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摘　要：为探究红茶代谢产物的产地差异，本实验采用感官审评方法及超高效液相色谱串联质谱（UPLC-MS/MS）
的广泛靶向代谢组测定方法，对福建省福安市和尤溪县产红茶中的代谢产物进行比较分析。结果表明：福安红茶

以“醇和”的滋味特征为主，尤溪红茶以“甘醇”的滋味特征为主。利用代谢组学方法在两地的红茶中鉴定出黄酮、

酚酸类、脂质、有机酸、氨基酸及其衍生物等共 937 种代谢物，通过主成分分析（PCA）和正交偏最小二乘判别

分析（OPLS-DA）可以显著区分不同产地红茶，并鉴定出 410 种具有显著差异的代谢物。尤溪红茶中有 291 种差

异代谢物的相对含量高于福安红茶，其中紫云英苷、表儿茶素（EC）、L-谷氨酰胺、L-天冬氨酸、L-赖氨酸、L-
色氨酸、L-谷氨酸、绿原酸、苯乙胺和牡荆素-2''-O-鼠李糖苷等差异代谢产物对于两地红茶的不同滋味品质形成可

能具有重要贡献。代谢通路分析发现，两地红茶的氨基酸和黄酮类物质代谢水平具有显著差异，可能是形成两地

红茶滋味品质差异的原因。研究为茶叶产地鉴别提供理论依据。
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Origins Based on Extensively Targeted Metabolomics

LIN Jiexin1，WANG Pengjie1，JIN Shan1，YE Naixing1，HUANG Jianfeng1，YAN Tingyu1，

ZHENG Deyong2, *，YANG Jiangfan1, *

（1.Key Laboratory of Tea Science in Universities of Fujian Province, College of Horticulture,
Fujian Agriculture and Forestry University, Fuzhou 350002, China；

2.College of Materials Engineering, Fujian Agriculture and Forestry University, Fuzhou 350002, China）

Abstract：In order to explore the origin differences of black tea metabolites, the metabolites in black tea produced in Fu 'an
and  Youxi  of  Fujian  province  were  compared  and  analyzed  by  using  sensory  evaluation  method  and  extensive  targeting
metabolomic determination method of ultra-performance liquid chromatography-mass spectrometry (UPLC-MS/MS). The
results showed that, Fu'an black tea mainly tasted of “mellow and soft”, while Youxi black tea of “mellow and sweet”. A
total of 937 metabolites including of flavonoids, phenolic acids, lipids, organic acids, amino acids and their derivatives were
identified  by  metabonomics  in  the  black  tea  of  the  two  regions,  through  the  principal  component  analysis  (PCA)  and
orthogonal partial least-squares discriminant analysis (OPLS-DA) could significantly distinguish different producing area of
black  tea,  and  identified  410  species  of  metabolites  with  significant  difference.  The  relative  content  of  291  different
metabolites  in  Youxi  black  tea  was  higher  than  that  of  Fu  'an  black  tea,  among  which  Astragalin,  EC,  L-glutamine,  L-  
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aspartic  acid,  L-lysine,  L-tryptophan,  L-glutamic  acid,  chlorogenic  acid,  phenethylamine,  vitexin-2''-O-rhamnoside  might
have  important  contributions  to  the  formation  of  different  taste  and quality  of  black  tea  from the  two regions.  Metabolic
pathway  analysis  showed  that  the  metabolism levels  of  amino  acids  and  flavonoids  of  black  tea  between  the  two  places
were significantly different, which might be the reason for the difference in the taste and quality of black tea between the
two places. The research would provide a theoretical basis for the identification of tea origin.

Key words：black tea；metabolomics；different metabolites；taste；origin

 

