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摘要：随着农业育种水平的进步与发展，现有的单一性状转基因作物已经不能满足农业的需求，聚合多种优良性状

的复合性状转基因作物已成为转基因作物发展的趋势。在总结和整理国内外研究文献的基础上，阐述了复合性状

转基因作物的检测方法。基于蛋白质的检测技术，包括免疫试纸检测技术和 ＥＬＩＳＡ检测技术。基于核酸的检测技

术，包括 ＰＣＲ检测技术、基因芯片技术、等温扩增技术和第二代测序技术。除此之外，还阐述了转基因作物及产品

的溯源技术。综述结果表明，转基因检测技术逐渐向高通量、高准确度和高灵敏度方向发展，同时一些新的检测技

术也开始出现并发展；构建溯源系统需要将计算机技术与信息技术相结合；为了综合多种技术的优点，溯源系统的

开发势必需要将多种信息技术结合起来使用。
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　　引言

复合性状转基因作物是利用基因工程技术或

杂交育种技术将两个或者两个以上的外源基因整

合到同一植物的基因组中，使植物能够表达出来，

并在后代可稳定遗传的新特性
［１－２］

。随着基因工



程技术的不断发展与进步，可以利用的外源基因

种类逐渐增多，因而转基因作物的类型也变得越

来越丰富。

复合性状转基因作物相对单一性状转基因作物

来说，具有某些特殊优势。它能够将多个具有优良

性状的基因聚集在同一作物中，使其满足农业发展

的多方面需求
［３－５］

，它将传统育种模式与现代先进

的生物技术相结合，形成一种新的育种方式。但是

复合性状转基因作物也存在一些潜在风险。复合性

状转基因作物牵涉到多个转基因，不同转基因之间

可能发生非关联、关联、代谢等相互作用，还可能

引发协同效应
［６－８］

，产生不同于单一性状转基因植

物的食用安全问题，引起中毒、过敏等危害以及一

些非预期效应
［９－１１］

。所以，与单一性状转基因植

物的安全性评价相比，复合性状转基因作物的安

全性评价标准应该更加严格，并且应将检测的重

点放在对复合转基因相互作用的检测上
［１２－１４］

。

同时，为了实现对转基因作物的追溯，需要建立一

个溯源系统。溯源系统能够记录产品供应过程中

的相关信息，在出现产品质量问题时，能够快速有

效地查询到问题的来源，实现对生产过程的有效

监督和查询。必要时可召回产品，并对其生产者

实施相应的惩罚措施，这样有助于提高产品的质

量水平
［１５］
。本文综述国内外对于转基因作物的态

度与相关政策规定，以及转基因产品检测与溯源

技术的相关研究，然后进行总结并展望其未来发

展方向。

１　复合性状转基因作物及产品概述

１１　复合性状转基因作物及产品发展现状
自从单一性状转基因作物出现以来，转基因技

术已逐渐成熟。在２０１０—２０１５年期间，全球转基因
作物的种植面积呈现逐年上涨的趋势，我国转基因

作物种植面积相对稳定，始终保持全球第六转基因

作物种植大国的地位（表 １）［１６－２１］。现今，为满足
农业多元化需求，复合性状转基因作物已成为新

的发展趋势。复合性状转基因作物在近几年发展

较为迅猛。据统计，截止 ２００９年，美国、加拿大、
澳大利亚、墨西哥、南非等 １１个国家种植的复合
性状转基因作物总面积已超过２８７×１０７ｈｍ２。据
ＩＳＡＡＡ［２２］统计，２０１３年全球转基因作物种植面积
达 １７３×１０８ｈｍ２，较 ２０１２年增长 ３％，其中复合
型转基因作物种植面积占全部转基因作物种植面

积２７％，约有４７×１０７ｈｍ２。２０１４年，复合性状转
基因作物种植面积持续增加，全球种植面积已达

５１４０万 ｈｍ２，增长约 ９％，占转基因作物种植面积
总比重达 ２８％。２０１５年，全球复合性状转基因作
物的种植面积是５８５０万 ｈｍ２，相比２０１４年增长了
１４％，约占全球转基因作物种植面积的 １／３［２３］。
２０１０年已经培育了具有 ８种新型编码基因的转基
因玉米作物，呈现为 ３种性状的复合。由此可见，
转基因作物种植国家中，复合型转基因作物的种

植量逐年增加，复合性状转基因作物的复合类型

更加多样化。

表 １　２０１０年到 ２０１５年中国与全球转基因作物的种植情况

Ｔａｂ．１　ＰｌａｎｔｉｎｇｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓｏｆｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙｍｏｄｉｆｉｅｄｃｒｏｐｓｉｎＣｈｉｎａａｎｄｇｌｏｂｅｆｒｏｍ２０１０ｔｏ２０１５

