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植物应答非生物胁迫的代谢组学研究进展 
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摘  要  代谢组学技术是研究植物代谢的理想平台, 通过现代检测分析技术对胁迫环境下植物中代谢产物进行定性和定量

分析, 可以监测其随时间变化的规律。而各种组学平台包括基因组学、转录组学及代谢组学的整合, 更是一个强有力的工具

箱, 将所获得的不同组学的信息联系起来, 有利于从整体研究生物系统对基因或环境变化的响应, 如可判断代谢物的变化是

从哪一个层面开始发生的, 帮助人们揭开复杂的植物胁迫应答机制。该文对近期代谢组学技术及其与蛋白质组学、基因组学

技术相结合探索植物应答非生物胁迫的研究进行了综述。代谢组学的应用, 拓展了对植物耐受非生物胁迫分子机制的认识, 
开展更多这方面的研究, 再通过植物代谢组学、转录组学、蛋白质组学和基因组学整合, 有助于从整体水平上把握植物胁迫

应答机制。 
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Review of current progress in the metabolomics for plant response to abiotic stress 
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Abstract  Metabolomics is an important platform for studying stress in plants. We can qualify and quantify the 
metabolites of plants with environment stress using modern analytical techniques. The metabolomics data can be 
further studied by correlating with transcriptomics and genomics data. The combination of ‘omics’ platforms is an 
essential tool for systems analyses of plants to determine the mechanics of plant response to environment stress. 
We review recent studies of plant response to abiotic stress using metabolomics method and combination of dif-
ferent ‘omics’ platforms. 
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伴随着现代工业文明的空前发展, 人类赖以生

存的环境受到的挑战日益明显, 如可耕地减少、土

质恶化、淡水资源短缺、全球变暖、自然灾害频发

等。因此, 如何保障世界持续增长的人口的生活, 
是世界各国关注的热点之一(谢宗铭等, 2008)。植物

特别是农作物是人类赖以生存的重要的生物能量

来源, 高盐、低温、干旱、重金属污染等非生物胁

迫对植物特别是农作物的生长、发育和结实造成严

重的不良影响, 是全球农业减产的重要因素(Boyer, 
1982)。据估计, 世界主要农作物每年产量损失的

50%与非生物胁迫有关, 而与病虫害等生物胁迫相

关的作物产量损失还不到 20% (Valliyodan & 
Nguyen, 2006)。植物种子一旦落地生根, 就不可避

免地要与其赖以生长的复杂多变的环境作不断的

适应性斗争, 以完成其生活史。凡是对植物生长发

育不利的环境条件统称为逆境或胁迫。植物在长期

进化中, 逐渐形成了一系列生理、代谢以及防御系

统以维持其生命和持续生长。植物对非生物胁迫的

耐受性和敏感性是一个非常复杂的生命过程(侯夫

云等, 2006; 谢宗铭等, 2008)。 
植物的应激过程包括几个阶段, 首先环境的变

化被植物体感知, 由此激活植物体的应激信号转导

系统。接下来, 信号转导系统激发一系列化合物的

合成, 这些物质可以帮助植物体修复或使植物达到

新的代谢平衡。从代谢组学的观点来讲, 至少有3
种类型的化合物对这个过程是十分重要的: (1)与植

物适应环境有关的因子, 如抗氧化因子; (2)细胞中

由于生物或非生物胁迫的影响产生的代谢产物, 它
们是由于植物生长状态下代谢平衡受到干扰而产

生的。(3)信号转导因子, 这些化合物与代谢平衡的
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转导有关, 信号因子可以是植物体中合成的或从结

