli, B. subtilis −45 °C 纯甲醇 CHCl3 (−45 °C) GC/MS 和 LC/MS [18] 

P. aeruginosa, S. typhimurium, 
S. aureus, E. coli 

None 冷甲醇/H2O (9:1) 溶液 (−80 °C) GC-MS/TOF [19] 

Vibrio parahaemolyticus 液氮 

液氮 

75%甲醇(−80 °C) 

75%甲醇(−80 °C) 

GC-MS 
UPLC/Q-TOF-MS 

[20] 
[21] 

B. subtilis 液氮 60%甲醇/纯水再提取 LC/MS GC-MS [22] 

E. coli, E. coli O157:H7, P. aeruginosa, 
Salmonella, S. aureus 

None 冷甲醇提取 GC-MS [23] 

E. coli, B. subtilis, B. megaterium None 50/50 MeOH/H2O/超声辅助提取 LC-MS [24] 

 
不同的固相微萃取柱头对不同菌的萃取效果不同，

例如 DVB-CAR-PDMS 固相微萃取头对于金黄色葡

萄球菌的萃取效果最佳，而对于克雷伯氏肺炎菌

3 种萃取柱头萃取效果类似，说明金黄色葡萄球菌

含有较多的痕量 MVOCs，而其他菌种的挥发性代

谢产物含量较高。因此，虽然挥发性代谢产物研究

方法较为简单，操作方便，但仍存在挥发性物质难

以完全富集、分离和检测等问题。 

1.2  分析技术平台 

对于分析细胞产生的复杂微量代谢产物，需要

采用高效、高分辨、灵敏的分离检测技术。近年来，

国内外对食源性致病菌特征性代谢产物的分析手

段主要是通过 GC/HPLC/CE-MS、MS/MS 和 NMR

等[30-31]，并不断出现专门针对常见食源性致病菌挥

发性代谢产物检测仪器。Marcinowska 等[19]通过

GC-MS 分析了假结核耶尔森菌 25%的代谢产物，

同时通过 GC-MS/TOF 分析了铜绿假单胞菌 (P. 

aeruginosa)、鼠伤寒耶尔森杆菌(Y. pestis)、E. coli

和金黄色葡萄球菌胞内代谢产物，发现各菌株间代

谢产物存在显著差异。Wu 等[24,32]通过 LC-MS 同位

素标记定量分析大肠埃希氏杆菌和芽孢杆菌时，结

合多元分析发现每种细菌均含有 2 500 余种代谢产

物，同时他们利用 LC 检测出样品中由丹磺酰标记

后的代谢产物总量。随着代谢组学发展，不断出现

高效分离色谱如 GC×GC、LC×LC 及新型高灵敏高

分辨 MS 检测器来辅助色谱分离鉴定生物分子，例

如三重四级杆质谱(QQQ-MS)、基质辅助激光解析

电离质谱(MALDI-MS)、四级杆串联飞行时间质谱

(Q-TOF-MS) 、 离 子 阱 串 联 飞 行 时 间 质 谱

(Trap-TOF-MS-MS)、傅里叶变换离子回旋共振质谱

仪(FT-ICR-MS)及基质辅助激光解析电离飞行时间

质谱(MALDI-TOF-MS)等 MS 检测器，并且陆续出

现相应的 LC-MS 代谢产物数据库。 

1.3  数据分析平台 

食源性致病菌代谢产物经色谱分离后，产生的

每个信号峰均包含代谢产物中各种物质定性和定

量信息，特别是分析使用不同样品前处理手段分析

大量样品时，生成含有大量多变量数据，常规数据

分析方法已不适用，不能直接用于食源性致病菌代

谢组学研究，需转换为代谢组学研究格式。目前主

要的代谢产物数据分析方法[33]为聚类分析(CA)、

PCA、线性判别分析(LDA)、偏最小二乘法(PLS)、

正交-偏最小二乘投影判别分析(OPLS-DA)和 ANN

等。例如 Cevallos-Cevallos 等[23]通过 PCA 方法分析

肠杆菌科中沙门氏菌和大肠杆菌时发现，通过简单

PCA 很难将上述两种菌分开，但通过 PLS 模型预测

分析，在鸡肉和牛肉中沙门氏菌响应标准差(MSE)