年份 中国种植面积排名 中国种植作物 中国种植面积／ｈｍ２ 全球种植面积／ｈｍ２

２０１０ ６ 棉花、木瓜、白杨等 ３５０×１０６ １４８０×１０８

２０１１ ６ 棉花、木瓜、白杨等 ３９０×１０６ １６００×１０８

２０１２ ６ 棉花、木瓜、白杨等 ４００×１０６ １７０３×１０８

２０１３ ６ 棉花、木瓜、白杨等 ４２０×１０６ １７５３×１０８

２０１４ ６ 棉花、木瓜、白杨等 ３９０×１０６ １８１５×１０８

２０１５ ６ 棉花、木瓜、白杨等 ３７０×１０６ １７９７×１０８

１２　复合性状转基因作物及产品安全性评价
与单性状转基因作物相比，复合性状的转基因

作物优势明显，它能将传统的育种方式和现代的基

因育种方式相结合，既能满足多元化的育种需求，又

能利用现有的转基因作物进行育种，以提高资源利

用效率，实现育种创新。然而，因为复合性状的转基

因作物涉及到的基因序列不止一组，不同基因序列

的作用类型不同，这些基因序列单独使用可能没有

影响，但是多组基因序列复合到一起使用就可能会

产生一些不良反应。

因受到相关技术发展水平、经济效益、公众普及

程度等方面的影响，世界各国对复合性状转基因作

物的态度也有所不同。按照监管的严厉程度可以分

为宽松型、适中型和严格型
［２４］
，其代表性国家和地

区分别如下：

（１）宽松型有美国、加拿大、澳大利亚、新西兰
等。其监管特点是依赖于单性状转基因作物的安全

评价结果。通常情况下，如果每一单性状基因的亲

本都已经通过审批并且成功进行商业化运用，并且

有证据显示各基因亲本之间没有相互影响，那么相
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应的复合性状转基因作物则无需提交完整的安全评

价材料就可通过审批。若存在单性状基因表达互相

影响的情况，则按照“个案处理”原则补充安全评价

材料。其内容主要为涉及目的蛋白的表达情况及对

非靶生物的影响。

（２）适中型有日本、韩国、阿根廷、菲律宾等。
适中型国家以日本为例进行分析。相对于宽松型国

家，其主要区别在于不仅依靠单一性状转基因亲本

进行安全评价，还需要提交相应的蛋白表达对宿主

代谢影响的相关资料。日本将转基因作物的性状分

为３级，第一级表示插入的基因序列不会对宿主的
代谢途径做出改变，第二级表示插入的基因序列会

对宿主代谢途径产生促进或抑制作用，第三级表示

插入的基因序列的表达会为宿主带来一个新的代谢

途径
［２４］
。若复合性状转基因作物仅含有第一级的

单独亲本，则可以豁免审批，只需提供能够证明相关

基因不会相互作用的文件即可。而若是含有二、三

级单性状基因亲本，则需进行严格的“个案分析”。

在适中的安全评价体系中，评价材料不一定必须来

自于本国，世界其他各地的安全评价亦可被接受认

可。

（３）严格型的代表为欧盟。欧盟对复合性状转
基因作物的安全评价十分严格，将其视为一个新的

性状的转基因作物个体，依据重新评价的原则进行

审批。其基本程序是将复合性状转基因作物分为 Ａ

与Ｂ两类。Ａ类是由已经得到授权的或者正在进行
安全评价的转基因作物杂交得到的新品种，Ｂ类则
是由未获得授权的转基因作物作为亲本杂交得到的

品种。Ａ类的安全性评价基于其亲本的安全评价材
料，其考虑的重点在于插入的外源基因是否完整，基

因的表达是否稳定，转入的多性状间是否有潜在的

相互作用这３方面。Ｂ类的安全评价将复合性状作
为一个新性状进行评价。欧盟对复合性状转基因作

物的安全评价流程分为４个层面，即分子特征评价、
对比分析、环境安全评价、毒性过敏性与营养评价。

分子特征评价主要检测插入外源基因的完整性，表

达的稳定性。对比分析则是按照实质同等效应原

则，将作物与参照作物进行比较，得出其非期望效

应。对于分子特征层次的评价，其结果若显示有异，

则必须进行环境安全影响评价、毒性过敏性评价及

营养评价
［２５］
。

通过分析不同国家对于转基因作物及其产品的

态度以及政策，可以发现转基因作物尤其是复合性

状转基因作物由于其潜在的安全隐患不能确定，导

致一些国家比较谨慎，对它的要求比较严格，而有些

国家比较开放，政策相对宽松（表 ２）［２６］。本团队对
复合性状转基因作物安全性评价进行过相关研究，

柳晓丹等
［２７］
分析对比了各国制定的复合性状转基

因作物监管制度，综述了复合性状转基因作物安全

性评价研究进展。

表 ２　世界主要国家对待转基因作物技术的政策比较

Ｔａｂ．２　Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｐｏｌｉｃｉｅｓｏｎｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙｍｏｄｉｆｉｅｄｃｒｏｐｓｉｎｍａｊｏｒｃｏｕｎｔｒｉｅｓｏｆｔｈｅｗｏｒｌｄ

