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Abstract 
The research on personalized nutrition is fast-growing. Personalized nutrition is a desired de-
mand for people health to prevent chronic diseases in era. The Omics have the advantages of 
overall systematic analysis upon big data, from which the recent researches in proteomics, indi-
vidual nutritional genomics, individual metagenomics on gut microbiome, and nutritional meta-
bolomics were summarized. There after come some new progresses and means for personalized 
nutrition. Combining aspects such as: the analysis of the nutritional spectrum of nutrition mole-
cular figures to establish suitable diet, tuning selective nutritious diet based on personal genetic 
data, enhancing the nutrition by changing the intestinal flora after dietary adjustment or supple-
mentation of intestinal bacteria, and regulating individuals diet under high-throughput analysis 
the metabolic components, personalized nutrition has been come in practical use. Network analy-
sis, omics’ data consolidation, human-machine interaction were either needed for guiding people 
nutrition personalization conveniently. Moreover, comprehensive integration of clinical, beha-
vioral, psychological, computational, biological and nutritional was perfect for providing accurate, 
systematic healthy nutrition services to individuals. 
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摘  要 

营养学个性化是快速发展的研究方向，个性化营养对防治慢性病已经变成大众的迫切健康需求。利用组

学大数据和整体分析的技术优势，近年来从蛋白组学、营养基因组学、肠道菌宏基因组学和营养代谢组

学的诸多研究进展，给个性化营养发展提供了新思路和新手段。分析营养图谱结构可确立精准膳食、依

据个体基因数据可选择健康膳食、调整个体饮食习惯及补充肠道菌而改变肠道菌生态以强化营养、对代

谢特征物高通量分析而监管个人膳食营养等方面正在指导营养膳食实现个性化，结合网络分析、数据集

成、智能整合和交互在线，使得个性化营养从算法和技术上日臻完善，实现个人健康营养快捷指导。营

养学个性化需要在临床、行为学、心理学、计算机科学、生物学和营养学多专业全面合作，以提供精准

性和系统性指导服务。 
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1. 引言 

大量研究表明，营养素的吸收、转运、转化、代谢方面在个体之间存在多方面差异，这些差异是人

类相同饮食下而发生大量不同疾病的原因[1]。个体对营养素的需求和固定膳食造成矛盾越来越明显，肥

胖、2 型糖尿病、非酒精性脂肪性肝病及其许多并发症呈全球性流行，数十亿人发病，国内“温饱型”、

“高热量食品过剩型”饮食也导致慢性病高发，心脑血管疾病、代谢疾病成为高发重大疾病，“一刀切

式”营养方式已经不适合健康需求，个性化的营养方式(Personalized Diet，个性化饮食)和疾病营养治疗

模式成为当下重要研究方向。 
基于大数据信息学和整体系统性研究，组学的应用让营养个性化能“量体裁衣”，改变了医学概念

与医疗模式，同时让营养学作为对症疾病治疗的重要辅助。阐明个性化营养方式需要结合蛋白组学、个

体营养基因组学、肠道菌群宏基因组学、个性化营养代谢学研究等大数据整合研究应用。 

2. 蛋白组学和个性化营养 

营养蛋白质组学利用蛋白质组学技术考察营养素的分子生物学特征，组成性蛋白质组学针对有关基

因组或转录组数据，建立其蛋白质组或亚蛋白质组及其蛋白质组连锁群。把营养素和食物成分相关的蛋

白质和小分子代谢物等进行定性、定量、定位，并对分子相互作用研究[2]。能够检测到营养素对整个细

胞、组织或系统及作用通路上所有已知的和未知的分子的影响，全面了解营养素的作用机制。蛋白组高

通量多重分析[3]能测定粮食作物中关键营养素；通过构建营养蛋白质组数据库，满足营养相关疾病的个

性化诊断与治疗，有助于个性化配方的开发，提出建议和进行补救。可应用于个体食品安全性、转基因

食品检测和食品重组。 
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比较蛋白质组学可以了解人体营养素代谢与蛋白质表达的关系，从分子水平上发现大批可特异反映