和预测 MSE 值均 98%以上，而 E. coli O157:H7 的

预测值达到 100%。Marcinowska 等[19]使用 PCA 分

析铜绿假单胞菌、鼠伤寒沙门氏菌、大肠埃希氏菌
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和金黄色葡萄球菌时发现，大肠埃希氏菌和鼠伤寒

沙门氏菌代谢产物较类似，但能明显区分，与革兰

氏阳性菌相比具有较大差异，肠杆菌与假单胞菌属

之间差异也较大。此外，本文作者通过对 13 种常

见食源性致病菌进行胞内外代谢轮廓分析，结合

PCA 主成分分析和聚类分析，发现各菌株代谢产物

之间存在较大差异，且蜡样芽孢杆菌及其类似菌株

(苏云金芽孢杆菌和蕈状芽孢杆菌)可以通过胞内代

谢轮廓进行聚类区分，并发现蜡样芽孢杆菌、苏云

金芽孢杆菌和蕈状芽孢杆菌在 L-脯氨酸代谢途径

中的差异，同时发现部分潜在的生物标志分子。 

1.4  食源性致病菌代谢产物数据库建立 

微生物代谢产物受环境变化而呈现多样性变

化，使得特征性代谢产物分离鉴定成为食源性致病

菌代谢组学研究的重点和难点，同时单纯的质谱图

比对较化合物鉴定意义不大，但建立微生物代谢组

学数据库将加速化合物的鉴定和菌种识别[34]。现阶

段主要的微生物代谢产物数据库如表 2 所示。目前

从基因组水平上结合基因组学和代谢轮廓完成重

建代谢网络只有大肠杆菌[34]、蜡样芽孢杆菌[35]和酵

母菌[36]，尚缺乏标准食源性致病菌代谢产物数据

库。本实验室在系统调查全国食源性致病菌污染状

况和风险识别的基础上，分离和保藏了大量菌株， 

并建立起致病菌菌种资源库，其中部分食源性致病

微生物的基因组被成功测序。为探索各种检测靶

标，拟从上述常见食源性致病菌出发，通过上述代

谢组学研究方法对分离菌株和标准菌株进行代谢

轮廓分析，建立常见食源性致病菌代谢产物数据

库。此外，结合蛋白质组学进行代谢途径分析，了

解代谢产物之间关系及其相关基因表达情况，从而

建立较为完善的食源性致病菌代谢网络。此外，通

过靶标代谢组学技术研究特征性代谢产物代谢途

径，可获得各菌株间的特异性酶及酶底物，对寻找

食源性致病菌新型检测靶点具有重要意义[37-38]。 

2  食源性致病菌生物标志分子挖掘及其应用 

食源性致病菌代谢组学研究是建立食源性代

谢产物数据库的基础，同时，研究不同食源性致病

菌间代谢产物相似性和差异性是寻找菌间潜在生

物标志物分子的必要手段。目前，通过代谢组学研

究发现不同致病微生物间的代谢产物差异性显著，

菌间存在多种特征性代谢产物(表 3)。研究发现，细

胞内最常见的生物标志物为脂类、多糖、脂多糖、

分枝菌酸、胞壁酸和醌类等化合物及其他一些小分

子化合物。此外，针对上述不同种类生物标志分子

建立了多种商品化细菌鉴定系统，如细菌脂肪酸

GC 鉴定系统，细菌分枝菌酸 HPLC 鉴定系统等。 

 

表 2  微生物代谢代谢组学数据库资源[4] 
Table 2  Database resources of microbial metabolomics[4] 