领域
国家

美国 巴西 欧盟 日本 中国 印度

公共投资 促进型 促进型 促进型 促进型 促进型 促进型

生物安全 认可型 谨慎型 谨慎型 谨慎型 谨慎型 谨慎型

食品安全 促进型 谨慎型 谨慎型 谨慎型 谨慎型 谨慎型

国际贸易 促进型 促进型 谨慎型 谨慎型 谨慎型 禁止型

知识产权 促进型 促进型 促进型 促进型 认可型 禁止型

２　复合性状转基因作物及产品检测技术

对于转基因作物及其产品的检测技术，目前还

没有专门用于复合品系的，现阶段的技术都是用于

单一品系的，主要包括两类：一类是基于蛋白质的检

测技术，包括免疫试纸检测技术和 ＥＬＩＳＡ检测技
术；另一类是基于核酸的检测技术，包括 ＰＣＲ检测
技术、基因芯片技术、等温扩增技术和第二代测序技

术。

２１　基于蛋白质的检测技术
通常可以通过检测外源基因表达的蛋白质来定

性或者定量地检测转基因产品。建立这些检测方法

通常需要将外源结构基因表达的蛋白产物制备特异

性抗体，然后利用抗体与目的蛋白（抗原）特异性结

合，通过偶联抗体与抗原抗体复合物作用产生的信

号进行检测
［２８］
。

２１１　免疫试纸检测技术
免疫试纸条（Ｌａｔｅｒａｌｆｌｏｗｓｔｒｉｐ）检测技术的依据

是抗原与抗体的特异性结合原理，以硝化纤维代替

聚苯乙烯反应板为固相载体，将固定有抗体的试纸

条或固相带浸入到蛋白提取液中，如果样品中含有

外源目的蛋白，试纸条上抗体可与目的蛋白发生反
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应，产生颜色变化
［２９］
。ＦＡＧＡＮ等［３０］

在评估田间试

验中使用免疫试纸条法实现了对抗除草剂转基因大

豆的检测。

免疫试纸条检测方法的优点是操作简单，检测

速度快，一般 ５～１０ｍｉｎ就能够得到检测结果。它
的缺陷是一种免疫试纸条只能检测一种目的蛋白

质，无法识别出具体的转基因品系，且检测灵敏度较

低，为０１５％［２９，３１］
。

２１２　ＥＬＩＳＡ检测技术
酶联免疫吸附检测检测技术（Ｅｎｚｙｍｅｌｉｎｋｅｄ

ｉｍｍｕｎｏｓｏｒｂｅｎｔａｓｓａｙ，ＥＬＩＳＡ）的原理是将抗原或者
抗体与某种固相载体表面相结合，把受检标本（测

定其中的抗体或抗原）和酶标抗原或抗体与固相载

体表面的抗原或抗体反应，加入底物后发生显色反

应，根据反应后颜色的深浅进行定性或定量分

析
［３２］
。ＷＡＮＧ等［３３］

基于抗 ＰＡＴ蛋白单克隆抗体和
兔多克隆抗体建立了双抗夹心酶联免疫分析方法

（ＳａｎｄｗｉｃｈＥＬＩＳＡ），并使用该方法测定了 ５个转基
因抗虫棉和 ２个非转基因棉花品种叶片中 ＰＡＴ蛋
白的含量。刘光明等

［３４］
将纯化的 Ｂｔ１杀虫晶体蛋

白质作为标准蛋白和免疫抗原，通过抗体 －抗原 －
酶标抗体反应，建立了间接酶联免疫吸附测定法

（ＥＬＩＳＡ），这种方法能够快速对转基因抗虫玉米中
Ｂｔ１表达蛋白进行检测。

ＥＬＩＳＡ技术的优点是操作简便、特异性强、灵敏
度高和费用低，因此它已成为食品检测中应用最广

泛的检测技术之一
［３５－３６］

。但是 ＥＬＩＳＡ技术也有其
缺点，主要表现在对蛋白表达情况有较高要求，具体

如下：某些应用在农产品上的化学物质基团对测定

有一定的干扰；并非所有的植物组织都能表达导入

的基因片段；蛋白质遇到某些特殊环境会发生性状

改变，甚至降解，因此经过加工的产品不适合用此方

法检验；如果导入的 ＤＮＡ未能稳定表达，则不能应
用该技术

［３７］
。

２２　基于核酸的检测技术
基于核酸的检测技术包括 ＰＣＲ检测技术、基因

芯片技术、等温扩增技术、第二代测序技术。

２２１　ＰＣＲ检测技术
聚合酶链式反应（Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｃｈａｉｎｒｅａｃｔｉｏｎ，