合态释放出来的, 比如植物激素水杨酸, 也可以是

植物应激过程所产生的一些代谢产物, 这与(2)项中

的物质类似, 不同的是, 它们会参与到信号转导过

程中, 这些物质包括细胞膜的裂解产物、不同的活

性氧簇和一些氧化物(比如酚类化合物)或者一些抗

氧化物。上述物质是植物细胞应答胁迫的信号因子

(Mittler, 2002; Mittler et al., 2004; Shulaev et al., 
2008)。对这些化合物的分析检测无疑可以帮助我们

揭示胁迫环境下植物的应答机制, 而代谢组学的出

现和发展为这方面的研究提供了一个平台。 
代谢组学是通过考察生物体系包括细胞、组织

或生物体受刺激或扰动后, 其代谢产物的变化或其

随时间的变化, 来研究生物体系的一门科学(许国

旺, 2008)。它是以组群指标分析为基础, 以高通量

检测和数据处理为手段, 以信息建模与系统整合为

目标的系统生物学的一个分支, 是继基因组学、转

录组学、蛋白质组学后系统生物学的另一重要研究

领域。代谢组学所关注的是代谢循环中分子量小于

1 000的小分子代谢物的变化, 反映的是外界刺激

或遗传修饰的细胞或组织的代谢应答变化

(Nicholson et al., 1999)。 
生物机体是一个动态的、多因素综合调控的复

杂体系, 在从基因到性状的生物信息传递链中, 机
体需要不断调节自身复杂的代谢网络来维持系统

内部以及与外界环境的正常动态平衡。DNA、

mRNA以及蛋白质的存在为生物过程的发生提供了

物质基础, 而代谢物质和代谢表型所反映的是已经

发生了的生物学事件, 是基因型与环境共同作用的

综合结果, 是生物体系生理和生化功能状态的直接

体现。因此, 作为系统生物学的一个重要的组成部

分, 代谢组可以更好地反映体系表型。 
代谢组学分析的流程包括样品的制备、数据的

采集和数据的分析及解释。样品的制备又包括样品

的提取、预处理和化合物的分离。样品在用水或有

机溶剂提取后, 一般先采用固相微萃取、固相萃取、

亲和色谱等方法进行预处理, 之后采用气相色谱、

液相色谱、毛细管电泳等方法进行化合物的分离。

色谱、质谱、核磁共振、红外光谱、库仑分析、紫

外吸收、荧光散射、放射性检测、光散射等分离分

析手段及其组合都在代谢组学的研究中得到应用。

其中, 核磁共振(NMR)技术特别是氢谱(1H NMR)

以其对含氢代谢产物的普适性, 色谱以其高分离

度、高通量, 质谱(MS)以其普适性、高灵敏性和特

异性而成为最主要的分析工具。代谢组学研究的后

期需借助于生物信息学平台进行数据的分析和解

释, 解读数据中蕴藏的生物学意义。目前常用的分

析方法有多元回归(multiple regression)、判别分析

(discriminant analysis)、主成分分析(principal com-
ponent analysis) 、聚类分析 (hierarchical cluster 
analysis)、因素分析 (factor analysis)和经典分析

(canonical analysis)等。 
Nicholson研究小组于1999年提出代谢组学

(metabonomics)的概念, 并在疾病诊断、药物筛选等

方面做了大量卓有成效的工作 (Nicholson et al., 
2002; Brindle et al., 2002; Holmes & Antti, 2002)。
Fiehn (2003)提出了代谢组学(metabolomics)的概念, 
第一次把代谢产物和生物基因的功能联系起来, 之
后很多植物化学家开展了植物代谢组学的研究。 

