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栽培韭菜籽的代谢组学研究
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摘　 要: 多星韭为贵州省赫章县喀斯特地貌区重要的野生植物资源之一ꎬ具有较高的开发利用价值ꎮ 为分

析野生多星韭(Ａｌｌｉｕｍ ｗａｌｌｉｃｈｉｉ )籽与栽培韭菜(Ａ. ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ)籽代谢产物差异及其通路ꎬ该研究利用 ＵＰＬＣ￣
ＭＳ / ＭＳ 物质分离鉴定技术ꎬ对 ２ 种韭籽化学成分进行广泛靶向代谢组学分析ꎮ 结果表明:(１)共检测到 ７８２
种代谢产物ꎮ (２)主成分分析(ＰＣＡ)显示样本间存在差异ꎬ正交偏最小二乘判别分析(ＯＰＬＳ￣ＤＡ)共筛选出

１２ 类显著变化(Ｐ<０.０５ꎬＶＩＰ≥１)的差异代谢物ꎬ涉及 ４９２ 种ꎬ其中上调和下调幅度在前 ２０ 的代谢物包括黄

酮、甾体皂苷、黄酮醇、酚酸类、异黄酮、游离脂肪酸、三萜皂苷、生物碱、吲哚类生物碱、氨基酸及其衍生物

等ꎮ (３)ＫＥＧＧ 注释到 ８４ 条差异代谢通路ꎬ其中差异代谢物显著富集(Ｐ<０.０１)通路 ４ 条ꎬ此外还构建了未

注释到的显著差异代谢物甾体皂苷的生物合成通路ꎮ 该研究结果为韭籽有效成分代谢途径解析及药理活

性物质研究提供了参考ꎬ也为赫章县野生多星韭的开发保护与多元化利用提供了新思路ꎮ
关键词: 多星韭ꎬ 代谢组ꎬ ＵＰＬＣ￣ＭＳ / ＭＳꎬ 代谢通路ꎬ 甾体皂苷
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　 　 多星韭(Ａｌｌｉｕｍ ｗａｌｌｉｃｈｉｉ )是一种多年生草本

植物ꎬ属百合科(Ｌｉｌｉａｃｅａｅ)葱属(Ａｌｌｉｕｍ Ｌ.)粗根组

(Ｓｅｃｔ. Ｂｒｏｍａｔｏｒｒｈｉｚａ)ꎬ主要分布于我国云南、贵

州、四川西南部、西藏东南部、广西北部和湖南南

部等西南地区(中国科学院中国植物志委员会ꎬ
１９８０)ꎮ “贵州屋脊”毕节市赫章县韭菜坪是世界

最大面积的天然野韭菜花带ꎬ多星韭为该植物保

护区的绝对优势物种(丁卫红等ꎬ２００７ꎻ唐汉青等ꎬ
２０２０)ꎮ 葱属植物含有丰富的营养物质和多种生

物活性成分ꎬ具有广泛的生理和药理功能(刘建涛

等ꎬ２００７ꎻ司民真等ꎬ２０１４)ꎮ 韭菜是我国重要的葱

属蔬菜ꎬ在人们日常膳食中起重要作用(郭凤领

等ꎬ２０１３)ꎮ 韭菜叶和薹中含有碳水化合物、蛋白

质、脂肪、纤维素、维生素 Ｃ 和多种微量元素ꎬ用途

广泛ꎬ具有保健和食疗的功效 (蹇黎和朱利泉ꎬ
２００９)ꎮ 韭菜籽中含有生物碱、核苷、甾体皂苷、黄
酮、挥发油、不饱和脂肪酸等活性成分ꎬ具有抗血

小板聚集、抗肿瘤和抗真菌的功能 (邹忠梅等ꎬ
１９９９ꎻ张新茹等ꎬ２００９ꎻ李欢等ꎬ２０１７)ꎮ 多星韭叶

和薹中氨基酸、微量元素、维生素 Ｃ 等营养物质的

含量均高于普通韭菜(王海平等ꎬ２０１７)ꎮ 野韭菜

是韭菜品质遗传改良的宝贵资源ꎬ赫章县多星韭

种质资源丰富ꎬ多星韭籽产量高ꎬ但由于自然发芽

率低等因素ꎬ因此野生种质未得到很好的利用(朱
宽香等ꎬ２０１７)ꎮ 近年来ꎬ对多星韭的研究大多在

染色体核型鉴定、营养成分分析和生物活性物质

提取与应用等方面ꎮ 然而ꎬ基于代谢组学对韭菜

籽代谢物和代谢物途径研究还鲜有报道(邹晓菊ꎬ
２０１３ꎻ孙婕等ꎬ２０１４ꎻ刘盼盼等ꎬ２０１５)ꎮ

代谢组学分析是一种基于高通量化学检测整

个生物体内小分子代谢物数据的研究方法ꎬ从生

物体中检测和筛选差异显著的代谢物ꎬ并在此基

础上研究相应的代谢过程和变化机制(Ｎｉｃｈｏｌｓｏｎ
ｅｔ ａｌ.ꎬ１９９９)ꎮ 目前ꎬ已广泛应用于生物学、医学、
药学、 农 学、 食 品 等 科 学 领 域 ( Ｓｕｍｎｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１５)ꎮ 常被用于植物应激反应机制研究、疾病诊

断和药物鉴定、植物不同部位代谢差异、食物营养

成分和品质鉴定等(Ｆａｔｍａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７ꎻ Ｂｒｅｎｎａｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻ Ｒａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ Ｃａｓａｓ￣ＦＥＲＲＥＩＲＡ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 李乐乐(２０２０)利用 ＨＩＬＩＣ￣ＬＣ￣ＭＳ 技

术对人参和西洋参化学成分进行鉴定ꎬ在人参皂

苷、寡糖和氨基酸三种成分中找到了区分人参和

西洋参的标志物ꎮ 黄晓荣( ２０１７)采用 ＬＣ￣ＭＳ 技

术对黑花生和栽培花生种子进行代谢组学研究ꎬ
发现黑花生与其栽培品种的营养成分存在差异ꎬ
并找到黑花生的优势营养成分ꎮ 姚诗琪等(２０２０)
通过 ＧＣ￣ＭＳ 的代谢组学方法发现掌叶草中的三萜

皂苷能有效抑制肝癌肿瘤生长ꎮ 代谢组学为分析

不同植物品种间代谢产物的差异ꎬ特别是为药用

植物的有效成分及代谢通路研究提供了方法ꎮ
本研究基于超高效液相色谱和串联质谱

(ＵＰＬＣ￣ＭＳ / ＭＳ)的代谢组学方法ꎬ检测多星韭籽
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和韭菜籽 ２ 种材料的代谢组分ꎬ筛选其中差异显