红茶属于全发酵茶，福建是红茶的发源地，其主

产区分布于闽中和闽东一带，其中福安市、蕉城区、

柘荣县、寿宁县、尤溪县、大田县、政和县、松溪县等

地区的红茶产量较高[1]，“福云 6 号”作为福建大面积

栽培的品种，有较好的红茶适制性，是福安市主推茶

树品种之一，也是尤溪县主栽茶树品种之一，占茶园

面积的 60% 以上。由于红茶具有降血糖[2]、抗氧

化[3]、抗病毒[4]、抗癌[5]、抗炎[6] 等保健功效，深受消

费者的喜爱。然而，不同产区红茶品质各不相同，导

致价格差异大，市场出现冒用优质产地的现象，损害

了消费者利益，也影响福建茶叶区域品牌的建设，因

此探究一种科学的茶叶产地与品质鉴别技术十分

必要。

目前国内外已有大量针对茶叶的产地与品质鉴别

的研究，主要采用气相色谱-质谱联用法（GC-MS）[7]、

液相色谱-质谱联用法（LC-MS）[8]、稳定性同位素[9]、

近红外光谱[10]、矿物质元素[11]、核磁共振[12] 等检测

技术。彭云等[13] 采用顶空固相微萃取（HS-SPME）
结合气相色谱-质谱联用技术（GC-MS）对云南、湖

北、福建三个不同产地红茶的香气物质进行了鉴定

和分析，发现滇红工夫中有 26 种特有成分，宜红工

夫中有 4 种，而闽红工夫中则有 6 种，明确了不同产

地红茶香气品质形成的化学物质基础，可以实现不同

产地红茶的鉴别。赵恬欢[14] 利用电感耦合等离子体

原子发射光谱法（ICP-OES）和质谱法（ICP-MS），对
中国、印度等 5 个国家红茶的 25 种矿质元素含量进

行测定，利用主成分分析可以有效的区分不同产地的

红茶。滋味是判断茶叶品质的重要指标，也是消费者

选择茶叶产品的重要依据。宋楚君等[15] 采用 LC-
MS 方法对我国 10 个典型产区代表性红茶样品中的

主要滋味物质进行分析比较，结果表明华南、西南茶

区红茶呈醇厚型的滋味风格，儿茶素类及其氧化产物

生物碱和有机酸类物质为其主要滋味贡献物质，江

北、江南茶区红茶呈清鲜型的滋味风格，游离氨基酸

为其主要滋味贡献物质，由此可以对不同产区红茶进

行判别。可见，目前对于茶叶产地判别的主要分析手

段都还无法获得代谢物的全部信息，而代谢组学作为

一门新兴技术，通过高通量检测和多元数据处理将信

息系统性整合，能够对小分子代谢产物进行定性定量

分析，与其他分析方法相比，该技术较易发现不同样

品的代谢物差异，从而能更全面、准确地区分样品的

产地[16]。王春波等[17] 采用代谢组学技术分析了贵

州 3 个不同产区都匀毛尖的代谢差异，在正、负离子

模式下分别鉴定出 237 种和 164 种代谢物，利用多

元统计方法筛选出 6 种差异显著的产地标志物，成

功区分不同产区的都匀毛尖。然而，目前关于不同产

地红茶的代谢组学研究仍较为欠缺。

本研究基于广泛靶向代谢组学分析福安市和尤

溪县两地由福云 6 号单一品种所制红茶样品的代谢

产物，通过多元统计与 KEGG 通路分析筛选差异代

谢物进而区分不同产地的红茶，分析可能造成红茶滋

味品质差异的原因，以期为福建红茶产地鉴别及溯源

提供理论参考。 

1　材料与方法 

1.1　材料与仪器

尤溪红茶　共 20 份，由尤溪县光兴茶业有限公

司和尤溪县云富茶叶有限公司提供（产自坂面镇和台

溪乡）；福安红茶　共 20 份，由福安市农垦集团有限

公司和福建新坦洋茶业股份有限公司提供（产自城阳

镇、潭头镇、上白石镇、甘棠镇、社口镇和松罗乡）；

全部茶样均是福云 6 号单一品种制成的成品红茶

（2020 年春茶，等级相似）。

超高效液相色谱仪　日本岛津公司；三重四级

杆质谱仪（Applied Biosystems 4500 QTRAP）　美国

赛默飞世尔科技公司；SB-C18 色谱柱（2.1  mm×
100 mm，1.8 μm）　美国安捷伦公司；MM 400 研磨

仪　Retsch 

1.2　实验方法 

1.2.1   审评取样　参照 GB/T 23776-2018 茶叶感官

审评方法中的红茶感官审评方法，由 6 名高级评茶

员（3 名男性和 3 名女性）对 40 份茶样的滋味进行评

价与评分，最后从两个产地各筛选出 1 份总体得分

高且具有代表性的茶样进行后续的代谢组学分析。 

1.2.2   样品制备方法　将样品放入 5 mL 离心管，置

于冻干机（Scientz-100 F）中真空冷冻干燥，再用研磨

仪研磨（30 Hz，1.5 min）至粉末状，称取 100 mg 的粉

末，加入 70% 甲醇水溶液 1.2 mL，每 30 min 涡旋提

取 30 s、重复 6 次后置于 4 ℃ 冰箱过夜；12000 r/min
离心 10 min，吸取上清液，0.22 μm 滤膜过滤样品并

保存于进样瓶中，两个产地的红茶样品，分别重复取

样 3 次、制备后进行 UPLC-MS/MS 分析。 

1.2.3   质控样品　质控样本（quality control samples，
QC）由 2 组不同产地红茶提取物等量混合制备而成，

与分析样本采用相同的方法处理和检测，重复

3 次。在仪器检测的过程中，每 10 个检测分析样本
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中插入 1 个 QC 样本，以监测整个分析过程的重复性。 

1.2.4   分析条件　 

1.2.4.1   液相色谱条件　色谱柱：Agilent  SB-C18

（1.8 μm，2.1 mm×100 mm）；流动相：A 相为超纯水

（加入 0.1% 的甲酸），B 相为乙腈（加入 0.1% 的甲

酸）；洗脱梯度：0.00 min B 相比例为 5%，9.00 min
内 B 相比例线性增加到 95%，并维持在 95% 1.00 min，
10.00~11.10 min，B 相比例降为 5%，并以 5% 平衡