代谢组学在植物研究中的应用主要包括以下

几个方面(许国旺等, 2007; 淡墨等, 2007): (1)某些

特定种类(species)植物的代谢物组学研究。这类研

究通常以某一植物为对象, 选择某个器官或组织, 
对其中的代谢物进行定性和定量分析, 较为全面地

研究植物不同时期或者不同部位代谢物种类与含

量的变化, 并进一步通过这些变化来推测相应的代

谢途径和代谢网络; (2)不同基因型(genotypes)植物

的代谢物组学表型研究。一般需要两个或两个以上

的同种植物(包括正常对照和基因修饰植物), 然后

应用代谢物组学对所研究的不同基因型的植物进

行比较和鉴别, 比如对突变型或者基因改造型植物

的代谢变化和正常野生型的差异进行比较, 或对组

织培养得到的代谢产物与野生型之间的差异进行

比较, 评价基因改造或者组织培养的效果、筛选优

良品种等有重要作用; (3)某些生态型(ecotypes)植物

的代谢物组学。这类研究通常选择不同生态环境下

的同种植物, 研究生长环境对植物代谢物产生的影

响; (4)受外界刺激后植物自身免疫应答, 通过外源

化学药品刺激、物理刺激或者生物刺激从而引起植

物代谢产物的改变, 通过代谢组学方法对这种变化

进行监测与全面分析, 找出差异, 从而找到植物代

谢的规律及其关键步骤; (5)在基因功能研究中的应

用, 代谢产物是基因表达的终产物, 基因表达水平

的极微小变化也可导致代谢物的大幅改变。以往通
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过可见的表型改变来判断基因表达水平的升降, 耗
时较长, 而且有时候基因表达变化无法引起表型改

变, 而此时植物体中某些代谢产物的含量却已经发

生显著变化。利用代谢组学方法检测代谢物的变化

则可以判断基因表达水平的变化, 从而推断基因的

功能及其对代谢流的影响。植物代谢组学的研究已

经取得了很多研究成果, 比如Fiehn (2003)对笋瓜

(Cucurbita maxima)的叶柄脉管和叶片抽提物进行

GC-MS分析, 得到了400多个峰, 通过与质谱数据

库比对, 初步鉴定出90个化合物, 并比较了叶柄与

叶片之间在糖、氨基酸等代谢物组分方面的差别; 
Tiessen等(2002)用高效液相色谱法(HPLC)对马铃薯

(Solanum tuberosum)块茎进行了代谢组分析, 检测

了淀粉合成途径中的一系列底物、中间物、酶及产

物量的变化, 再通过对野生和异源腺苷二磷酸葡萄

糖焦磷酸化酶(AGPase)转基因马铃薯进行对比研

究 , 提出了淀粉合成途径中一种新的调节机制 ; 
Maier等(1999)研究了丛枝菌根真菌(Glomus intra-
radices)对烟草(Nicotiana tabacum)根部代谢的影响, 
对比了有丛枝菌根真菌共生的烟草根和没有共生