序号 

Serial number 

数据库 

Datebase 

序号 

Serial number

数据库 

Datebase 

1 HMP: The Human Microbiome Project 9 HMDB：Human Metabolome Database 

2 
EcoCyc: Encyclopedia of Escherichia coli K-12 Genes 
and Metabolism 

10 BiGG Database 

3 ECMDB: The Escherichia coli Metabolome Database 11 SYSTOMONAS genome Database 

4 YMDB: The Yeast Metabolome Database 12 LIPID MAPS Database 

5 NMD: National Microbiological Database 13 KEGGPATHWAY Database 

6 MNPD: Microbial Natural Products Database 14 NCBI -PubChem Compound 

7 
UMBBD: University of Minnesota 
Biocatalysis/Biodegradation Database 

15 MetaCyc Encyclopedia of Metabolic Pathways

8 
BioCyc Pathway/Genome Databases and Pathway Tools 
Software 

16 Microbial Volatile Metabolites  Database 
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采用常规鉴定方法难以区分蜡样芽孢杆菌、苏云金

芽孢杆菌和炭疽芽孢杆菌，但其胞内碳水化合物轮

廓可以将上述菌株明显区分，进一步研究还发现炭

疽芽孢杆菌形成芽孢时产生鼠李糖和 3-甲氧基鼠

李糖，而蜡样芽孢杆菌形成芽孢时产生 3-甲氧基鼠

李糖和异鼠李糖，此外苏云金芽孢杆菌和蜡样芽孢

杆菌中还含有海藻糖和 2-甲氧基鼠李糖[39]。Hamid

等[40]利用纸喷雾质谱对 60 多种菌种进行直接检

测，质谱鉴别发现主要物质为磷脂质，且可以将细

菌进行种间分类区分，同时革兰氏阳性菌(G+)预测

模型预测成功率达到 98%，革兰氏阴性菌(G−)可达

到 87%。 

在胞外代谢轮廓分析中，Schulz 等[15-16]综述了

微生物挥发性代谢产物和常见 MVOCs 的主要代谢 

过程，常见微生物挥发性代谢产物(MVOCs)的产生

途径如图 3 所示。长链脂肪醇通常作为肠杆菌科的

标志性代谢产物，例如 Hamilton-Kemp 等[41]对于

E. coli 的培养液增补不同的脂肪酸分析可知，脂肪

酸的减少伴随相应长链脂肪醇的增加。然而培养时

间决定 VOCs 产生，Siripatrawan[42]在分析 E. coli

和鼠伤寒沙门氏菌时，培养 10 h 后发现两种肠杆科

细菌均未检出长链醇。短链脂肪酸主要在厌氧菌中

发现，主要来源于细菌对糖类及氨基酸类代谢产

生，被认为是厌氧细菌的潜在标志物。对于铜绿

假单胞杆菌及金黄色葡萄球菌产氨在早期就有报

道[44-45]，特别在富含尿酸的培养基上生长时，发现

有大量氨产生。Labows 等[46]对 11 株铜绿假单胞杆

菌和 5 株其他假单胞菌的 VOCs 分析时发现，所有 

 

表 3  微生物生物标志物分子 
Table 3  Microbial biomarker molecules 

标志物类型 

Biomarker type 

生物标志分子 

Biomarker molecules 

微生物 

Microorganism 

挥发性代谢产物 

Volatile metabolites 

长链脂肪醇 Enterobacteriaceae family[15-16,41-42]

短链脂肪酸 Anaerobic bacteria[43] 

氨 S. aureus, P. aeruginosa[44-45] 

2-氨基苯乙酮，1-十一碳烯，2,4-二甲基庚烷，2-丁酮，4-甲基喹

唑啉，HCN，甲基酮，硫氰酸甲酯 

P. aeruginosa[14-46] 

异戊酸，2-甲基丁醛 S. aureus[15,47] 

甲醇，戊醇，乙酸乙酯，吲哚 E. coli[14,48-49] 

乙酸，乙醇 S. typhimurium[50] 

非 挥 发 性 代

谢产物 

Non volatile 
metabolites 

细胞内 

Intracellular 

脂类为最常见，已建立相关脂肪酸 GC 鉴定系统(美国 MIDI 公司)  

细菌分枝菌酸 HPLC 鉴定系统(美国 MIDI 公司的 Sherlock 分枝

菌酸鉴定系统 SMIS) 

Mycobacterium 

多糖：多糖指纹图谱分析可区分不同致病菌，例如生成芽孢后

的炭疽芽孢杆菌鼠李糖和 3-O-甲基鼠李糖，蜡样芽孢杆菌和苏

云金芽孢杆菌还含有海藻糖和 2-O-甲基鼠李糖[39] 

 

DPA (吡啶-2,6-二羧酸) 区分细菌芽胞和繁殖体[51] 

脂寡糖和脂多糖(G−表面抗原决定簇) G−进行区分(沙门氏菌等[52]) 