ＰＣＲ）是一种体外酶促合成，扩增特定 ＤＮＡ片段的
方法

［３８］
，是一种快速灵敏的核酸检测技术，在转基

因产品检测上已得到广泛应用。本文分析了多重

ＰＣＲ检测法、定量 ＰＣＲ检测法、数字 ＰＣＲ检测法的
特点及其应用。

多重 ＰＣＲ是在普通 ＰＣＲ的基础上进行改进
的，通过在一个 ＰＣＲ反应体系中加入多对特异性引

物，以多个 ＤＮＡ模板或同一模板的不同区域扩增多
个目的片段。ＲＡＳＨＭＩ等［３９］

使用定性与定量 ＰＣＲ
技术对９种已批准的印度转基因棉花进行检测，其
中多重定性 ＰＣＲ检测法的 ＬＯＤ达到 ０１％。陈
贞

［４０］
以大豆、玉米、油菜和棉花 ４种转基因作物为

检测对象，以多重 ＰＣＲ引物设计方法为基础，建立
多重 ＰＣＲ检测体系。

定量 ＰＣＲ检测可用来检测样品中 ＧＭＯ的百分
比。目前定量 ＰＣＲ检测技术主要包括竞争性定量
ＰＣＲ（ＱＣＰＣＲ）和实时荧光定量 ＰＣＲ（Ｒｅａｌｔｉｍｅ
ＰＣＲ）。 ＨＯＬＣＫ 等

［４１］
以 ＤＡＳ５９１２２、 ＬＹ０３８、

ＭＯＮ８８０１７、ＭＩＲ６０４和３２７２５种转基因玉米作为试
验对象，研制了一种简单而准确的毛细管电泳多重

ＱＣＰＣＲ技术，该技术简易且敏感度高。ＲＥＯＮＡ
等

［４２］
开发了一种新型的实时荧光定量 ＰＣＲ技术，

能够定量地检测转基因玉米 ３２７２的品系特异性。
仇有文等

［４３］
采用实时荧光定量 ＰＣＲ技术检测耐除

草剂转基因大豆 Ａ５５４７ １２７，并对其精确度和准确
度指标进行了评估。

数字 ＰＣＲ（ｄＰＣＲ）是近年来被引起重视并迅速
发展起来的一种突破性的核酸定量分析技术。该技

术先将核酸模板进行稀释，分配到大量独立的反应

单元中，使每个反应单元中只有单个模板分子，然后

进行 ＰＣＲ扩增反应，扩增结束后对每个反应室的荧
光信号进行统计学分析，定量 ＤＮＡ拷贝数［４４－４６］

。

任怡菲等
［４７］
基于转基因水稻 ＬＬ６２品系外源插入片

段和水稻基因组 ＤＮＡ的 ３＇端旁侧序列设计了数字
ＰＣＲ检测体系，建立了精准定量检测方法。

普通 ＰＣＲ技术通常有一些缺点，它容易受很多
因素的影响，致使检测结果不准确，会出现假阳性与

假阴性结果等。针对这些缺陷，许多学者对普通

ＰＣＲ进行了改进，形成了一些新的 ＰＣＲ技术。例
如，多重 ＰＣＲ具有节省时间、降低成本和提高效率
等优点

［４８－４９］
；ＱＣＰＣＲ方法简易且敏感度高；荧光

定量 ＰＣＲ具有特异性好、灵敏度高、线性关系好、线
性范围宽、操作简单安全、自动化程度高等优

点
［５０－５１］

；数字 ＰＣＲ准确度高，重现性好，可以实现
绝对定量分析

［５２－５３］
。

本团队在 ＰＣＲ检测技术方面研究较多。ＸＵ
等

［５４］
提出一个高效可溯源的 ＰＣＲ策略，该方法采

用随机破碎的片段，将 ５＇端作为基因组步移的起始
端，克服了基于 ＰＣＲ技术的染色体步移技术重现性
差、效率低和非特异性缺陷。ＳＨＡＮＧ等［５５］

运用两

种自编译软件，并依据 ＰＣＲ检测技术分析了 ５种典
型生物体中常见的１３种限制性内切酶，并获得了酶
切割点。ＺＨＵ等［５６－５７］

和 ＦＵ等［５８］
以 ＧＡ２１为试验

０２１ 农　业　机　械　学　报　　　　　　　　　　　　　　　　　２０１７年



对象，利用数字 ＰＣＲ检测法对其动态范围、定量极
限、敏感性和特异性进行评估，结果表明，定量极限

为０５％，敏感性为０１％；使用数字 ＰＣＲ检测技术
对７种转基因过程进行检测，检测结果表明定量极
限、检测极限与特异性这种组合方式被证明是最好

的；以 ＣａＭＶ３５ｓ启动子和 ＮＯＳ终止子作为分析模
板，利用数字 ＰＣＲ技术分析 ＭＯＮ８１０、ＭＯＮ８６３、
ＴＣ１５０７、ＭＩＲ６０４、ＭＩＲ１６２、ＧＡ２１、Ｔ２５、ＮＫ６０３和
Ｂｔ１７６９种转基因过程来确定使用方法的特异性，结
果表明，该方法的定量极限是０１％。
２２２　基因芯片检测技术