人体营养状况的生物学标志物，对人体营养状况评价。从机制探讨营养相关疾病的早发现、早诊断与早

治疗。以重要过程或疾病为对象，进行重要生理、病理体系或过程的局部蛋白质组研究。如比较视黄醇

缺乏组和视黄醇干预组大鼠血浆蛋白质组的变化。缺锌组与对照组的大鼠蛋白质在两组间出现差异性蛋

白表达，了解锌缺乏时的认知神经损伤机制。目前在营养与食品安全采用蛋白芯片进行的研究已全面开

展，发现营养相关疾病的防诊治的生物标志物以及营养素作用的新靶点。 

3. 营养基因组学和个性化营养 

相同的饮食营养对一些人是营养，对另外一些人可能无用甚至是毒素。这取决于个人自身的代谢基

因组结构。代谢相关基因缺陷会引发疾病，果糖二磷酸醛缩酶 B (ALDOB)基因突变的人吃水果导致肝脏

损伤、肝癌发生。常染色体隐性遗传的脂肪酸长链 3-羟基/辅酶 A 脱氢酶(LCHAD)基因突变导致酶缺乏会

引起中长链脂肪酸沉积，对开始摄食的婴儿会致死，避免食用长链脂肪酸能让婴儿健康发育；该基因突

变的胎儿在孕期引起母亲急性脂肪肝。肉碱/酰基肉碱移位酶(CACT)基因突变相似，婴儿饮食中减少长链

脂肪酸的摄入可助其健康成长[4]，表明饮食对人类健康的影响取决于人类个体的特定遗传结构。因此营

养基因组学(Nutritional genomics，或 Nutrigenomics)应运而生。 
营养基因组学从基因水平研究营养对人体的影响。基因组研究在代谢相关疾病易感基因积累越多，

对饮食与代谢间的联系则越清晰。常量钠盐摄入会使一些对钠敏感性更高的人有血压风险，喝咖啡会使

分解咖啡因效率低的基因变异者增加患心脏病的风险。单基因疾病苯丙酮尿症(PKU)患者有苯丙氨酸羟化

酶 PAH 基因突变，导致苯丙氨酸及其毒性代谢物的积累，引起神经和发育迟缓。单基因变异所致半乳糖

血症不能代谢半乳糖，I、II 和 III 型分别由半乳糖转化酶 GALT，半乳糖激酶 GALK1，半乳糖差向异构

酶 GALE 三种基因突变引起[4]。 
慢性复杂疾病(如癌症，心血管疾病，肥胖症和 2 型糖尿病)则属于多基因相关，其诊断和分析就较为

复杂。地中海饮食在谷胱甘肽 S-转移酶 1 (GST1)和 N-乙酰转移酶 2 (Nat2)基因 SNP 携带者中对预防乳腺

癌风险有益处，涉及异生代谢途径[5]。载脂蛋白 APOA2 CC 基因型的个体摄入富含高饱和脂肪饮食时更

容易引起其 BMI 的增加。Wnt 信号通路转录因子 7 类似物 2 基因(TCF7L2)多态性位点 rs7903146 (C > T)
与 2 型糖尿病有关。在 2018 名参与者进行的随机检验发现，地中海饮食降低了空腹血糖和血脂值，降低