至 14 min；柱温 40 ℃；进样量 4 μL；流速 0.35 mL/min。 

1.2.4.2   质谱条件　电喷雾离子源（ electrospray
ionization，ESI）进行海量数据采集，操作参数如下：

涡轮喷雾温度为 550 ℃；离子喷雾电压（IS）5500 V
（正离子模式）/−4500 V（负离子模式）；离子源气体

I（GSI），气体 II（GSII）和帘气（CUR）分别设置为 50、
60 和 25 psi，碰撞诱导电离参数设置为高。在三重

四级杆（triple quadrupole，QQQ）和线性离子阱（LIT）
模式下分别用 10 和 100 μmol/L 聚丙二醇溶液进行

仪器调谐和质量校准。在 QQQ 中，每个离子对根据

优化的去簇电压（declustering potential，DP）和碰撞

能（collision energy，CE）进行扫描检测[18]。 

1.3　数据处理

通过比较离子碎片模式、保留时间和 m/z 值，并

通过迈维（武汉）生物技术有限公司自建数据库和公

共数据库对代谢物进行鉴定。利用三重四级杆质谱

的多反应监测模式（multiple  reaction  monitoring，
MRM）对代谢物进行定量，获得不同样本的代谢物质

谱并对其进行峰面积积分，最后不同样本的相同代谢

物中的质谱出峰进行积分校正。采用 R 软件

（https://www.r-project.org/）对鉴定的代谢产物进行

主成分分析（PCA）和正交偏最小二乘法判别分析

（OPLS-DA）。根据 OPLS-DA 模型获得的变量重要

性投影（variable importance in project，VIP）评分，将

VIP≥1，fold change≥2 或 fold change≤0.5 的代谢

物定义为差异代谢物（significant changed metaboli-
tes，SCMs），同时将得到的相应差异代谢物通过代谢

通路数据库 KEGG Pathways（KEGG，www.genome.
jp/kegg）进行解析。 

2　结果与分析 

2.1　不同产地红茶感官品质分析

由感官审评结果可见（表 1），福安红茶（FF）的滋

味以醇和为主，尤溪红茶（YF）以甘醇为主；福安红茶

（FF）的香气以薯香、焦糖香为主，尤溪红茶（YF）以甜

香为主。 

2.2　不同产地红茶代谢组学分析

通过 UPLC-MS/MS 技术检测，图 1 是质控样本

分别在正、负离子检测模式下得到的质谱总离子流

色谱图（TIC）进行谱图叠加比较的结果，可见其谱图

的重叠性很高，说明检测方法的信号稳定性好，得出

的数据结果可靠。

结果在两地红茶中共鉴定出 12 类 937 种代谢

物，如图 2 所示，其中包括黄酮类 181 种（黄酮醇

58 种、黄酮 55 种、黄烷醇类 21 种、黄酮碳糖苷

19 种等）、酚酸类 175 种（草酸、绿原酸、松柏醇、松

柏醛、紫丁香苷、芥子酰苹果酸、5-O-咖啡酰莽草酸

等）、脂质 149 种（游离脂肪酸 66 种、甘油酯 18 种

等）、有机酸 94 种（富马酸、马来酸、奎宁酸、3,5-二
羟基-3-甲基戊酸等）、氨基酸及其衍生物 69 种（L-谷
氨酸、L-谷氨酰胺、L-天冬酰胺、L-天冬氨酸、L-精
氨酸、L-赖氨酸、L-色氨酸等）、核苷酸及其衍生物

57 种（烟酸腺嘌呤二核苷酸、L-墨喋呤、胞嘧啶等）、

生物碱 49 种（生物碱 27 种、酚胺 12 种等）、糖及糖

醇类 48 种（木糖醇、麦芽糖、松二糖、蔗糖等）、鞣

类 38 种（茶黄素、原花青素 B1 等）、其他类 29 种