该真菌的烟草根的代谢物差异。 
综上所述, 代谢组学技术是研究植物代谢的理

想平台, 通过现代的检测分析技术对胁迫环境下植

物中的代谢产物进行定性和定量分析, 可以监测其

随时间变化的规律。而各种组学平台包括基因组

学、转录组学及代谢组学的整合, 更是一个强有力

的“工具箱” (Shinozaki & Sakakibara, 2009), 将所获

得的这几者的信息联系起来, 有利于从整体上研究

生物系统对基因或环境变化的响应, 如可判断代谢

物的变化是从哪一个层面开始发生的 (尹恒等 , 
2005), 帮助人们揭开神秘复杂的植物胁迫应答机

制。 
近期有很多科研机构开展了植物的非生物胁

迫应答相关的代谢组学研究, 无疑能促进人们对于

植物抗逆性机制的系统认知, 也更有助于作物抗逆

性的分子改良。同时, 深入开展抗盐、抗旱等模式

植物的抗性生理与分子机制, 将有助于植物的耐

盐、耐旱等机制的分子解析。 

1  代谢组学在非生物胁迫应答研究中的应用 

1.1  干旱胁迫 
水分是影响植物生长发育的重要因子之一。对

植物产生有害效应的环境水分过少称为干旱胁迫。

干旱是限制植物生长发育的重要环境因子, 也是目

前制约农业生产的一个全球性问题。研究植物水分

亏缺的生理伤害及植物对干旱胁迫的应答机制, 不
仅在理论上而且在实践中都有重要的意义(张立军

和梁宗锁, 2007)。 
为了研究酿酒葡萄(Vitis vinifera)果实的不同组

织在葡萄酒品质中的贡献和干旱胁迫对葡萄酒品

质的影响, Grimplet等(2009)对在水分充足和干旱两

种环境条件下种植的酿酒葡萄的果实(果皮和果浆)
和种子中的组织特异性差异的蛋白和指定的代谢

产物进行了检测。使用二维凝胶电泳(2-D PAGE)技
术在果实中检出1 047种蛋白质, 其中90种在果皮

和果浆中的表达有差异, 而在种子中共检出695种
蛋白质, 其中有163种蛋白质在种子和果皮中的表

达谱几乎完全没有区别。干旱胁迫改变了约7%果皮

蛋白质的丰度, 但其对种子中蛋白质表达的影响不

大。在所选定的待测的32种小分子代谢产物中, 大
约有50%在果皮和种子中表现出组织差异性, 而在

干旱胁迫条件下有7种化合物在葡萄果实中的积累

受到影响。代谢指纹的研究结果为研究干旱对葡萄

中与酒的风味和香气相关的主要化合物的影响提

供了新的启示。Deluc等(2009)对长期干旱和季节性

干旱影响下的两种不同品系的葡萄(Vitis vinifera) 
Cabernet Sauvignon和Chardonnay进行了代谢组学

和转录组学的研究。研究表明两种品系的葡萄应答

干旱胁迫时代谢途径的变化不同, 干旱胁迫可以激

活Cabernet Sauvignon中谷氨酸和脯氨酸合成途径, 
以及苯丙酸合成途径中的一些重要的中间步骤, 而
对于Chardonnay来说, 干旱胁迫则激活了苯丙酸、

类胡萝卜素和类异戊二烯合成途径, 二者相同的应

激反应是对脱落酸代谢途径的影响。这些代谢产物

的变化对果实及酒品的风味有很大的影响。 
Mane等(2009)对长期干旱胁迫下两个基因型

的安第斯马铃薯(Solanum tuberosum ssp. andigena 
(Juz & Buk) Hawkes) Sullu和Ccompis进行了代谢轮

廓分析及其生物量和产率的比较。结果表明, 虽然

两个基因型的马铃薯在干旱胁迫下茎块的产量没

有受到明显的影响, 但是Ccompis的地上部的生物

量减少, 而Sullu的生物量并未受到影响。蔗糖和监

管分子海藻糖在Sullu的叶片中得到积累。而在

Ccompis的叶片中, 棉籽糖寡糖家族途径被激活, 
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并且检测到低水平的蔗糖的变化和少量与胁迫相