了 TT 纯合子个体的脑卒中发生。Pavlides 等[6]在一项整合分析中重点分析了 38 种基因，这些基因包含

目前关联明确的基因，在商业上已经用于营养基因组学检验，但也发现与这些基因部分关联或矛盾的结

果[6]。 
NIH 工作组侧重研究基因座和膳食间的相互作用，以探讨营养基因组中与体重关联的分子途径[7]。

肥胖相关的基因在脑组织表达导致对食物产生偏好的饮食行为差异，全基因组关联研究(GWAS)发现肥胖

与常量营养素消耗有关，APOA2 多态性和饱和脂肪摄入量存在联系。已确定大约 100 个与身体质量指数

BMI 相关基因位点，并通过修正进食行为可以初步针对这些位点产生体重调节作用[8]。 
对肥胖和亚健康严重中，重点关注的基因是肥胖基因 FTO 和黑皮质素 4 受体基因 MC4R。FTO SNP 

rs9939609 与较低能量摄入、及 MC4R SNP rs17782313 与较高能量摄入之间各存在相关性。FTO SNP 
rs1421085 则导致脂肪储存增加和线粒体脂肪燃烧代降低，表明脂肪储存的适度增加源于较低的产热和能

量代谢，而不是能量摄入的差异[9]所致，这一发现颠覆了常规认识，也解释了食量大和体重增加不相关

的内在原因。 
德国慕尼黑工业大学研究了基因与总卡路里、碳水化合物和脂肪消耗的关系，据此提出了基于基因

组学的个性化营养和 e 健康思路，其目标是饮食和肥胖管理，根据基因组信息提出了个人营养和体重管
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理建议，即名为 Food4Me 的管理模式。Food4Me 实现了个性化营养干预，使用它的实验组基于个人基因

数据对应摄入常量营养素，和未采用它管理的对照组相比能大大降低体重[10]。 
一个对基因–常量营养素相互作用和 2 型糖尿病发生的 13 项观察性研究表明，常量营养素和相关在

TCF7L2，GIPR，CAV2 和 PEPD 等基因 8 种变异性质存在相关关系[11]，但是还需要对饮食消化中营养

代谢路径效率的变异性：如胆固醇代谢和餐后高血糖、心血管疾病(CVD)和 2 型糖尿病的风险因素差异

等综合考虑，才能提出完善的饮食指导性建议。个体间以及种族间营养素的生物利用度和代谢差异，决

定于个体营养基因组的关系。总之，营养基因组学已经使我们进入了“看基因吃饭”的年代。 

4. 宏基因组学与个性化营养 

相同的饮食营养对一些人是营养，对另外一些人可能无用甚至是毒素。近年来发现这种差异还取决

于个体肠道的宏基因组。宏基因组学(Metagenomics，或元基因组学)是个体对营养饮食存在差异的新发现。

个体肠道微生物组(Gut microbiome)群落结构就是人体宏基因组(或称第二个基因组)，它是人类消化系统

最重要的殖民者，具有比人类基因组多达 100 倍的基因量[12]。宏基因组学可分析个体代谢活动并分析与

饮食、营养、疾病风险，深化个体差异及营养调节干预，是个性化营养饮食的新潜力。 
肠道微生物除了细菌外，还含有病毒，真菌和寄生虫等，它们共同构成了个体与营养代谢关联的生

态系统。健康个体之间，其肠道和皮肤微生物群落结构存在显着差异[13]。微生物群落之间，基因含量的

差异形成了宿主健康功能差异。共生微生物与人类宿主之间有着深刻的共生关系，决定人的生活方式反

应模式。 
通过饮食改变肠道微生物菌群从而可调节宿主生理和疾病。肠道微生物能导致三甲胺-N-氧化物

(TMAO)和其他胆碱代谢物水平升高，增加了心血管疾病患病风险，当宿主摄入抗生素后，其血浆 TMAO
水平显著下降，停止使用抗生素后 TMAO 水平再次出现增高。血浆中 TMAO 水平升高和肠道厚壁菌门

与拟杆菌在菌群中更高占比直接相关[14]。 
改变饮食一般在一周时间就可以重新编排肠道微生物群组比例。蔬菜和水果等许多食物含黄酮类化

合物、多酚类化合物，大量摄入后通过共生微生物群，黄酮类高效转化生成更高生物活性的代谢物，有

益于人类健康。优质蛋白质和动物脂肪饮食会分别使拟杆菌和普氏菌增长，这类菌群改变产生的代谢物

会调节个体先天免疫，如降低 NLRP6 炎性体信号传导，有消炎作用。 
调整肠道菌群在临床上可以辅助治疗肿瘤。研究发现转移性黑色素瘤患者接受抗 PD-1 治疗后，口腔