（维生素 13 种等）、木脂素和香豆素 25 种（7-羟基香

豆素、松脂醇等）、萜类 23 种（熊果醛、夏罗草酮等）。 

2.3　不同产地红茶代谢组学差异分析

通过对样品（包括质控样品）进行 PCA 分析和

OPLS-DA 分析。如图 3A 所示，第一主成分（PC1）
的贡献率为 56.92%，第二主成分（PC2）的贡献率为

24.28%，两组样本表现出显著的分离趋势；如表 2 所

示，主成分的累计贡献率达 94.03%，因此在 PCA 结

果上能够从总体上反映福安红茶和尤溪红茶之间的

代谢物差异；如图 3B 所示，OPLS-DA 模型得到两个

主成分，PC1 的贡献率为 74.8%，PC2 的贡献率是

8.22%，两组样品的区分效果非常显著；如表 3 所示，

OPLS-DA 模型的评价参数中的指标均大于 0.5 且

Q2>0.9，说明 OPLS-DA 模型构建良好，预测性可靠

且有意义，可根据 VIP 值分析筛选差异代谢物。
 
 

表 2    PCA 分析可解释变异结果（%）
Table 2    Variation results based on PCA (%)

PC1 PC2 PC3 PC4 PC5

主成分累计贡献率 56.92 81.19 86.50 90.88 94.03
主成分方差占比 56.92 24.28 5.31 4.37 3.15

 
 

表 3    OPLS-DA 模型的评价参数
Table 3    The parameters of OPLS-DAs

样品 R2X R2Y Q2

FF vs YF 0.83 1 0.994

注：R2Y和R2X:表示模型解释率；Q2：表示模型预测能力。
  

2.4　尤溪红茶与福安红茶差异代谢物分析 

2.4.1   不同产地红茶差异代谢物鉴定与分析　基于

OPLS-DA 结果，筛选 VIP≥1 的差异代谢物。如图 4

 

表 1    不同产地红茶感官审评结果

Table 1    Sensory evaluation results of black tea from
different origins

茶样 滋味特征 香气特征 得分（分）

福安红茶（FF） 醇和，带桂圆味，尚醇 带薯香，焦糖香 91
尤溪红茶（YF） 甘醇，顺滑，尚醇 甜香，尚浓 91
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所示，福安红茶和尤溪红茶的代谢产物中鉴定出共

12 类 410 种具有显著差异的代谢物，占所有代谢物

的 43.8%，说明不同产区的红茶代谢物质差异显著。

在 410 种差异代谢成分中，尤溪红茶有 291 种成分

呈上调表达，即相对含量显著高于福安红茶，119 种

成分呈下调表达，即相对含量显著低于福安红茶，上

调代谢物的数量远大于下调代谢物的数量。其中差

异代谢物较多的是脂质、酚酸类、黄酮、氨基酸及其

衍生物、有机酸 5 种类别，分别占比为 17.5%、17.3%、

17.0%、10.7%、7.3%。在所有差异代谢物中，总体上

有 30 种黄酮、27 种酚酸类、14 种糖类、12 种有机

酸、9 种生物碱物质在福安红茶中的相对含量更高，

68 种脂质、44 种酚酸类、40 种黄酮、38 种氨基酸及

其衍生物、24 种核苷酸及其衍生物、18 种有机酸、

16 种生物碱物质在尤溪红茶中的相对含量更高。两

地红茶代谢物种类和含量上的差异，形成了各不相同

的滋味特征。黄酮类物质是黄酮苷类和黄酮醇类的
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图 1    质控样本的 TIC 重叠图谱