著的生物活性物质并分析相关的代谢途径ꎬ以期

为韭菜的遗传改良提供指导ꎬ为多星韭籽食用、药
用等功能产品的开发提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

本研究材料为 ２０２０ 年 ９ 月在全国唯一的野生

韭菜花保护区ꎬ即在贵州省毕节市赫章县韭菜坪

(１０３°３６′—１０４°４５′ Ｅ、２６°１９′—２７°２７.２８′ Ｎ)采集

的多星韭籽ꎮ 该地区处于我国西南喀斯特连片分

布区ꎬ海拔约 ２ ７００ ｍꎬ气候温暖ꎬ太阳辐射量高ꎬ
气温日差较大、年差较小ꎮ 多星韭籽为秋季果实

成熟后采收果序晒干搓出种子除去杂质得到ꎬ形
状近似三角盾形ꎬ种皮坚硬且腹背有细细的皱纹ꎬ
千粒重为 ３.７５４ ｇ(图 １:Ａ)ꎮ 韭菜籽为平顶山农科

院选育的‘平韭 ６ 号’ꎬ形状呈扁卵形或半卵形ꎬ表
面粗糙且有细密网状皱纹ꎬ千粒重为 ４. ７７６ ｇ
(图 １:Ｂ)ꎮ

图 １　 多星韭籽 (Ａ) 与韭菜籽 (Ｂ) 形态
Ｆｉｇ. １　 Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ Ａｌｌｉｕｍ ｗａｌｌｉｃｈｉｉ ｓｅｅｄｓ (Ａ) ａｎｄ Ａ. ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ ｓｅｅｄｓ (Ｂ)

１.２ 方法

１.２.１ 试验方法　 多星韭籽与韭菜籽 ２ 种样品各设

３ 个生物学重复ꎬ将 ６ 个样品放置于冻干机中ꎬ在
真空条件下冷冻干燥后使用研磨仪使其成粉末

状ꎮ 称取 １００ ｍｇ 韭籽粉末溶于甲醇提取液中ꎬ在
涡旋锅中涡旋 ６ 次后置于 ４ ℃冰箱过夜ꎮ 次日经

离心后吸取上清液ꎬ用 ０.２２ μｍ 微孔滤膜过滤后

保存滤液于进样瓶中ꎬ用于 ＵＰＬＣ￣ＭＳ / ＭＳ 分析ꎮ
用超高效液相色谱和串联质谱数据采集系统进行

代谢物分离鉴定ꎮ
１.２.２ 色谱条件 　 色谱柱选择 Ａｇｉｌｅｎｔ ＳＢ￣Ｃ１８(１０
ｃｍ × ２.１ ｍｍ)ꎻ流动相 Ａ 相为加入 ０.１％甲酸的超

纯水ꎬＢ 相为加入 ０.１％甲酸的乙腈ꎻ洗脱梯度 ０.００
ｍｉｎ 时 Ｂ 相比例设为 ５％ꎬ９.００ ｍｉｎ 内上升至 ９５％ꎬ
并在 ９５％保持 １ ｍｉｎꎬ１０.００ ~ １１.１０ ｍｉｎ 时 Ｂ 相减

少至 ５％ꎬ并保持 ５％平衡至 １４ ｍｉｎꎻ柱温为 ４０ ℃ꎻ

进样量为 ４ μＬꎻ流速为 ０.３５ ｍＬ􀅰ｍｉｎ￣１ꎮ
１.２.３ 质谱条件 　 ＬＩＴ 和三重四极杆(ＱＱＱ)扫描是

在三重四极杆线性离子阱质谱仪(ＱＴＲＡＰ)ꎬＵＰＬＣ￣
ＭＳ / ＭＳ 系统上获得的ꎬ该系统配备了 ＥＳＩ Ｔｕｒｂｏ 离

子喷雾接口ꎬ可由 Ａｎａｌｙｓｔ １.６.３ 软件控制正负 ２ 种

离子模式运行ꎮ ＥＳＩ 源操作参数如下:离子源ꎬ涡轮

喷雾ꎻ源温度 ５５０ ℃ꎻ离子喷雾电压(ＩＳ)５ ５００ Ｖ(正
离子模式) / －４ ５００ Ｖ(负离子模式)ꎻ离子源气体 Ｉ
(ＧＳ Ｉ)ꎬ气体Ⅱ(ＧＳ Ⅱ)和帘气(ＣＵＲ)分别为 ５０、
６０、２５.０ ｐｓｉꎬ碰撞诱导电离参数为高ꎮ 在 ＱＱＱ 和

ＬＩＴ 模式下ꎬ分别用 １０、１００ μｍｏｌ􀅰Ｌ￣１聚丙二醇溶液

进行仪器调谐与质量校准ꎮ ＱＱＱ 扫描使用 ＭＲＭ 模

式ꎬ并将碰撞气体(氮气)设置为中等ꎮ 通过进一步

的 ＤＰ 和 ＣＥ 优化ꎬ完成各个 ＭＲＭ 离子对的 ＤＰ 和

ＣＥꎮ 根据每个时期内洗脱的代谢物ꎬ在每个时期监

测 １ 组特定的 ＭＲＭ 离子对ꎮ

７９９１１２ 期 霍冬敖等: 基于 ＵＰＬＣ￣ＭＳ / ＭＳ 技术的野生及栽培韭菜籽的代谢组学研究



１.２.４ 质控样本 　 质控( ｑｕａｌｉｔｙ ｃｏｎｔｒｏｌꎬＱＣ)样本通

过等量混合多星韭籽和韭菜籽制备而成质控样本

(ｍｉｘ)ꎬ与分析样本采用相同的色谱和质谱检测分

析方法ꎬ共设置 ３ 个生物学重复ꎮ 同时ꎬ为监测分

析过程中的样本重复性ꎬ在每 １０ 个分析样本中随

机插入 １ 个质控样本ꎬ共插入 ３ 个ꎬ共计 ９ 个样本ꎮ
１.３ 数据处理

利用软件 Ａｎａｌｙｓｔ １.６.３ 处理质谱数据ꎬ基于武

汉迈特维尔生物科技公司自建数据库 ＭＶＤＢ 及代

谢信息公共数据库ꎬ根据二级谱信息进行代谢物

定性ꎬ以 ＭｕｌｔｉａＱｕａｎｔ 软件进行质谱峰的积分校正ꎮ
利用 Ｒ 语言中的内置统计 ｐｒｃｏｍｐ 函数对数据进

行归一化( ｕｎｉｔ ｖａｒｉａｎｃｅ ｓｃａｌｉｎｇꎬＵＶ) 处理ꎬ并对 ２
组样品进行主成分(ＰＣＡ)分析ꎬＰＣＡ 用 Ｒ 语言软

件(ｂａｓｅ ｐａｃｋａｇｅ)(版本 ３.５.０) (ｗｗｗ.ｒ￣ｐｒｏｊｅｃｔ.ｏｒｇ)
的内置统计 ｐｒｃｏｍｐ 函数ꎬ设置 ｐｒｃｏｍｐ 函数参数

ｓｃａｌｅ ＝ Ｔｒｕｅꎬ表示对数据进行 ＵＶ 归一化ꎮ 利用 Ｒ
语言中的内置 ｃｏｒ 函数计算皮尔逊相关系数 ｒ 来
检测重复样品相关性ꎮ 利用正交偏最小二乘判别