和肠道微生物群存在差异，对该疗法无反应的患者在其粪便中则类细菌较高，治疗有效的患者多种粪杆

菌属细菌较丰富；而对抗 PD-1 治疗最有效的患者粪便微生物表现为细菌多样性、且粪杆菌和拟杆菌最多。

于是在实验动物中，对无菌小鼠植入人肿瘤细胞并取自这些患者的粪菌进行粪菌移植(fecal microbiota 
transplant, FMT)，能获得更好的治疗反应[15]；表明患者的微生物菌群对抗 PD-1 的治疗产生积极推动的

作用。Matson 等也发现，在接受 PD-1 治疗的转移性黑色素瘤患者中，有效果的患者 8 种微生物丰度增

加，其中有长双歧杆菌，长双歧杆菌可以改善抗 PD-L1 治疗，此前曾发现其在荷瘤小鼠肠道中存在长双

歧杆菌；与其相反，对治疗反应差的小鼠则有大量的 Ruminococcus obeum 和 Roseburia intestinalis 两个菌

种。研究其机理表明，上述肠道菌诱导宿主抗肿瘤反应差异是由菌群导致 CD8 + T 细胞和 CD4 +调节性

T 细胞群差异[16]所然。 
美国有 390 万成年人食用益生元或益生菌补充剂补充活细菌，有 60%医生指导患者食用了益生菌，

针对减轻胃肠症状、免疫强化、预防传染病、预防心脏代谢疾病、调整精神和行为，及促进健康等方面，

常用的肠菌制剂有四种主要革兰氏阳性细菌属的 11 种菌株的商业益生菌制剂，均为在小鼠和人类中进行
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过对比性研究且验证其对健康有益。 
宏基因组学从代谢辅助角度改变了营养学思路，为个性化营养开启了新的方向[17]。 

5. 代谢组学与个性化营养 

相同的饮食营养对人是营养、无用还是毒素？可以从代谢组学(Metabonomics)分析来监测。营养代谢

组学指在个人健康状态、或疾病状态下产生特征代谢标志物，能系统地研究饮食营养与代谢之间的交互

作用及对该个体健康的影响，反映个体有关营养需求和对饮食甚至对药物的反应差异，它能描述在遗传、

环境、药物或饮食因素方面的变化。 
研究方式有定量靶向和非靶向研究。非靶向研究可全景式地观测机体代谢轮廓和变化，而定量靶向

研究[17]尽可能多地对小分子化合物进行，可掌握机体内部代谢化合物的上调与下调，其变化可反应个体

基因与外界环境因子相互作用、疾病发生机理，因此代谢组学是个体代谢表型分类的工具。基于这种代

谢分类，对个人代谢差异性分类、为个人定制饮食建议、和临床精准饮食干预。 
代谢组追踪目标是特征代谢物，是不参与酶促反应的有机分子。特征代谢生物标志物要考虑参数、

靶向与非靶向、样品大小、实验条件、取样条件和储存，分析平台和标准化样品制备。膳食营养的特定

生物标志物可通过餐后或短期干预后收集，例如柑橘类水果，红肉，咖啡和葡萄酒等，这些生物标志物

在尿液中快速分泌，大多是瞬时生物标志物，尿液是最常用的代谢物样品，比较稳定、方便易得，可定

向定量分析。来自血清和血浆的生物标志物更为稳定。 
两种主要技术常用于代谢组学：核磁共振谱(NMR)和质谱(MS)。前者是非破坏性，快速、可重复再

现性和稳定性，但缺乏灵敏度；基于 MS 的方法更敏感，但它们消耗样本且分析通量较低。 
实验动物模型可比较研究膳食营养的特定生物标志物。食物营养素摄入过多、过少时都会对机体代