Fig.1    TIC overlap map of QC samples
注：A：负离子模式；B：正离子模式。
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总称，总体上呈柔和涩味，可增强咖啡碱苦味[19]。福

安红茶中有 30 种黄酮类物质的相对含量较高，尤溪

红茶中有 40 种黄酮类物质的相对含量较高，在多种

物质共同作用下，两地红茶滋味有一定的醇厚度。 

2.4.2   不同产地红茶主要差异代谢成分分析　为了

更清晰地观察福安红茶和尤溪红茶主要差异代谢物

的折叠变化，利用 TBtools 生成了氨基酸及其衍生

物、酚酸类以及儿茶素类化合物的热图，如图 5 所

示。多酚类及其氧化产物、氨基酸、生物碱和有机酸

等是影响红茶滋味的主要风味物质[15]。如图 5A 所

示，在尤溪红茶中大部分氨基酸物质的含量都显著高

于福安红茶，尤其是丙氨酸、苏氨酸、丝氨酸和脯氨

酸等甜味氨基酸[20]，其中 L-苏氨酸上调 6.3 倍，与感

官审评结果相一致，说明氨基酸物质可以作为区分不

同产地红茶的关键差异代谢物。

儿茶素类化合物是茶多酚的主要成分，其含量

的多少直接影响茶叶品质[21]。儿茶素中的酯类儿茶

素有较强的苦涩味和收敛性，而非酯型儿茶素的涩味

和收敛性都较弱，回味爽口[22]。如图 5B 所示，两地

红茶中的儿茶素（C）、没食子儿茶素（GC）、表没食子

儿茶素（EGC）、表儿茶素没食子酸酯（ECG）、儿茶素

没食子酸酯（CG）、没食子儿茶素没食子酸酯

（GCG）、表没食子儿茶素没食子酸酯（EGCG）均无

显著差异，而非酯型儿茶素表儿茶素（EC）在尤溪红

茶中显著上调，可能是其具有顺滑细腻口感的原因。

具有酸味的草酸和谷氨酰胺可同时影响红茶滋

味的“醇味”和“厚味”，推测酸类化合物对“厚”的影

响极大[23]。如图 5C 所示，福安红茶中草酸的含量显

著上调，而尤溪红茶中的谷氨酰胺显著上调，可能是

使得不同产地红茶滋味中的“醇、厚”的感官体验相

似的原因，因此草酸和谷氨酰胺在一定程度上也可以

作为区分两地红茶的差异代谢物。

计算样品中代谢成分定量信息的差异倍数变

化、并进行 log2 处理，变化排名在前的 20 个差异表

达代谢成分如图 6 所示。与福安红茶相比，尤溪红

茶有 7 种氨基酸及其衍生物（氧化谷胱甘肽、L-苏

式-3-甲基天冬氨酸、L-精氨酸、L-甘氨酰-L-异亮氨

酸、N-甘氨酰-L-亮氨酸、L-甘氨酰-L-苯丙氨酸、S-

（5-腺苷）-L-高半胱氨酸、），2 种酚酸类（4,6-（S）-六羟

基联苯-D-葡萄糖、去甲松柏苷），1 种核苷酸及其衍

生物（烟酸腺嘌呤二核苷酸）的相对含量显著高于福

安红茶；5 种糖类（D-海藻糖、异麦芽酮糖、松二糖、

肌醇半乳糖苷、蔗糖），两种黄酮（异牡荆素-2''-O-鼠
李糖苷、3-氧 -（3,4-二羟基 -5-甲氧基苯甲酰基）

3,3',4',5,5',7-六羟基黄烷），一种生物碱（1-甲氧基吲

哚-3-甲醛），一种酚酸类（1,3,5-苯三酚），一种有机酸

（3,5-二羟基-3-甲基戊酸）的相对含量显著低于福安
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Fig.3    Multivariate statistical analysis results of black tea samples from different origins
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红茶。结果表明，尤溪红茶中相对含量较高的主要差