关的海藻糖的变化。脯氨酸和相关的合成基因表达

水平在两个基因型植物中都提高了, 而且在Sullu中
的表达量是Ccompis中的3倍。结果表明, 虽然在干

燥的情况下, 两个基因型植物在产量上没有明显变

化, 但是生物量的积累和代谢物变化明显不同。 
Urano (2009)等以敲除了NCED3基因(干旱胁迫

诱导的脱落酸生物合成相关的基因 )的拟南芥

(Arabidopsis thaliana)与野生型拟南芥为对象进行

了代谢组学比较研究。发现应答干旱胁迫时植株对

氨基酸的积累与脱落酸(ABA)相关, 而寡聚棉籽糖

的积累则完全依赖于ABA。 
Fumagalli等(2009)进行了两种不同基因型的水

稻(Oryza sativa) Arborio和Nipponbare应答干旱胁迫

和盐胁迫的代谢组学研究。采用H-1高分辨率魔角

旋转(HR MAS)和NMR对水稻植株的地上部分和根

部进行检测。结果表明, Arborio对两种非生物胁迫

更敏感, 另外, PCA分析的结果显示, 应答两种非

生物胁迫时两种基因型水稻表现出氨基酸和糖类

积累, 同时两个基因型也能够很好地区分, Arborio
植株中的两种化合物的积累比Nipponbare植株高。 

Carmo-Silva等(2009)以叶片中的可溶性氨基酸

为研究对象, 对3种C4草本植物Cynodon dactylon、
Zoysia japonica和Paspalum dilatatum对干旱胁迫应

答的1H NMR和GC-MS代谢指纹图谱进行了比较研

究, 发现了一种特殊的非蛋白质氨基酸, 鉴定为

5-hydroxynorvaline。这种化合物存在于耐旱的前两

种植物的叶片中, 其含量随着干旱程度的提高而相

对升高, 说明5-hydroxynorvaline与植物的抗旱能力

密切相关。为了揭示黑麦草(Lolium perenne)对干旱

胁迫的应答机制, Foito等(2009)使用GC-MS技术对

两种不同基因型的黑麦草进行了代谢组学研究。研

究发现了黑麦草在干旱胁迫下叶片中的代谢产物

发生明显的变化。在对干旱胁迫敏感的Cashel基因

型黑麦草叶片中脂肪酸的含量明显下降, 而相对耐

旱性较高的PI 46233基因型黑麦草叶片中则表现出

一些糖类的积累, 这些糖类包括棉子糖、海藻糖、

葡萄糖、果糖和麦芽糖。作者因此得出结论, 提高

黑麦草中这些糖类的合成能力可以得到耐旱的品

种。 
Dai等(2010)利用液相色谱一二极管阵列检测

测器-质谱联系技术(LC-DAD-MS)对干旱胁迫下的

丹参(Salvia miltiorrhiza)进行了研究, 分析出初级代

谢产物29个, 次级代谢产物44个, 并首次在丹参中

检测到5种多酚类化合物、京尼平、伞形花内酯等

化合物。通过对高日照干旱组和空气干旱组进行代

谢组学的比较, 发现丹参在两种干旱模式下的应激

不完全相同, 两种模式下, 丹参酮的合成及谷氨酸

介导的脯氨酸生物合成都更加活跃, 同时碳素循环

和氨基酸代谢也有所改变。由莽草酸介导的多酚类

化合物生物合成在空气干燥模式下有所提高, 而在

高日照干旱模式下此代谢通路受到抑制, 这个有趣

的现象说明, 植物应答非生物胁迫的过程是复杂而

微妙的, 环境因素的变化都会影响植物代谢通路及

最终的代谢产物。 
1.2  低温与高温胁迫 

温度是影响植物生长发育的重要因子之一。植

物生长发育对温度反应有三基点, 即最低温度、最

适温度和最高温度。对植物产生有害效应的过低或

过高的环境温度称为温度胁迫。对植物产生不利效

应的温度过高称为热胁迫, 相反, 对植物产生不利

效应的温度过低则称为冷胁迫(张立军和梁宗锁, 
2007)。 

Shulaev等(2008)对温度胁迫植物代谢组学进行

了详细的综述。代谢指纹技术被用于探索鼠耳芥属

(Arabidopsis)植物对温度胁迫的应答。Kaplan等
(2004)采用GC-MS联用技术对高温及低温环境下的

鼠耳芥属植物的代谢指纹进行了研究, 发现了一系

列已知和未知的分别与高温、低温, 或者对高温和

低温都相关的小分子代谢产物。与低温相关的代谢

产物的变化是最为显著的, 但是更让我们吃惊的

是, 大多数热胁迫下产生的代谢产物也会在冷胁迫

下产生, 其中有很多种代谢产物在之前的研究中并

不认为是与温度胁迫相关的。在后续的研究工作中

(Kaplan et al., 2007), 为了研究鼠耳芥属植物的低

温适应的机制, 对这些代谢指纹数据与转录组学数

据进行了整合, 得到的结果显示: 仅有一部分代谢

产物的变化和转录组的变化是相关的, 而其他的代

谢产物的变化并非与转录组的变化直接相关。通过

以上研究得出结论: 在植物对冷胁迫的应答过程

中, 与转录组变化不直接相关的代谢产物在鼠耳芥

属植物温度应答中起着重要的作用。 
Cook等(2004)采用GC-MS联用技术, 对具有不

同抗寒能力的拟南芥植株及过量表达 (CBF)  
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(C-repeat/dehydration responsive element-binding  
factor)的拟南芥植株的代谢指纹图谱进行了比较, 
结果表明, 拟南芥在冷胁迫应答过程中代谢组会发