分析(ＯＰＬＳ￣ＤＡ)将原始数据进行 ｌｏｇ２ 转换后进行

中心化处理ꎬ公式为 ｘ∗ ＝ ｘ－ ｘꎻ使用 Ｒ 语言中的

Ｍｅｔａｂｏ ＡｎａｌｙｓｔＲ 包(版本 １.０.１) ＯＰＬＳＲ.Ａｎａｌ 函数

进行数据分析得到变量重要性投影值(ＶＩＰ)ꎬ为避

免过拟合ꎬ对其进行 ２００ 次排列测试以验证模型

准确性ꎮ 用 ＵＶ 将差异代谢物含量数据归一化处

理后通过 Ｒ 语言中的 ｐｈｅａｔｍａｐ 包(版本１.０.１２)绘
制热图ꎬ用聚类分析(ＨＣＡ)分析不同样品间代谢

物积累规律ꎮ 将得到的差异代谢物映射到 ＫＥＧＧ
ＰＡＴＨＷＡＹ 数 据 库 中 ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｇｅｎｏｍｅ. ｊｐ /
ｋｅｇｇ / ｐａｔｈｗａｙ.ｈｔｍｌ)ꎬ进行相关通路分析ꎬ并通过超

几何检验的 Ｐ 值确定其显著性ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 样本质控分析

ＰＣＡ 是一种能在最大限度保存原始数据信息

的前提下ꎬ通过建立数学模型把高维复杂数据进

行简化降维来总结样本代谢谱特征的统计方法ꎮ
由图 ２:Ａ 可知ꎬ各组间存在明显的分离趋势ꎬ说明

每个样本的数据处理结果是可信的ꎬ每个样本之

间存在明显差异ꎮ 由图 ２:Ｂ 可知ꎬ通过样本间的

皮尔逊相关系数 ｒ 观察到多星韭籽(Ｋｕｎｔｈ)、韭菜

籽(Ｒｏｔｔｌ)和质控样本(ｍｉｘ)组内的 ｒ 均大于 ０.９ꎬ

说明组内的重复样本相关性极强、重复性好ꎬ可以

用于后续差异代谢物分析ꎮ
ＯＰＬＳ￣ＤＡ 可以去除主成分分析中无关的差异

信息ꎬ从而筛选出差异代谢物ꎮ 由图 ３:Ａ 可知ꎬ多
星韭籽和韭菜籽在 ＰＣ１ 主成分上有明显的分离ꎬ
所建的 ＯＰＬＳ￣ＤＡ 模型对 Ｘ 和 Ｙ 矩阵的解释率分

别为 Ｒ２Ｘ ＝ ０.９０７、Ｒ２Ｙ ＝ １ꎬ对模型预测的 Ｑ２值是

０.９９９ꎬ这 ３ 个指标的值都接近 １ꎬ表示模型稳定可

靠有效ꎬ能较好地预测结果ꎮ 为了避免过拟合ꎬ我
们使用 ＯＰＬＳ￣ＤＡ 模型进行 ２００ 次随机排列组合实

验进行验证ꎬ当 Ｑ２的 Ｐ ＝ ０.０２ 时ꎬ说明 ４ 种随机

分组模型的预测能力都优于 ＯＰＬＳ￣ＤＡ 模型ꎬ当
Ｒ２Ｙ的 Ｐ ＝ ０. ５４５ 时ꎬ说明对 Ｙ 矩阵的解释率有

１０９ 个随机分组模型优于 ＯＰＬＳ￣ＤＡ 模型ꎮ 一般情

况下ꎬＰ < ０.０５ 时模型最佳ꎮ 由图 ３:Ｂ 可知ꎬＱ２和

Ｒ２Ｙ的 Ｐ 值均小于 ０.００５ꎬ表明模型可用且可根据

ＶＩＰ 对差异代谢物进行筛选ꎮ
２.２ 代谢物分析

根据 ＭＲＭ 代谢物检测多峰图ꎬ分别从多星韭

籽和韭菜籽中检测到 ７３３ 个和 ６３４ 个代谢物ꎬ结
果见图 ４ꎮ 利用 ＭｕｌｔｉａＱｕａｎｔ 软件进行色谱峰积分

和校正ꎬ确保定性、定量分析的准确性ꎮ 以 ＫＥＧＧ
ＰＡＴＨＷＡＹ 数据库 ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｇｅｎｏｍｅ. ｊｐ / ｋｅｇｇ /
ｐａｔｈｗａｙ.ｈｔｍｌ)为背景ꎬ检测到的 ７８２ 个代谢物中有