异代谢物是氨基酸及其衍生物，而福安红茶中的则是

糖类物质。其中尤溪红茶中 L-精氨酸的含量上调

21 倍，会产生苦味和甜味[24]；而福安红茶中蔗糖的含

量则上调 45.2 倍，但在感官审评结果中并没有突显

甜味差异，主要是由于茶叶中糖类含量较低、对甜味
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强度的影响很小，这与 Scharbert 等[25] 的研究结论是

一致的。
 

2.4.3   不同产地红茶差异代谢物通路分析　通过

KEGG 数据库对差异代谢物进行通路富集分析，共

有 84 条通路，在鉴定出来的 410 种差异显著的代谢

物中被 KEGG 注释到的个数为 164 个，其中有

114 个差异代谢物显著上调，50 个差异代谢物显著

下调，主要分布在 20 条代谢途径中（图 7），其中富集

程度最高的（pvalue 值越接近 0，表示富集越显著）

前 5 条通路分别为：①ABC 转运蛋白通路（ABC

transporters），主要包括核苷酸及其衍生物、氨基酸

及其衍生物、糖类等 28 种代谢成分；②氨酰

tRNA 生物合成通路（Aminoacyl-tRNA biosynthesis），

主要包括核苷酸及其衍生物、氨基酸及其衍生物等

14 种代谢成分；③精氨酸生物合成通路（Arginine

biosynthesis），主要包括氨基酸及其衍生物、有机酸

等 7 种代谢成分；④代谢途径（Metabolic pathways），
主要包括核苷酸及其衍生物、氨基酸及其衍生物、糖

类、有机酸、生物碱、酚酸类、黄酮、维生素等

127 种代谢成分；⑤烟酸酯和烟酰胺代谢（Nicotinate
and nicotinamide metabolism），主要包括核苷酸及其

衍生物、有机酸、维生素等 10 种代谢成分。

氨基酸类物质参与 ABC 转运蛋白、氨酰 tRNA
生物合成、精氨酸生物合成、烟酸酯和烟酰胺代谢、

氨基酸生物合成、苯丙氨酸代谢等多条通路，被

KEGG 注释到的有 29 种，其中有 25 种显著上调，

4 种显著下调，是两地红茶的代谢物中重要的部分，

对其风味和品质有着密切关系。如图 8 所示，尤溪

红茶中 γ-氨基丁酸上调了 7 倍，是茶叶中一种重要

的生物活性成分，有各种健康益处[26]，此结果可能有

助于尤溪开发和生产富含 γ-氨基丁酸的茶叶。从图 8
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还能看出，L-谷氨酸、L-谷氨酰胺、L-天冬酰胺、L-天