谢产生影响。如蛋氨酸摄入过多会导致大鼠肾上腺和睾丸的白细胞计数减少、胸腺萎缩、溶血性贫血等

症状；高半胱氨酸是监控蛋氨酸是否过量的良好标记物。Kowalski 等[18]研究高脂肪日粮对小鼠骨骼肌

葡萄糖代谢通路的影响，结果表明过量的脂肪饮食可通过改变三羧酸循环导致肌肉葡萄糖代谢的缺陷。

Onuh 等[19]研究了鸡皮蛋白水解肽饮食喂养原发性高血压大鼠的尿液和血浆代谢组学，分析鉴定出多种

可能参与血压调节的生物标记物，且验证了通过精氨酸代谢产生 NO 代谢物，引发血管舒张。通过

HPLC-TOF-MS 的代谢组学研究 20 名有心血管疾病的志愿者在食用可可之后的代谢分子图谱，表明可可

在适量范围内食用，对调整血压、降低心脑血管疾病有积极作用。 
比较研究饮食相类似的人群能发现食物营养特异性生物标志物。从英国人和瑞典人的尿液代谢组显

著差异，可见瑞典人尿液氧化三甲胺和牛磺酸明显偏高，它与瑞典人喜爱吃鱼等高蛋白质的饮食有关；

日本人尿液中氧化三甲胺的增高同样与其对鱼的高摄入量有关。NMR 分析发现中国人尿液中 β-氨基异丁

酸和乙醇增加与其喜爱饮酒有关；Zheng 等[20]研究了酪蛋白、乳清蛋白分别对肥胖青少年饮食干预的影

响，通过为期 12 周的研究发现，酪蛋白脱脂牛奶干预后肥胖青少年尿中尿素排泄量显著增加，而乳清蛋

白脱脂牛奶干预后尿素排泄没有显著影响。 
对 24 名 20~50 岁的经期健康女性以血糖、胰岛素和瘦素作为协变量分析其代谢组，显示有三个不同

生物学意义的亚组：一组为较高的胰岛素抵抗，另两个组则具有较高的瘦素水平。23 名健康受试者中对

西瓜和番茄汁类胡萝卜素的代谢反应，检测出五个与血浆胡萝卜素相关的膳食类代谢亚组，表明类胡萝

卜素代谢强弱与 β-胡萝卜素 15，15'-单加氧酶 1 的遗传变异相关。爱尔兰对 18~90 岁 1500 人(740 男性和

760 名女性)队列评估习惯性食物和饮料消费[21]，以 26 种血浆脂肪酸确定了 4 种亚组，这些亚组有人口

统计学、饮食习惯和代谢型相关的独特脂肪酸模式。 
使用氨基酸、短链脂肪酸、中长链脂肪酸、花生四烯酸、胆汁酸和植物激素等多种靶向分子分析可
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以代谢分型。对 37 种血样研究西方饮食模式代谢型，可见中长链酰基肉碱显示出与水果和甜点摄入量相

反、而短链酰基肉碱和氨基酸则与饱和脂肪呈正相关性。上述研究对如何建立代谢组学标志物，以遵循

复杂的饮食依从性，对代谢物进行定量评估并对多变量模型进行验证，从而将饮食模式用于研究饮食和

疾病的相互关系提供了参考，表明代谢组学不仅是膳食营养模式的依从性分析工具，还可识别和评估饮

食和疾病的关系[22]。 
大规模队列研究是发现膳食生物标志物的方式。血清代谢组学揭示红肉摄入与 2 型糖尿病风险之间

在生物标志物的显著相关性，摄入红肉铁蛋白水平升高、甘氨酸较低和肝脏衍生脂质变化，与红肉消耗

和糖尿病风险相关[23]。它提供了通过使用靶向生物标记物验证营养代谢研究。 
膳食生物标志物可结合化学分析、多变量设计和统计学来模拟代谢模式与食物摄入，如对消费者代