４５７ 个通过 ＭＢ Ｒｏｌｅ 网站的 ＩＤ 转换功能获得了

ＫＥＧＧ 输出 ＩＤꎮ
代谢物的聚类分析可用于简单直观地观察代

谢物组成ꎮ 从图 ５ 可以看出ꎬ２ 种韭籽代谢产物的

相对含量存在明显差异ꎮ 在检测到的 ７８２ 种代谢

产物中ꎬ有黄酮、脂类、酚酸、氨基酸及其衍生物、
有机酸、核苷酸及其衍生物、生物碱、甾体、萜类、
木脂素类和香豆素类、鞣质等ꎮ
２.３ 差异代谢物筛选

基于 ＯＰＬＳ￣ＤＡ 结果ꎬ多变量分析模型的 ＶＩＰ
可以筛选出多星韭籽与韭菜籽之间差异的代谢

物ꎮ 由图 ６:Ａ 可知ꎬ靠近右上角和左下角的代谢

物有显著差异ꎬ红色表示 ＶＩＰ≥１ 的代谢物质ꎮ 利

用差异倍数值( ｆｏｌｄ ｃｈａｎｇｅꎬＦＣ)可结合单变量统计

分析来进一步筛选差异代谢物ꎬ以 ２ 组样品中差

异为 ２ 倍以上或 ０.５ 以下认为是差异显著ꎬ即ＦＣ≥２
或 ＦＣ≤０.５ꎮ ２ 组差异代谢物的数量和变化可以

从图 ６:Ｂ 的火山图中清楚看到ꎬ从多星韭籽和韭

菜籽中检测到的 ７８２ 种代谢物中筛选出 １２ 类 ４９２
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Ｋｕｎｔｈ. 多星韭籽ꎻ Ｒｏｔｔｌ. 韭菜籽ꎻ ｍｉｘ. 质控样本ꎻ 每组样品 ３ 个生物学重复ꎮ 下同ꎮ
Ｋｕｎｔｈ. Ａｌｌｉｕｍ ｗａｌｌｉｃｈｉｉ ｓｅｅｄｓꎻ Ｒｏｔｔｌ. Ａ. ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ ｓｅｅｄｓꎻ ｍｉｘ. Ｑｕａｌｉｔｙ ｃｏｎｔｒｏｌ ｓａｍｐｌｅꎻ ｅａｃｈ ｇｒｏｕｐ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ ｈａｓ ｔｈｒｅｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ
ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ２　 多星韭籽与韭菜籽的 ＰＣＡ 得分 (Ａ) 和相关性 (Ｂ)
Ｆｉｇ. ２　 ＰＣＡ ｓｃｏｒｅｓ (Ａ) ａｎｄ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ (Ｂ) ｏｆ Ａｌｌｉｕｍ ｗａｌｌｉｃｈｉｉ ｓｅｅｄｓ ａｎｄ Ａ. ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ ｓｅｅｄｓ

图 ３　 多星韭籽与韭菜籽的 ＯＰＬＳ￣ＤＡ 得分图 (Ａ) 和验证图 (Ｂ)
Ｆｉｇ. ３　 ＯＰＬＳ￣ＤＡ ｓｃｏｒｅｓ (Ａ) ａｎｄ ｖｅｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ (Ｂ) ｏｆ Ａｌｌｉｕｍ ｗａｌｌｉｃｈｉｉ ｓｅｅｄｓ ａｎｄ Ａ. ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ ｓｅｅｄｓ

种差异代谢物ꎬ其中多星韭籽中 １１４ 种代谢物与

韭菜籽相比上调ꎬ３７８ 种下调ꎮ 为了便于观察代谢

物变化规律ꎬ对差异代谢物归一化处理并绘制热

图ꎬ结果如图 ５ 所示ꎮ 差异代谢物种类由多到少

分别是 １０７ 种黄酮、７１ 种脂类、５７ 种酚酸、５２ 种氨

基酸及其衍生物、４１ 种有机酸、３０ 种核苷酸及其

衍生物、３１ 种生物碱、３９ 种其他类、３４ 种甾体、１６
种萜类、 １１ 种木脂素和香豆素类、３ 种鞣质ꎮ 对差
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每个不同颜色的质谱峰代表一种检测到的代谢物ꎮ
Ｅａｃｈ ｍａｓｓ ｓｐｅｃｔｒｕｍ ｐｅａｋ ｗｉｔｈ ａ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｌｏｒ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ａ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅ.

图 ４　 ＭＲＭ 代谢物检测多峰图
Ｆｉｇ. ４　 Ｍｕｌｔｉｍｏｄａｌ ｇｒａｐｈ ｏｆ ＭＲＭ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ

图 ５　 样本全部代谢物质分类聚类热图
Ｆｉｇ. ５　 Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｈｅａｔ ｍａｐ ｏｆ ａｌｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｉｎ ａｌｌ ｓａｍｐｌｅｓ

０００２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



图 ６　 多星韭籽与韭菜籽的正交偏最小二乘法的 Ｓ￣Ｐｌｏｔ 图 (Ａ) 和差异代谢物火山图 (Ｂ)
Ｆｉｇ. ６　 Ｓ￣Ｐｌｏｔ (Ａ) ｏｆ ＯＰＬＳ￣ＤＡ ａｎｄ ｖｏｌｃａｎｏ ｐｌｏｔ (Ｂ) ｏｆ ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ

ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｏｆ Ａｌｌｉｕｍ ｗａｌｌｉｃｈｉｉ ｓｅｅｄｓ ａｎｄ Ａ. ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ ｓｅｅｄｓ

图 ７　 多星韭籽与韭菜籽的差异代谢物 ＫＥＧＧ 富集图
Ｆｉｇ. ７　 ＫＥＧＧ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｍａｐ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｏｆ Ａｌｌｉｕｍ ｗａｌｌｉｃｈｉｉ ｓｅｅｄｓ ａｎｄ Ａ. ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ ｓｅｅｄｓ

异代谢物的 ｌｏｇ２( ＦＣ)值进行排序ꎬ列出差异倍数

最高(上调和下调)的代谢物ꎬ结果如表 １ 所示ꎮ
多星韭籽与韭菜籽相比上调幅度前 ２０ 的差异代

谢物有 ６ 种黄酮、５ 种甾体皂苷、３ 种黄酮醇、２ 种

酚酸类、２ 种异黄酮、１ 种游离脂肪酸、１ 种三萜皂

苷ꎬ其中上调差异倍数最大的代谢物是三萜皂苷

类 的 延 龄 草 苷￣６￣Ｏ￣槐 三 糖 苷 ( ｔｒｉｌｌｉｕｍ￣６￣Ｏ￣
ｓｏｐｈｏｒｏｔｒｉｏｓｉｄｅ)在多星韭籽中约为韭菜籽中的１.０×
１０６倍ꎮ 下调幅度前 ２０ 的差异代谢物中有 １２ 种甾

体皂苷、４ 种黄酮醇、１ 种黄酮、１ 种生物碱、１ 种吲

哚类生物碱、１ 种氨基酸及其衍生物ꎬ其中下调差

异倍数最大的代谢物是甾体皂苷中的 ｔｕｂｅｒｏｓｉｄｅ Ｒꎬ
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表 １　 多星韭籽与韭菜籽差异倍数前 ２０ 的代谢物质
Ｔａｂｌｅ １　 Ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｐ ２０ ｆｏｌｄ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ Ａｌｌｉｕｍ ｗａｌｌｉｃｈｉｉ ｓｅｅｄｓ ａｎｄ Ａ. ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ ｓｅｅｄｓ

序号
Ｎｏ.