生明显的变化, 同时发现CBF途径在拟南芥对低温

环境的适应中起重要的作用。 
Morsy等(2007)对抗寒能力不同的两种基因型

的水稻进行了冷胁迫和高盐胁迫应答的糖类代谢

组学研究, 使用HPLC方法对耐低温水稻和不耐低

温水稻中的可溶性糖类化合物进行了定量分析, 发
现两种基因型的水稻在冷胁迫下可溶性糖类的积

累是不同的。耐低温水稻在冷胁迫环境下, 半乳糖

和棉子糖得到积累, 而在另一种不耐低温的基因型

水稻中, 这两种糖类的含量呈下降的趋势。这两种

基因型的水稻在高盐胁迫环境下也呈现出不同的

糖类代谢特征。上述糖代谢的数据结合植株中氧化

产物和抗氧化酶的检测, 发现耐低温水稻具有更活

跃的氧自由基消除系统。 
1.3  盐胁迫 

据联合国教科文组织和粮农组织的不完全统

计, 世界盐渍土面积为109 hm2, 我国盐渍土面积约

3.5 × 107 hm2, 相当于耕地面积的1/3。另外, 由于灌

溉和化肥使用不当、工业污染加剧等原因, 次生盐

渍土地面积还在逐年扩大。对植物产生不利效应的

土壤中可溶性盐分过多, 称为盐胁迫(张立军和梁

宗锁, 2007)。 
代谢组学技术被用来鉴别番茄 (Solanum ly-

copersicum)在盐胁迫下的代谢产物的变化。Johnson
等(2003)选取了两种对盐胁迫敏感程度不同的番茄

株系Edkawy和Simge F1进行研究, 发现盐胁迫下

Simge F1的相对生长率明显降低, 而Edkawy没有受

到影响。使用傅立叶变换红外光谱FT-IR对对照组

和盐胁迫组的新鲜番茄果实提取物进行分析, 每个

样品的光谱含有吸光值在不同波长的882个变量。

所得到的数据使用非监督数据分析方法PCA和有

监督数据分析方法判别功能分析(DFA)分别进行处

理。PCA方法不能区分对照组和高盐处理组果实的

区别, 而DFA法可以区分两种不同基因型, 及不同

基因型对照组和高盐处理组的果实。遗传算法(GA)
模型被用来鉴定FT-IR谱图中对盐胁迫应答的可能

的重要功能团。这些功能团包括饱和腈类化合物、

不饱和腈类化合物、氰类化合物, 强烈的NH2自由

基峰及其他的含氮化合物等。 

更加详尽的植物盐胁迫应答代谢组学研究是

Kim等(2007)对拟南芥细胞在高盐培养基中随时间

变化的代谢组学研究。拟南芥细胞在100 mmol·L–1 
NaCl盐处理后的0.5、1、2、4、12、24、48和72 h
分别进行LC-MS、GC-MS代谢指纹图谱检测。对数