基因芯片最初是由核酸的分子杂交衍生而来

的，即应用已知序列的核酸探针对未知顺序的核酸

序列进行杂交检测
［５９］
。黄迎春等

［６０］
制备了转基因

作物检测型基因芯片，并利用该芯片对 ４种转基因
水稻、木瓜、大豆、玉米进行检测，结果表明，该芯片

能 对 转 基 因 作 物 做 出 快 速、准 确 的 检 测。

ＮＩＳＨＩＺＡＷＡ等［６１］
以转基因油菜的环境风险评估为

前提，为了简化其检测方法，使用基因芯片技术对拟

南芥 ＡＴＨ１基因序列进行了检测。ＢＡＩ等［６２］
利用

基因芯片技术检测出 ６种转基因玉米品系（Ｂｔ１１、
Ｂｔ１７６、ＧＡ２１、ＭＯＮ８１０、ＮＫ６０３、Ｔ２５）。

目前，基因芯片检测技术并未得到广泛应用，受

限制的主要因素为：检测装置成本昂贵；需要对收集

到的信息进行大规模数据处理、分析；需要较高的处

理能力。

２２３　等温扩增技术
等温扩增（Ｉｓｏｔｈｅｒｍａｌａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ）是扩增反应

保持反应温度不变的广义 ＰＣＲ技术。等温扩增最
大的特点在于不需要温度变化，简易加热装置即可

满足要求。目前主要的等温扩增技术包括环介导等

温 扩 增 （Ｌｏｏｐ ｍｅｄｉａｔｅｄ ｉｓｏｔｈｅｒｍａｌａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ，
ＬＡＭＰ）、链 置 换 扩 增 （Ｓｔｒａｎｄ ｄｉｓｐｌａｃｅｍｅｎｔ
ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ，ＳＤＡ）、解 旋 酶 依 赖 性 等 温 扩 增
（Ｈｅｌｉｃａｓｅｄｅｐｅｎｄｅｎｔａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ，ＨＤＡ）等。

环介导等温扩增技术通过识别靶序列上６个特
异区域的引物和一种具有链置换的 ＤＮＡ聚合酶，在
恒温条件下能特异、高敏、快速地扩增靶序列

［６３］
。

ＳＨＥＮ等［６４］
运用快速环介导等温扩增法来检测转

基因棉花和大米中的 ｃｒｙ１Ａ基因，使用 ５株含有或
者没有 ｃｒｙ１Ａ基因的 Ｂｔ菌株，通过 １５个试验来分
析 ＬＡＭＰ和ＰＣＲ２种技术的区别。本团队在环介导
等温扩增技术方面取得了一定的研究进展，ＨＵＡＮＧ
等

［６５］
运用定量环介导等温扩增技术检测了转基因

玉米 ＭＯＮ８６３。
ＳＤＡ是一种基于酶促反应的 ＤＮＡ体外等温扩

增技术。其基本系统包括一种限制性核酸内切酶、

一种具有链置换活性的 ＤＮＡ聚合酶、两对引物、
ｄＮＴＰ以及钙、镁离子和缓冲系统。其基本过程包括
准备单链 ＤＮＡ模板、生成两端带酶切位点的目的
ＤＮＡ片段、ＳＤＡ循环３个阶段［６６］

。

ＨＤＡ法的原理是：先用解旋酶解开双链 ＤＮＡ；
再依靠单链 ＤＮＡ结合蛋白（ＳＳＢ）与模板单链结合，
使模板单链处于单链状态，完整性不被破坏；最后引

物与模板杂交，在 ＤＮＡ聚合酶催化下扩增，新生的
ｄｓＤＮＡ产 物 作 为 底 物 进 入 下 一 轮 扩 增［６７］

。

ＺＡＨＲＡＤＮＩＫ等［６８］
通过研究表明 ＨＤＡ试验能够准

确地 检 测 出 低 至 ０５％ 的 转 基 因 玉 米 中

ｌｉｎｅｓＭＯＮ８１０，ＮＫ６０３和 Ｂｔ１１的含量。章晶晶等［６９］

以 ＣａＭＶ３５Ｓ、ＮＯＳ与 ＣＰ４ ＥＰＳＰＳ３种外源基因和
内源基因 Ｌｅｃｔｉｎ（大豆凝集素基因）为目的片段，设
计了４对特异引物，建立反应体系，通过 ＨＤＡ方法
对内源基因和３种外源基因的检测特异性和灵敏度
进行试验，并对结果进行同源性分析。