化合物
Ｃｏｍｐｏｕｎｄ

物质一级分类
Ｓｕｂｓｔａｎｃｅ ｐｒｉｍａｒｙ

ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ

物质二级分类
Ｓｕｂｓｔａｎｃｅ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ

ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ

差异倍数
Ｆｏｌｄ ｃｈａｎｇｅ ｌｏｇ２ (ＦＣ)

变化类型
Ｔｙｐｅ ｏｆ
ｃｈａｎｇｅ

１ 延龄草苷￣６￣Ｏ￣槐三糖苷 Ｔｒｉｌｌｉｕｍ￣６￣Ｏ￣ｓｏｐｈｏｒｏｔｒｉｏｓｉｄｅ 萜类 Ｔｅｒｐｅｎｏｉｄｓ 三萜皂苷 Ｔｒｉｔｅｒｐｅｎｅ ｓａｐｏｎｉｎｓ １ ００９ ０７４.０７ １９.９４ 上调 Ｕｐ

２ 鲁斯可皂苷元￣１￣Ｏ￣鼠李糖基(１ꎬ２)葡萄糖基(１ꎬ２)葡萄糖苷
Ｒｕｓｃｏｓａｐｏｇｅｎｉｎ￣１￣Ｏ￣ｒｈａｍｎｏｓｙｌ(１ꎬ２) ｇｌｕｃｏｓｙｌ (１ꎬ２) ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ

甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ ３６５ ６９２.５９ １８.４８ 上调 Ｕｐ

３ ２４￣羟基偏诺皂苷元 ２４￣Ｈｙｄｒｏｘｙｍｅｔａｎｏｓａｐｏｇｅｎｉｎ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ ２１８ ７１１.１１ １７.７４ 上调 Ｕｐ

４ 偏诺皂苷元￣３￣Ｏ￣葡萄糖苷 Ｐｒｏｎｏｓａｐｏｇｅｎｉｎ￣３￣Ｏ￣ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ １７４ ８７０.３７ １７.４２ 上调 Ｕｐ

５ 薯蓣皂苷元 Ｄｉｏｓｇｅｎｉｎ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ １４８ ３６２.９６ １７.１８ 上调 Ｕｐ

６ 花生酸(Ｃ２０:０)Ａｒａｃｈｉｄｉｃ ａｃｉｄ (Ｃ２０:０) 脂质 Ｌｉｐｉｄｓ 游离脂肪酸 Ｆｒｅｅ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ １１２ ３１４.０７ １６.７８ 上调 Ｕｐ

７ ６￣Ｃ￣甲基槲皮素￣３￣Ｏ￣芸香糖苷
６￣Ｃ￣ｍｅｔｈｙｌｑｕｅｒｃｅｔｉｎ￣３￣Ｏ￣ｒｕｔｉｎｏｓｉｄｅ

黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ 黄酮醇 Ｆｌａｖｏｎｏｌｓ ９７ ８７０.００ １６.５８ 上调 Ｕｐ

８ ３ꎬ５ꎬ７ꎬ４￣四羟基￣８￣甲氧基黄酮￣３￣Ｏ￣葡萄糖苷￣７￣Ｏ￣鼠李糖苷
３ꎬ５ꎬ７ꎬ４￣Ｔｅｔｒａｈｙｄｒｏｘｙ￣８￣ｍｅｔｈｏｘｙｆｌａｖｏｎｏｉｄ￣３￣Ｏ￣ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ￣
７￣Ｏ￣ｒｈａｍｎｏｓｉｄｅ

黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ 黄酮醇 Ｆｌａｖｏｎｏｌｓ ９４ ４２０.７４ １６.５３ 上调 Ｕｐ

９ 柽柳黄素￣３￣Ｏ￣葡萄糖苷￣７￣Ｏ￣鼠李糖苷
Ｔａｍａｒｉｘａｎｔｈｉｎ￣３￣Ｏ￣ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ￣７￣Ｏ￣ｒｈａｍｎｏｓｉｄｅ

黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ 黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ ９４ ２６５.９３ １６.５２ 上调 Ｕｐ

１０ ２￣羟基￣５￣甲氧基染料木素￣Ｏ￣鼠李糖￣葡萄糖
２￣Ｈｙｄｒｏｘｙ￣５￣ｍｅｔｈｏｘｙｇｅｎｉｓｔｅｉｎ￣Ｏ￣ｒｈａｍｎｏｓｅ￣ｇｌｕｃｏｓｅ

黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ 异黄酮 Ｉｓｏｆｌａｖｏｎｅｓ ９３ ６２２.９６ １６.５１ 上调 Ｕｐ

１１ 异鼠李素￣３￣Ｏ￣新橙皮糖苷
Ｉｓｏｒｈａｍｎｅｔｉｎ￣３￣Ｏ￣ｎｅｏｈｅｓｐｅｒｉｄｏｓｉｄｅ

萜类 Ｔｅｒｐｅｎｏｉｄｓ 黄酮醇 Ｆｌａｖｏｎｏｌｓ ９１ ００８.５２ １６.４７ 上调 Ｕｐ

１２ 偏诺皂苷元￣３￣Ｏ￣鼠李糖基(１→４)鼠李糖基(１→２)葡萄糖苷
Ｐｙｎｏｓａｐｏｇｅｎｉｎ￣３￣Ｏ￣ｒｈａｍｎｏｓｙｌ(１→４) ｒｈａｍｎｏｓｙｌ (１→２) ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ

甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ ５３ １５８.８９ １５.７０ 上调 Ｕｐ

１３ ２￣乙酰毛蕊花糖苷 ２￣Ａｃｅｔｙｌ ｖｅｒｂａｓｃｏｓｉｄｅ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 酚酸类 Ｐｈｅｎｏｌｉｃ ａｃｉｄｓ ５３ ０９２.２２ １５.７０ 上调 Ｕｐ

１４ ３￣Ｏ￣甲基五羟黄酮￣７￣Ｏ￣葡萄糖苷 ３￣Ｏ￣ｍｅｔｈｙｌｑｕｅｒｃｅｔｉｎ￣７￣Ｏ￣ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ ３９ ７８４.０７ １５.２８ 上调 Ｕｐ

１５ １￣Ｏ￣芥子酰￣Ｄ￣葡萄糖 １￣Ｏ￣ｓｉｎｏｙｌ￣Ｄ￣ｇｌｕｃｏｓｅ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 酚酸类 Ｐｈｅｎｏｌｉｃ ａｃｉｄｓ ３７ ６２０.３７ １５.２０ 上调 Ｕｐ

１６ 木犀草素￣７￣Ｏ￣葡萄糖苷 (木犀草苷)
Ｌｕｔｅｏｌｉｎ￣７￣Ｏ￣ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ (Ｌｕｔｅｏｌｉｎ)

脂质 Ｌｉｐｉｄｓ 黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ ３７ １４３.３３ １５.１８ 上调 Ｕｐ

１７ 红车轴草素 Ｒｅｄ ｔｒｉｆｏｌｉｕｍ 黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ 异黄酮 Ｉｓｏｆｌａｖｏｎｅｓ ３６ ６１４.０７ １５.１６ 上调 Ｕｐ

１８ 鼠李柠檬素 Ｒｈａｍｎ Ｌｉｍｏｎ 黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ 黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ ３６ ６０１.１１ １５.１６ 上调 Ｕｐ

１９ ５ꎬ４￣二羟基￣７￣甲氧基黄酮 (樱花素)
５ꎬ４￣Ｄｉｈｙｄｒｏｘｙ￣７￣ｍｅｔｈｏｘｙ ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ (Ｓａｋｕｒａｉｎ)

黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ 黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ ３０ ５７１.１１ １４.９０ 上调 Ｕｐ

２０ ７￣甲基柚皮素 ７￣Ｍｅｔｈｙｌｎａｒｉｎｇｅｎｉｎ 黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ 黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ ２９ ３６７.４１ １４.８４ 上调 Ｕｐ
１ Ｔｕｂｅｒｏｓｉｄｅ Ｒ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ ７８１ ３７４.０７ －１９.５８ 下调 Ｄｏｗｎ

２ Ｔｕｂｅｒｏｓｉｄｅ Ｏ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ ７４７ １２２.２２ －１９.５１ 下调 Ｄｏｗｎ

３ Ｔｕｂｅｒｏｓｉｄｅ Ａ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ ６４６ ４９６.３０ －１９.３０ 下调 Ｄｏｗｎ

４ Ｔｕｂｅｒｏｓｉｄｅ Ｋ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ ５８５ ２７７.７８ －１９.１６ 下调 Ｄｏｗｎ

５ Ｔｕｂｅｒｏｓｉｄｅ Ｅ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ ５６２ ６７０.３７ －１９.１０ 下调 Ｄｏｗｎ

６ Ｔｕｂｅｒｏｓｉｄｅ Ｐ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ ５３０ ５８１.４８ －１９.０２ 下调 Ｄｏｗｎ

７ Ｔｕｂｅｒｏｓｉｄｅ Ｊ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ ５２１ ０２２.２２ －１８.９９ 下调 Ｄｏｗｎ

８ Ｔｕｂｅｒｏｓｉｄｅ Ｂ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ １４５ ６９２.５９ －１７.１５ 下调 Ｄｏｗｎ

９ Ｔｕｂｅｒｏｓｉｄｅ Ｉ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ １３６ ７８５.１９ －１７.０６ 下调 Ｄｏｗｎ

１０ Ｔｕｂｅｒｏｓｉｄｅ Ｑ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ １２３ ２０７.４１ －１６.９１ 下调 Ｄｏｗｎ

１１ 异金丝桃苷 Ｉｓｏｈｙｐｅｒｏｓｉｄｅ 黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ 黄酮醇 Ｆｌａｖｏｎｏｌｓ １０３ ２７０.３７ －１６.６６ 下调 Ｄｏｗｎ

１２ Ｔｕｂｅｒｏｓｉｄｅ Ｄ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ ８６ ４９０.００ －１６.４０ 下调 Ｄｏｗｎ

１３ ６￣羟基山奈酚￣７￣Ｏ￣葡萄糖苷 ６￣Ｈｙｄｒｏｘｙｋａｅｍｐｆｅｒｏｌ￣７￣Ｏ￣ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ 黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ 黄酮醇 Ｆｌａｖｏｎｏｌｓ ７０ ３００.３７ －１６.１０ 下调 Ｄｏｗｎ

１４ ５￣羟基吲哚￣３￣乙醇 ５￣Ｈｙｄｒｏｘｙｉｎｄｏｌｅ￣３￣ｅｔｈａｎｏｌ 生物碱 Ａｌｋａｌｏｉｄｓ 吲哚类生物碱 Ｉｎｄｏｌｅ ａｌｋａｌｏｉｄｓ ６５ ９４０.３７ －１６.０１ 下调 Ｄｏｗｎ

１５ 万寿菊素￣３￣Ｏ￣芸香糖苷 Ｍａｒｉｇｏｌｄ￣３￣Ｏ￣ｒｕｔｉｎｏｓｉｄｅ 黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ 黄酮醇 Ｆｌａｖｏｎｏｌｓ ５８ ８６２.９６ －１５.８５ 下调 Ｄｏｗｎ

１６ 马儿可皂苷元 Ｈｏｒｓｅｓａｐｏｇｅｎｉｎ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ ５０ ６７６.３０ －１５.６３ 下调 Ｄｏｗｎ

１７ ６￣羟基木犀草素￣５￣葡萄糖苷 ６￣Ｈｙｄｒｏｘｙｌｕｔｅｏｌｉｎ￣５￣ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ 黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ 黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ ３９ ４１２.５９ －１５.２７ 下调 Ｄｏｗｎ

１８ 烟酸甲酯 Ｍｅｔｈｙｌ ｎｉｃｏｔｉｎａｔｅ 生物碱 Ａｌｋａｌｏｉｄｓ 生物碱 Ａｌｋａｌｏｉｄｓ ３９ ３８０.７４ －１５.２７ 下调 Ｄｏｗｎ

１９ 槲皮素￣４￣Ｏ￣葡萄糖苷 (绣线菊苷)
Ｑｕｅｒｃｅｔｉｎ￣４￣Ｏ￣ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ (Ｓｐｉｒａｅａ ｇｌｙｃｏｓｉｄｅ)

黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ 黄酮醇 Ｆｌａｖｏｎｏｌｓ ３０ ８７４.０７ －１４.９１ 下调 Ｄｏｗｎ

２０ γ￣Ｌ￣谷氨酸￣Ｌ￣半胱氨酸 γ￣Ｌ￣ｇｌｕｔａｍｉｃ ａｃｉｄ￣Ｌ￣ｃｙｓｔｅｉｎｅ 氨基酸及其衍生物
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ａｎｄ
ｔｈｅｉｒ ｄｅｒｉｖａｔｉｖｅｓ

氨基酸及其衍生物
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ａｎｄ
ｔｈｅｉｒ ｄｅｒｉｖａｔｉｖｅｓ