谢分群 k-means 聚类分析，机器非监督学习的层次聚类分析，对数据进行非监督学习聚类自组织映射神

经网络(Self Organizing Maps, SOM)，主成分分析(PCA)，因子分析和混合效果建模等。 
代谢组学对代谢病实施干预。糖尿病发展中代谢组学表明糖调节异常出现胆碱代谢、葡萄糖代谢、

脂质和氨基酸代谢以及三羧酸循环代谢紊乱。 
肿瘤特征之一是代谢高度紊乱。研究肿瘤相关组织微环境和体液代谢紊乱的状况对疾病的分型、诊

断、标志物发现有重要意义。代谢组学是不可或缺的重要组成部分，近年来在疾病、药物、植物基因功

能和表型的研究等方面显示出了极大的潜力。 
代谢组学在监控机体的营养素代谢方面有着独到的优势，可用于代谢疾病诊断、发病机制及防治措

施研究，具有快速和高通量的优势，更有希望为营养素的适量、安全摄入提供科学依据与数据支撑。 

6. 多组学联合完善营养个性化 

饮食模式和饮食行为极其复杂，包括宿主、肠道菌群和代谢物等繁杂的分子信息流多系统的关系，

需要多种组学全面结合。 
饮食与基因组相互作用可能在慢性病的发展和保护中发挥作用，地中海饮食的抗氧化剂能调节人的

基因表达，作为一种保护机制，防止氧化和炎症发生，避免疾病；基因组表观修饰调节表达而并不改变

其序列。食物营养暴露诱导 DNA 甲基化的长期变化。表观遗传学对代谢组学与基因调控存在相互联系。 
代谢组学和宏基因组学密切关联，毕竟营养物摄入以后进入肠道，除了人这个宿主还有大量肠道菌

围微生物对营养进行消化代谢。饮食作为底物，通过肠道微生物群加工产生小分子以维持宿主-微生物组

相互作用。大多数微生物产生短链脂肪酸被人吸收并有助于人体营养。代谢综合征与较高的肠道硬壁菌

门/拟杆菌门数量比值相关；肠道微生物群产生的空腹血浆三甲胺水平升高与动脉粥样硬化风险增加有关

[24]。 
对照代谢组补充益生元，选择性饮食使宿主更健康。如富含纤维的饮食与增加的普氏菌/拟杆菌比率

和改善葡萄糖代谢，健康的血糖水平定制饮食。使用代谢建模，模拟饮食、肠道微生物群对肥胖产生相

关微生物代谢组，用粪便和血液代谢组学验证了预测[25]。肠道菌群的可塑性干预是个性化饮食干预的非

常有潜力的方法。 
多组学结合系统追踪饮食与疾病之间的关系有许多工作要做。建立饮食-疾病相关和饮食在疾病发展

中作用的计算框架，使用大规模基因表达数据集和基于网络的分析来确定可用于建立饮食建模饮食-疾病

关系。大规模的多组学营养干预研究数据集成整合数据集研究通过建立数据库平台，监测血糖，微生物

组、和饮食数据全面整合定制饮食；以疾病生物标志物（糖化血红蛋白 A1c，血压等）追踪疾病风险以

期个性化改变饮食是可行办法。 
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7. 结论 

个性化营养刚刚兴起，需要多组学全面介入。临床医生、行为心理学家、营养学家、计算机科学家

和生物学家共同参与以提供更专业精准的营养[1]指导。营养学不是简单的缺乏补充，每人都应该吃适合

自己的饮食，要依据自己遗传背景和吸收合成转运代谢的能力，结合自己和肠道菌群的转化与作用来定

制。个性化营养能预防疾病、改善和治疗代谢综合征、辅助疾病治疗。个体遗传指纹、个体微生物组和

代谢组数据分析整合人工智能，快捷式 APP 交互指导，可以让日常饮食更科学、个性化。挑战存在，但

最有希望。 
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