冬氨酸、L-精氨酸、L-赖氨酸、L-色氨酸以及 L-组氨

酸等都在尤溪红茶中显著上调。其中 L-谷氨酸和

L-谷氨酰胺呈鲜味[20]；L-天冬氨酸有酸味、略带鲜

味，而 L-天冬酰胺带有苦味，但这两种氨基酸在适宜

条件下可结合形成阿斯巴甜物质，其甜度是蔗糖的

200 倍[27]；L-精氨酸、L-赖氨酸 L-色氨酸和 L-组氨酸

都是苦味氨基酸，前两者均可产生苦味和甜味，后两

者则可以作为神经递质前体[24，28]，并且这些上调的氨

基酸物质都参与了 7 条以上的代谢通路，其中 L-天

冬氨酸和 L-谷氨酸参与了 19 条代谢通路，分别上

调 6.7 倍和 10.9 倍，因此，以上这些氨基酸物质的相

互作用可能是形成尤溪红茶优良的品质和滋味特征

的原因。Ji 等[29] 发现光照强度较高的茶叶中氨基酸

含量较低，尤其是亮氨酸、异亮氨酸、谷氨酰胺、丙

氨酸、苏氨酸、天冬酰胺和天冬氨酸，由此可以推测

形成两地红茶不同滋味特征的原因，可能是尤溪和福

安两地因其地理位置的差异，产生不同的光照强度导

致的。综上所述，相对于福安红茶，尤溪红茶是一种

富含各种氨基酸物质的茶叶，涉及氨基酸代谢相关的

通路对不同产地红茶的滋味品质有着重要影响。

Wu 等[24] 研究发现，黄酮和黄酮醇的生物合成

以及苯丙氨酸代谢这两个代谢通路与茶叶的风味和

生物活性显著相关。Dai 等[30] 也认为几种黄酮类化

合物在茶叶味觉品质的季节变化中起主要作用，其中

苯丙烷生物合成通路、黄酮和黄酮醇生物合成通路

以及黄酮类生物合成通路是合成黄酮-3-醇、黄酮

醇、黄酮醇苷、酚酸和原花青素等特征酚类化合物最

关键的途径。如图 9 所示，发现在黄酮和黄酮醇的

生物合成通路中，尤溪红茶有较高水平的黄酮醇（槲

皮素-3-O-桑布双糖苷、紫云英苷）和黄酮类化合物

（芹菜素-7-O-新橙皮糖苷、木犀草素-7-O-葡萄糖

苷），其中紫云英苷在尤溪红茶中上调了 2.4 倍，岳翠

男等[23] 也发现紫云英苷在红茶滋味中的回甘作用影

响较大，可见，紫云英苷在尤溪红茶的滋味特征中可

能也有重要贡献。另一方面，福安红茶也有较高水平

的黄酮醇（槲皮素-3-O-磺酸）和黄酮类化合物（丁香

亭、牡荆素-2''-O-鼠李糖苷）。

如图 10 所示，在苯丙烷生物合成通路中，尤溪

红茶有 4 种酚酸物质显著上调，其中绿原酸的含量

较高，上调了 2.1 倍，它在茶汤中呈苦涩味，并随着浓

度的增加而增强[31]，福安红茶有 3 种酚酸物质显著
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图 8    尤溪红茶和福安红茶中主要氨基酸化合物相对丰度图

Fig.8    Relative intensity map of major amino acid compounds in Youxi black tea and Fu'an black tea
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Fig.9    Relative intensity map of different metabolites in Flavone and flavonol biosynthesis pathways of black tea from different origins
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上调。

如图 11 所示，在苯丙氨酸代谢通路中，福安红

茶的生物碱物质苯乙胺和有机酸物质富马酸都显著

上调，分别升高了 2.6 倍和 6.1 倍，其中富马酸不仅

参与了苯丙氨酸代谢通路，还参与其他共 12 条代谢

通路，说明其在茶叶滋味品质中起到一定的作用，另

外苯乙胺也作为一种神经递质，可以提高细胞外液中

多巴胺的水平，使人感到身心愉悦[30]，在一定程度上

也可以作为评价茶叶品质的指标。 

3　结论
利用超高效色谱和串联质谱技术对福安红茶和

尤溪红茶两个不同产地红茶进行广泛靶向代谢组学

测定，在两地红茶的代谢产物中鉴定出共 12 类

410 种显著差异的代谢物，占所有代谢物的 43.8%，

说明不同产区的红茶代谢物质差异显著。通过对

410 种差异代谢成分的差异倍数进行 log2 处理，发

现尤溪红茶中相对含量较高的主要差异代谢物是氨

基酸及其衍生物，福安红茶相对含量较高的主要差异

代谢物是糖类物质。此外，通过 VIP 值和 FC 值，进

一步筛选到紫云英苷、表儿茶素（EC）、L-谷氨酰胺、

L-天冬氨酸、L-赖氨酸、L-色氨酸、L-谷氨酸、绿原

酸、苯乙胺和牡荆素-2''-O-鼠李糖苷等差异代谢产物

对于两地红茶的不同滋味品质形成可能具有重要贡

献。KEGG 代谢通路分析发现，福安和尤溪产地红

茶的氨基酸和黄酮类物质代谢水平具有显著差异，涉

及氨基酸代谢和黄酮类代谢相关的通路对不同产地

红茶的滋味品质有着重要影响。

综上，本研究结果可以作为判别福安红茶和尤

溪红茶的依据，进一步阐明两地红茶品质的差异。由

于不同产地红茶的滋味品质是受各种因素综合影响

的，今后还需扩大红茶样本，并增加不同产地、不同

季节、不同工艺等的比较分析，为福安和尤溪今后的

红茶产品开发和生产提供参考。
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