通过比较，可以发现这 ３种等温扩增技术各具
特点。与普通 ＰＣＲ相比，ＬＡＭＰ具有特异性强、灵
敏度高、反应时间短、设备简单及产物检测方便等优

点
［７０－７１］

。其缺点是：由于 ＬＡＭＰ扩增是链置换合
成，靶序列长度最好在３００ｂｐ以内，长度大于５００ｂｐ
的序列扩增则较困难，即不能进行长链 ＤＮＡ的扩
增。ＬＡＭＰ由于其灵敏度极高，因此容易因受到污
染而产生假阳性结果；在产物的回收鉴定、克隆、单

链分离方面不如传统的 ＰＣＲ技术。ＳＤＡ技术的优
点是扩增效率高，反应时间短，目标基因能 １５ｍｉｎ
内扩增１０９～１０１０倍［７２］

。ＳＤＡ存在的缺陷是：ＳＤＡ
产物不唯一，由于在 ＳＤＡ循环中总要产生一些不同
的单、双链产物，这使得用电泳法检测 ＳＤＡ扩增产
物时必然要出现拖尾现象。ＳＤＡ产物的两端必然
带有所用核酸内切酶的识别序列或其残端，因而

ＳＤＡ产物不可能直接用于克隆。只用电泳法检测，
尚不够如意

［６６］
。ＨＤＡ的优点是反应时间短，同时

该技术采用 ＢｓｔＤＮＡ聚合酶，该酶耐高温、反应进行
性高、极好的条带均一性及准确性高，与其他恒温基

因扩增技术相比，ＨＤＡ是一种真正做到在恒温下进
行反应的扩增技术

［７３］
。ＨＤＡ的缺点是目前对于该

技术的研究较少，且发展不够成熟，还没有在基因扩

增等方面的应用。

２２４　第二代测序技术
第二代测序技术（Ｎｅｘｔｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ，

ＮＧＳ），又叫高通量测序技术，其应用原理是边合成
边测序

［７４］
。第二代测序技术通过基因组破碎、末端

补平、接头连接、扩增测序等步骤获得片段两侧的序
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列信息，从而获得序列的重测序结果。ＦＲＩＴＳＣＨ
等