２５ ２５０.７４ －１４.６２ 下调 Ｄｏｗｎ

２００２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



属于新呋甾烷型皂苷ꎬ在韭菜籽中约为多星韭籽

中的 ７.８×１０５倍ꎮ 从表 １ 可以看出ꎬ在多星韭籽中

上调幅度大的差异代谢物种类较多ꎬ主要是黄酮

和甾体皂苷ꎬ而下调幅度大的差异代谢物主要是

甾体皂苷ꎮ
２.４ 代谢通路

差异代谢物的通路富集分析有助于了解代谢

途径的变化机制ꎬ使用 ＫＥＧＧ ＰＡＴＨＷＡＹ 数据库

注释检测到的差异代谢物并进行通路富集分析ꎮ
在多星韭籽与韭菜籽 ４９２ 种差异代谢物中ꎬ共注

释到 ８４ 条代谢通路ꎬ其中差异代谢物富集较多且

显著的通路有 ２￣氧代羧酸代谢、苯丙烷生物合成、
黄酮和黄酮醇的生物合成、类黄酮生物合成、托烷

和哌啶及吡啶生物碱的生物合成、赖氨酸代谢等

(图 ７)ꎮ 图 ７ 结果表明ꎬ每种代谢途径有多种代谢

物参与ꎬ部分代谢物也可参与多个代谢途径ꎮ 以 Ｐ
≤０.０１ 为阈值ꎬ共筛选到 ４ 条富集极显著的通路

(表 ２)ꎮ 因此ꎬ通过查阅相关文献ꎬ本研究构建了

甾体皂苷的生物合成途径ꎮ 甾体皂苷是由甾体皂

苷元和糖基缩合而成的糖基皂苷ꎮ 甾体皂苷有许

多糖基ꎬ包括阿拉伯糖、鼠李糖、半乳糖、葡萄糖、
木糖、呋喃糖等ꎬ在 ２ 组差异代谢物中ꎬ检测到多

星韭籽中丙酮酸、薯蓣皂苷元、偏诺皂苷元、阿拉

伯糖苷等显著上调表达ꎬ其 ｌｏｇ２( ＦＣ)值分别是韭

菜籽的 ４.５８、１７.１８、１７.２４、１１.９３ 倍ꎮ 同时发现ꎬ２
组样品间多种葡萄糖苷、鼠李糖苷、半乳糖苷以及

木糖含量存在差异ꎬ推测其可能为形成甾体皂苷

的底物或中间物质ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 多星韭籽与韭菜籽差异代谢物

代谢产物是生物表型的基础ꎬ可以直观有效

地理解生物学过程及其机制(熊欢欢等ꎬ２０１９)ꎮ
本研究采用 ＵＰＬＣ￣ＭＳ / ＭＳ 的广泛靶向代谢组学技

术分析 Ｋｕｎｔｈ 和 Ｒｏｔｔｌ 的代谢组分ꎬ结果表明 Ｋｕｎｔｈ
和 Ｒｏｔｔｌ 组内重复样本的相关系数均在０.９０ ~ ０.９９ꎬ
表明重复性极好ꎬＰＣＡ 结果表明代谢物具有明显

差异ꎮ ２ 种韭籽中共检测到 ７８２ 种代谢物ꎬ其中差

异代谢物检测出 ４９２ 种ꎬ多星韭籽中包括 １１４ 种

上调代谢物和 ３７８ 种下调代谢物ꎮ 上调代谢物中

有 ３４ 种黄酮、２２ 种甾体、１２ 种核苷酸及其衍生

物、１１ 种酚酸、９ 种有机酸、９ 种其他类、６ 种氨基

酸及其衍生物、６ 种生物碱、４ 种糖及醇类、４ 种维

生素、２ 种萜类、２ 种脂质、１ 种木脂素和香豆素类

以及与 １ 种新木质素ꎻ下调代谢物中有 ７３ 种黄

酮、６９ 种脂质、４６ 种氨基酸及其衍生物、４６ 种酚

酸、３２ 种有机酸、２５ 种生物碱、２０ 种糖及醇类物

质、１８ 种核苷酸及其衍生物、１４ 种萜类、１２ 种甾

体、１０ 种木脂素和香豆素类、８ 种维生素、３ 种鞣质

以及苯乙烯、对羟基桂皮酸酰对羟基苯乙胺等ꎮ
从本研究看出ꎬ不是所有的差异代谢物质在多星

韭籽中都比韭菜籽高ꎬ不应过分青睐野生植物品

种ꎬ而应根据研究目的与不同需求选择性加以

利用ꎮ
３.２ 多星韭籽与韭菜籽差异代谢通路

本研究基于 ＫＥＧＧ ＰＡＴＨＷＡＹ 数据库对差异

代谢物进行注释ꎬ共获得了 ８４ 条代谢通路ꎬ其中ꎬ
４ 条通路的差异代谢物多且较为显著ꎬ分别是黄酮

和黄酮醇的生物合成、托烷、哌啶和吡啶生物碱的

生物合成、类黄酮生物合成、苯丙烷生物合成ꎮ 其

中ꎬ苯丙烷代谢途径是植物次生代谢产物合成的

主要途径之一ꎬ可为下游次生代谢产物的合成提

供原料ꎮ 植物的许多次生代谢产物ꎬ如色素、酚
酸、黄酮、类黄酮、木质素等都是由这一代谢途径

及其分支途径产生(欧阳光察和薛应龙ꎬ１９８８ꎻ文
欢等ꎬ２０１７)ꎮ 苯丙氨酸被苯丙氨酸脱氨酶(ＰＡＬ)
催化产生肉桂酸ꎬ由肉桂酸羟化酶( Ｃ４Ｈ)产生对

羟基香豆酸ꎬ经 ４￣香豆酰￣ＣｏＡ 连接酶(４ＣＬ)催化

生成 ４￣香豆酸 ＣｏＡꎮ 进入下游特异性合成途径ꎬ
转化为不同的苯丙素类代谢产物ꎬ包括香豆素、黄
酮类、萜类、木质素、花青素等(王玉等ꎬ２０１９)ꎮ 因

此ꎬ苯丙烷类代谢通路与多星韭籽和韭菜籽中黄

酮、类黄酮、萜类和酚酸类物质的差异密切相关ꎮ
葱属是百合科植物中最为重要的家族之一ꎬ

而甾体皂苷是葱属植物中最重要的化学成分之

一ꎬ韭菜籽中含有药用功效的甾体皂苷(张新茹

等ꎬ２００９ꎻ曹秀敏等ꎬ２０１５)ꎮ 甾体皂苷具有镇静、
催眠、降血糖和抗肿瘤、抗真菌、抗病毒、抗氧化、
抗抑郁等重要药理活性作用(张雪等ꎬ２０２０)ꎮ 本

研究鉴定的甾体皂苷是多星韭籽中下调幅度较大

的差异代谢物ꎬ但 ＫＥＧＧ ＰＡＴＨＷＡＹ 数据库缺少

修饰甾体皂苷的信息ꎬ本研究无法对其上下游代

谢途径进行注释ꎬ通过查阅相关文献ꎬ构建了甾体

皂苷的生物合成途径(张雪等ꎬ２０２０ꎻ廖荣俊等ꎬ
２０２０ꎻ单春苗等ꎬ２０２０ꎻ高琳ꎬ２０２０)ꎮ

３００２１２ 期 霍冬敖等: 基于 ＵＰＬＣ￣ＭＳ / ＭＳ 技术的野生及栽培韭菜籽的代谢组学研究



表 ２　 多星韭籽与韭菜籽差异代谢物显著富集通路
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｐａｔｈｗａｙ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｏｆ Ａｌｌｉｕｍ ｗａｌｌｉｃｈｉｉ ｓｅｅｄｓ ａｎｄ Ａ. ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ ｓｅｅｄｓ

序号
Ｎｏ.