细胞外 

Extracellular 

铜绿假单胞菌特有群体感应信号分子(QS 信号分子)喹诺酮

(PQS)信号分子和 G−细菌产生的乙酰基高丝氨酸内酯(AHLs) 

P. aeruginosa 和 G−菌[53-56] 

肌醇，D-松二糖 L. monocytogenes[6] 
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图 3  微生物挥发性代谢产物(MVOCs)的产生途径[57] 
Figure 3  Main pathways for microorganisms to produce volatile metabolites[57] 

 
菌株都产 1-十一碳烯、甲基酮、2-壬酮和 2-十一酮，

但 2-氨基苯乙酮被认为是铜绿假单胞杆菌的潜在特 

征性代谢产物。 

随着食源性致病菌挥发性代谢产物研究技术

不断成熟，已被建议作为临床和食品中致病菌鉴别

的替代方法，并逐渐应用于临床和食品安全检

测[48]。Bianchi 等[28]发现利用 β-月桂烯、邻甲基苯

乙烯、甲基庚烯酮和辛醇可以明显区分污染大肠杆

菌、金黄色葡萄球菌和炭黑曲霉菌的土豆和正常

土豆。Bhattacharjee 等[50]发现污染鼠伤寒沙门氏菌

的牛肉产生大量的乙酸和乙醇，并认为乙酸和乙醇

可作为污染鼠伤寒沙门氏菌牛肉的潜在生物标志

物。此外，Zhu 等[58]通过二次电喷雾质谱(SESI-MS)

对 E. coli、金黄葡萄球菌和鼠伤寒沙门氏菌在肉汁、

蔬菜汁和苹果汁中生长产生的挥发性物质进行检

测，发现污染 4 h 后，可以通过 E. coli 的特征质谱

峰与上述其他菌株进行区分，同时也可以将 E. coli 

O157:H7 和 E. coli O145 与其他 E. coli 种进行区分。 

此外，被致病微生物污染后的食品常含有大量

代谢副产物和毒素，极容易造成食品安全事故。目

前，可以初步借助代谢组学方法对食品中代谢副产 

物和毒素进行分析，从而进行快速评估食品污染情

况。例如 Beale 等对比正常牛奶和被单增李斯特菌

污染的牛奶，发现被污染的牛奶含有大量肌醇和

D-松二糖等，通过 PLS-DA 分析可知，污染和无污

染的牛奶可以明显区分[6]。 

3  问题与展望 

随着分析技术的不断发展，食源性致病菌代谢

组学研究取得重大进展，陆续建立了微生物挥发性

代谢产物数据库和 E. coli 代谢产物数据库，此外，

还基于代谢组学技术建立了相关食源性致病菌鉴

定方法，但仍然存在较多问题有待解决。首先，胞

内代谢组学研究中淬灭容易造成代谢产物泄露，且

由于不同致病微生物间细胞壁和细胞膜结构存在

差异，导致没有普适的淬灭和提取方法，因此全面

分析代谢产物时需结合多种淬灭和提取方法。其

次，胞内外代谢产物成份复杂，且胞外代产谢物难

以与基质分离，各种代谢产物含量相差甚大，复杂

的生物样本对分析检测技术中的色谱分离能力，质

谱灵敏度、分辨率及高通量等需要更高的要求。最

后，除个别致病菌代谢产物数据库建立外，目前尚
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缺乏标准化代谢产物数据库，同时现有的代谢途径

数据库不能满足食品安全快速检测的需要，所以有

必要建立我国食源性致病微生物系统代谢产物数

据库和代谢网络等。 

因此，在目前国内外研究基础上，进一步标准

化食源性致病菌代谢组学前处理方法，系统研究食

源性致病菌代谢组，建立标准化食源性致病菌代谢

产物数据库，可以为寻找新型检测靶标和建立快速

检测技术提供理论基础。本文作者多年来针对常见

食源性致病菌代谢组学进行研究，业已发现部分常

见食源性致病菌潜在生物标志物和蜡样芽孢杆菌

及其类似菌株在 L-脯氨酸代谢途径上的差异，后续

将进一步针对本实验室在近几年全国污染调查中

获得的分离株进行代谢轮廓分析，建立常见食源性

致病菌代谢指纹谱图库和食源性致病菌代谢产物

数据库，以期为建立我国食源性致病微生物代谢组

学检测技术不断打下基础。 
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