［７５］
比较了第二代测序技术与竞争性荧光 ＰＣＲ，结

果发现第二代测序技术比竞争性荧光 ＰＣＲ更加快
捷。ＷＡＨＬＥＲ等［７６］

利用第二代测序技术分析了欧

盟已批准上市的转基因水稻外源基因插入位点，并

且使用重测序拼接的新基因组分析了外源基因的全

部信息。

第二代测序技术的优点是检测快速，效率高，能

够降低成本
［７７－７８］

。它不仅可以检测常规分子，还可

以分析多倍体基因组，能够解决多倍体基因组序列

信息不全及工作量大的难题，该技术将来可用于多

倍体基因组转基因插入位点的检测
［７９］
。其缺点是

数据量大，过程繁琐，故没有被广泛应用。

２３　其他检测技术
纳米技术与生物学、免疫学等技术结合应用于

转基因食品快速检测是近年来的研究趋势。目前国

内外在该领域的研究以磁分离技术在生物分子的快

速分离、富集以及快速检测领域的应用研究为

主
［８０］
。磁性分离技术（ＭＳ）是指利用磁性纳米材料

的超顺磁性，通过对纳米颗粒的表面修饰，使功能化

磁性纳米粒子的表面配体与受体之间的特异相互作

用来实现对靶向生物目标的快速分离
［８１］
，是一种基

于固相载体的综合分离生物分子的新型分离技术。

磁性纳米微粒是指含有磁性金属或金属氧化物的超

细粉末且具有磁响应性的纳米级粒子，具有独特的

超顺磁性能
［８２］
。

目前，纳米技术只限于检测小片段的 ＤＮＡ或
ＲＮＡ分子，对于深加工转基因食品中存在的小片段
有很好的检测效果。对于普通转基因食品中的作物

成分，则需要更长的可检测的模板长度，这仍需要进

行进一步研究。虽然这些技术还处于研究初期，没

有广泛用于转基因食品检测，但这些新技术能够克

服现有荧光试剂在特异性、准确性及高背景值等方

面的不足，因此，应用新材料辅助的定量方法具有更

好的应用前景
［８３］
。

３　复合性状转基因作物及产品溯源技术

溯源系统（Ｔｒａｃｅａｂｉｌｉｔｙｓｙｓｔｅｍ）是在产品供应整
个过程中对产品的各种相关信息进行记录存储的质

量保障系统
［８４］
，其目的是在产品质量出现问题时，

能够快速有效地查询到产生问题的原料或加工环

节，必要时进行产品召回，实施有针对性的惩罚措

施，由此来提高产品质量水平
［８５］
。农产品溯源系统

是追踪农产品（包括食品、饲料等）进入市场各个阶

段（从生产到流通的全过程）的系统，有助于质量控

制和保障食品安全
［８６－８７］

。我国农产品溯源体系正

处于起步阶段，现有的许多溯源系统存在不少问题，

主要有：溯源过程中责任主体过于庞大以至于溯源

精度不够细致；溯源广度较窄，只涉及从生产环节到

消费环节中的一个或几个环节，无法实现全过程溯

源；一般在溯源系统中使用条码技术来标识不同的

追溯主体，但条码存在易污染、耐久性差、读取时间

长、距离短等一系列问题
［８８］
。

３１　物联网技术
物联网（Ｉｎｔｅｒｎｅｔｏｆｔｈｉｎｇｓ）将相关物品通过信息

传感设备，如射频识别装置、红外感应器、全球定位

系统和激光扫描器等，与互联网结合起来，实现了智

能化识别和管理
［８９－９０］

。物联网由感知层、网络层和

应用层 ３部分构成［９１］
。感知层实现物联网全面感

知的核心能力，实现物理世界信息的?集、自动识别

和智能控制；网络层也称网络传输层，主要负责传输

和处理由感知层获取的信息；应用层也称应用处理

层，主要功能包括对业务的分析整合、共享、智能处

理和管理等，同时与行业需求相结合，实现物联网的

智能应用
［９２］
。在现代农业领域，物联网可用来监视

农作物灌溉情况、空气温湿度、畜禽的环境状况以及

大面积的地表检测，自动收集温度、湿度、风力、大

气、降雨量等数据，为研究人员进行科学分析提供基

础数据
［９３－９４］

。

近年 来，射 频 识 别 技 术 （Ｒａｄｉｏｆｒｅｑｕｅｎｃｙ
ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ，ＲＦＩＤ）作为一种操作简单、便捷实用的
应用技术，已经被广泛应用于交通管理、物流运输、

医药及食品生产等行业，它在食品溯源系统中的应

用已成为食品安全的重要保障
［９５－９６］

。一个 ＲＦＩＤ
一般由阅读器和能够附着于标识对象上的 ＲＦＩＤ标
签（电子标签）组成，其原理是利用电磁耦合，通过

无线射频信号把存储在 ＲＦＩＤ标签中的信息发送到
阅读器中

［９７－９８］
。目前，国内外学者已在价值较高的

畜禽产品如鸡蛋、生猪、水产品、水果等上开展了基

于 ＲＦＩＤ技术的应用研究，而目前我国的蔬菜供应
链主要是由众多分散的彼此独立的中小企业组成，

现有集中溯源系统还难以满足统一溯源的需

求
［９９－１００］

。

无线射频技术的优点是：操作过程不受环境因

素干扰、不需人工查找，可录入容量大且结构复杂的

数据。目前看来，虽然 ＲＦＩＤ技术应用于食品安全
追溯领域中的优势突出，但仍存在一些问题，如制定

统一标准问题、成本过高问题，数据传输分析问题

等
［１０１－１０２］

。

３２　转基因作物及产品数据库构建
据资料显示，目前已有许多国家和国际组织在

筹划建设转基因生物与食品数据库，目前数量已达
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到数十个。其中内容比较完整的有美国食品药品管

理局（ＦＤＡ）获得商品化生产许可的 ＧＭＯ数据库、
加拿大的农业与生物技术网转基因作物数据库、国

际组织如经济合作发展组织（ＯＥＣＤ）的转基因植物
田间试验数据库与生物技术产品数据库。ＳＣＯＴＴ
等

［１０３］
构建了转基因植物监测（ＴＰＭ）数据库，该数

据库能够有效地记录、监控和分析在植物组织培养

和转换试验中产生的大量复杂的数据。ＴＰＭ数据
库以 Ａｃｃｅｓｓ数据库引擎为基础，能够让其他用户使
用。

基于 ＲＦＩＤ、物联网技术构建可溯源系统的研究
逐渐增多，但是这些研究大多数针对食品安全检测，

而对转基因作物溯源系统的研究并不多，关于复合

性状转基因作物的可溯源系统的研究则几乎没有。

究其原因，可能是构建一个复合性状转基因可溯源

系统比较复杂，而现在的技术还不够成熟。

３３　溯源系统开发及本团队研究基础
随着转基因生物技术的不断发展，它已经逐渐

渗透到社会的各个领域，尤其在农业育种方面，做出

了巨大的贡献。到目前为止，全球已经研制了 ２００
多种复合性状转基因作物，这些作物可能存在一些

不安全因素，为了防止人们食用这些转基因作物及

其产品时受到危害，有必要建立一个溯源系统，以便

找出问题出现的环节，从而为这些产品的质量把关。

对于溯源系统的设计与开发，可以通过不同的

技术来实现。雍凌
［１０４］
使用 ＭｉｃｒｏｓｏｆｔＳＱＬＳｅｒｖｅｒ

２０００系统，基于 ＪＤＫ１５环境的 ＪＡＶＡ语言和
ｈｉｂｅｒｎａｔｅ＋ｓｐｒｉｎｇ＋ｓｔｒｕｔｓ开发框架，建立起一个数据
库和软件系统，再将现有的转基因作物相关信息填