ＫＥＧＧ 通路名称
ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ ｎａｍｅ Ｋｏ￣ＩＤ Ｐ 值

Ｐ ｖａｌｕｅ
百分率

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ (％)
　 　 　 　 　 化合物编号
　 　 　 　 　 Ｃｏｍｐｏｕｎｄ ＩＤ

１ 黄酮和黄酮醇的生物合成
Ｆｌａｖｏｎｅ ａｎｄ ｆｌａｖｏｎｏｌ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

ｋｏ００９４４ ０.００２ ７.３７ Ｃ０３９５１ꎬＣ１２６３０ꎬＣ１２６２６ꎬＣ１２６６７ꎬＣ１２２４９ꎬ
Ｃ０５９０３ꎬＣ２１８３３ꎬＣ１２６２８ꎬＣ０１４７０ꎬＣ１２６３５ꎬ
Ｃ１２６２７ꎬＣ０５６２３ꎬＣ０３５１５ꎬＣ０５６２５

２ 托烷ꎬ哌啶和吡啶生物碱的生物合成
Ｔｒｏｐａｎｅꎬ ｐｉｐｅｒｉｄｉｎｅ ａｎｄ ｐｙｒｉｄｉｎｅ
ａｌｋａｌｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

ｋｏ００９６０ ０.００６ ４.７４ Ｃ００２５３ꎬＣ００１３４ꎬＣ０１６７２ꎬＣ０５６０７ꎬＣ００４０７ꎬ
Ｃ０００７９ꎬＣ０００４７ꎬＣ００４０８ꎬＣ０１７４６

３ 类黄酮生物合成
Ｆｌａｖｏｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

ｋｏ００９４１ ０.０２２ ６.３２ Ｃ０６５６１ꎬＣ１２２０８ꎬＣ０５６３１ꎬＣ０５９０３ꎬＣ０９７５６ꎬ
Ｃ００５０９ꎬＣ０９８３３ꎬＣ００８５２ꎬＣ０９８２６ꎬＣ０９６１４ꎬ
Ｃ００９７４ꎬＣ１００４４

４ 苯丙烷类生物合成
Ｐｈｅｎｙｌｐｒｏｐａｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

ｋｏ００９４０ ０.０３７ ６.８４ Ｃ００３１５ꎬＣ０５６１０ꎬＣ０００８２ꎬＣ０１７７２ꎬＣ００８５２ꎬ
Ｃ０１４９４ꎬＣ０００７９ꎬＣ０１１７５ꎬＣ００７６１ꎬＣ１２２０８ꎬ
Ｃ００４２３ꎬＣ００４８２ꎬＣ１０９４５

图 ８　 多星韭籽与韭菜籽中甾体皂苷生物合成途径
Ｆｉｇ. ８　 Ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｐａｔｈｗａｙ ｏｆ ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓｉｎｓ ｏｆ Ａｌｌｉｕｍ ｗａｌｌｉｃｈｉｉ ｓｅｅｄｓ ａｎｄ Ａ. ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ ｓｅｅｄｓ

　 　 在本研究中ꎬ甾体皂苷的合成途径包括 ４ 个

阶段ꎮ 首先ꎬ经甲瓦龙酸途径(ＭＶＡ)和甲基赤藓

糖磷酸途径(ＭＥＰ) (图 ８)通过焦磷酸化、脱羧化

和脱水等过程生成中间原料异戊烯焦磷酸( ＩＰＰ)ꎻ
其次ꎬＩＰＰ 通过法尼基焦磷酸合酶( ＦＰＳ)、鲨烯合

酶(ＳＳ 或 ＳＱＳ)和鲨烯环氧酶( ＳＥ 或 ＳＱＥ)的催化

形成氧化角鲨烯(ＯＳ)ꎬ在环阿屯醇合酶(ＣＡＳ)的

催化作用下ꎬ生成甾体化合物的前体环阿屯醇ꎻ然
后ꎬ环阿屯醇经过一系列氧化还原修饰胆甾醇ꎬ胆
甾醇环化为半缩酮ꎬ半缩酮 Ｃ￣２６ 位的羟基在葡萄

糖基转移酶催化下形成糖苷键ꎬ从而形成呋甾烷

型甾体皂苷ꎻ最后ꎬ呋甾烷型甾体皂苷经糖苷酶

(Ｆ２６Ｇ)催化水解 Ｃ￣２６ 糖苷键生成螺甾烷型甾体

皂苷ꎮ 本研究检测到多星韭籽中丙酮酸、薯蓣皂

４００２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



苷元、偏诺皂苷元、阿拉伯糖苷等显著上调表达ꎬ
同时发现ꎬ２ 组样品间多种葡萄糖苷、多种鼠李糖

苷、多种半乳糖苷以及木糖存在差异ꎬ推测其可能

为形成甾体皂苷的底物或中间物质ꎮ
甾体化合物是具有环戊烷多氢菲基本碳架的

天然活性物质统称ꎮ 皂苷是苷元为三萜类化合物

或螺甾烷类化合物的一种糖苷ꎬ甾体皂苷主要有螺

甾烷醇和呋甾烷醇ꎬ还有少量胆甾烷醇与孕甾烷型

皂苷(于晶等ꎬ２０２０)ꎮ 甾体皂苷作为植物中的一种

重要次生代谢产物ꎬ具有巨大的开发前景和应用潜

力ꎬ但由于产生甾体皂苷的植物多为多年生植物ꎬ
生命周期长ꎬ甾体皂苷含量低ꎬ不能满足商业需求ꎮ
本研究在多星韭籽与韭菜籽中共检测出 ３６ 种甾体

皂苷ꎬ可以作为甾体皂苷提取的新植物来源ꎬ通过

进一步深入提取分离药理活性较高的甾体皂苷类

化学成分ꎬ可实现生理活性物质的大量生产ꎬ有助

于解决甾体皂苷植物资源短缺的问题ꎬ构建的韭籽

甾体皂苷生物合成途径有助于了解不同种类药用

植物中甾体皂苷代谢途径差异ꎮ
本研究通过广泛靶向代谢组学技术对野生型

多星韭籽与栽培型平韭 ６ 号韭菜籽成分进行广靶

无偏分析ꎬ基于 ＫＥＧＧ 数据库对差异代谢物进行

注释并获得了相应通路ꎬ构建了韭籽中生物活性

物质甾体皂苷的生物合成途径ꎬ为韭籽有效成分

及药理机理深入研究提供了一定的基础ꎬ为韭籽

有效成分的代谢途径解析提供参考ꎮ 本研究结果

表明多星韭籽代谢物组成丰富ꎬ多种成分具有药

理性作用ꎬ是很好的野生药用植物资源ꎬ可推动其

自然野生资源的开发利用与保护ꎬ为进一步开发

及利用多星韭植物资源提供理论依据ꎮ
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