充到数据库中，开发了溯源和直报软件。该数据库

目前已收集到世界上关于已上市和已获批准证书的

多种转基因作物比较全面的信息。转基因作物信息

数据库与溯源和直报软件可以通过注册用户、提交

信息来对数据库中的信息进行更新。姜志刚
［１０５］
以

浙江省舟山口岸转基因农产品为研究对象，建立了

基于 ＷｅｂＧＩＳ的转基因农产品溯源系统，该系统主
要实现了转基因农产品的产地溯源、转基因作物基

因风险评估、专题图的制作与数据库查询四项功能。

本团队在食品溯源系统的构建方面取得了一些

研究进展。张领先等
［１０６－１０９］

采用 Ｂ／Ｓ（浏览器／服务
器）模式结构体系，基于 ＲＦＩＤ技术构建了肉牛养殖
可追溯系统；提出了建设基于 ３Ｇ技术的蔬菜可追
溯系统；设计了基于 Ｗｅｂ的可追溯系统，并利用
ＲＦＩＤ、二维码、ａｓｐ．ｎｅｔ、组件开发等技术实现了可追
溯；建立了基于 Ｗｅｂ的蔬菜质量安全可追溯系统。
李鑫星等

［１１０］
以转基因玉米为例，构建出完善的转

基因作物及产品全程溯源模型，并设计开发了转基

因作物及产品全程溯源系统。

４　研究趋势与展望

随着转基因工程技术的发展，转基因分析检测

技术也在不断地进步。一些新兴的检测技术不断出

现并发展，检测的准确度和灵敏性也不断地提高。

同时，转基因溯源技术也在不断地发展，在溯源系统

开发方面的研究越来越多，使用的开发技术也多种

多样。

（１）目前，单一品系转基因作物检测技术逐渐
向高通量、高准确度和高灵敏度方向发展。而对于

复合性状转基因作物的检测方法主要有单粒多重法

和多元统计定量 ＰＣＲ。其中，单粒多重法目前还无
法实现混合样品中各组分的绝对定量；而多元统计

定量法虽可以对混合样品中的复合性状组分进行绝

对定量，但是样品基质的复杂性决定了该方法会存

在一定的组间偏差，另外本试验的工作量会随复合

性状品系复杂程度的提高而升高。因此，与传统单

一性状转基因作物检测技术相比，复合性状转基因

作物的检测技术现在还不够成熟，还没有一套完整

的检测技术体系。无法实现对复合性状转基因作物

的快速田间检测，另外，对复杂混合样品中复合性状

转基因作物的定量分析还缺少系统深入的研究。与

此同时，一些新型的检测方法正在发展，如基因芯片

技术、纳米技术、生物传感器技术等。虽然现阶段还

不够成熟，但随着研究的不断深入，在未来也可能成

为检测复合性状转基因作物的重要方法。

（２）溯源系统已经不再只是基于单纯的计算机
技术开发，更多是与信息技术相结合。目前，基于物

联网和 ＲＦＩＤ技术的溯源系统开发的研究逐渐增
多，同时，还有一些基于二维码技术、Ａｎｄｒｏｉｄ系统、
ＷｅｂＧＩＳ等开发的溯源系统也开始出现，但是这些研
究相对较少。由于 ＲＦＩＤ技术在追溯领域中的应用
优势突出，所以在未来一段时间 ＲＦＩＤ技术会成为
溯源系统开发的一种主要技术，但由于它也有一些

固有缺陷，因此可以与其他技术相结合使用，做到取

长补短。

（３）现在溯源系统的开发越来越倾向于将几种
信息技术融合在一起使用，这样能够更好地发挥这

些技术的优势，避开它们的缺点，这些技术趋势也同

样适用于转基因作物及产品。例如：将 ＲＦＩＤ与二
维码结合使用，既能够保留 ＲＦＩＤ自身的优点，又能
够避免 ＲＦＩＤ成本高的缺陷，效果会比只使用其中
一种更好；对于涉及地理位置的溯源系统，可以把物

联网技术与 ＧＩＳ相结合，实现对空间地理信息的查
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询；为了方便用户的使用，可以将溯源系统做成手机

ＡＰＰ，目前基于 Ａｎｄｒｏｉｄ系统的溯源系统 ＡＰＰ已有
研究人员做过相关研究和开发。随着转基因技术的

日新月异和转基因农产品种类的日益
!

多，这些技

术将来在转基因作物及其产品溯源系统开发中的应

用也会越来越多。
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