据进行PCA分析和自组织映射分析, 结果显示: 植
物细胞对短期盐胁迫应答的代谢组变化包括诱导

提供甲基的甲基化循环, 诱导木质素生成的羟甲烟

胺循环和三甲氨酸的合成; 而对长期盐胁迫应答的

代谢组变化则包括对糖酵解和蔗糖代谢的影响, 甲
基化系统的共还原。 

Cramer等(2007)使用GC-MS和阴离子交换色谱

紫外检测器联用技术对葡萄藤(Vitis vinifera ‘Ca-
bemet Sauvignon’)应答盐胁迫和干旱胁迫代谢物变

化的差异进行了比较, 发现在应答盐胁迫时, 蔗
糖、天门冬氨酸、琥珀酸和富马酸在植物中的含量

呈下降趋势, 而脯氨酸、天冬酰胺、苹果酸和果糖

等化合物的含量相对升高。应答干旱胁迫与应答盐

胁迫相比, 葡萄糖、苹果酸和脯氨酸的含量更高。 
Gong等(2005)也使用GC-MS代谢指纹图谱与

生物芯片技术相结合的方法比较了耐盐植物盐芥

(Thellungiella halophila)和拟南芥代谢物的差别。发

现两个物种间代谢物有明显差别。与拟南芥相比较, 
无论是在高盐环境还是在普通环境中, 盐芥都有着

较高的代谢物水平。对拟南芥的分析表明, 在150 
mmol·L–1盐胁迫下, 拟南芥植株中的葡萄糖、脯氨

酸和一种可能为复合多糖的代谢产物明显增多。而

在盐芥中, 盐胁迫诱发相当复杂的代谢应答, 不仅

在盐胁迫前许多代谢物的水平较高, 在诱导后很多

糖类、糖醇、有机酸和磷酸盐含量都有明显的变化。 
Widodo等(2009)利用代谢组学的方法对两种不

同基因型耐盐能力不同的大麦(Hordeum vulgare)品
种Sahara和Clipper盐胁迫应答的代谢物的差别进行

研究, 分别对Sahara和Clipper进行3个星期的高盐

处理后, 发现Chipper停止生长, 而Sahara保持生长

并达到与对照组相当的水平。与Chipper相比, Sa-
hara叶片的Na含量明显较高, 并且叶片的坏死率相

对较低, 显示出其具有相对较高的耐盐能力。代谢

物的变化方面, 两个基因型植株的表现也明显不

同, 在Chipper植株中, 包括γ-氨基丁酸和脯氨酸等

氨基酸及多胺、腐胺的含量明显升高, 而这些化合

物的累积与盐胁迫中植物的低生长率和叶片坏死
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有关, 这些化合物可以作为植物细胞受损的生物标

志物。而在耐盐能力相对较高的Sahara植株中, 磷
酸己糖、三羧酸循环中间体和与细胞保护相关的代

谢物的含量升高, 而这些化合物含量在Chipper植
株中没有明显的变化, 因此可以推测出这些代谢物

的积累与Sahara叶片中的细胞保护和叶片对高Na+

的耐受有关。另外, Sobhanian等(2010)对盐诱导的

C4植物Aeluropus lagopoides进行了代谢组学的研

究, 研究表明在高盐环境下氨基酸的合成增多, 而
与三羰酸循环相关代谢物含量降低, 说明提高氨基

酸合成是该植物对高盐胁迫应激的途径之一。 
1.4  硫、磷及金属胁迫 

植物在生存环境中, 除受到上述一系列常见的

非生物胁迫外, 还会受到其他环境因素造成的非生

物胁迫, 如硫胁迫、磷胁迫及金属污染胁迫等。 
近期有很多研究工作涉及到硫、磷及金属离子

胁迫下植物的代谢组学研究。Nikiforova等(2005a, 
2005b)使用GC-MS和LC-MS技术对硫缺乏胁迫下

的拟南芥植株进行了分析检测, 发现拟南芥与硫缺

乏胁迫应激相关的134个已知化合物和一系列未知

化合物, 并对这些化合物进行了动态监测, 从而成

功地重建了拟南芥对硫缺乏环境应激反应的代谢

网络。代谢网络的数据又与拟南芥对硫缺乏胁迫应

激的转录组学数据进行了整合分析(Nikiforova et 
al., 2005a, 2005b), 从而得到拟南芥在硫缺乏胁迫

下基因表达和代谢物变化的关系。 
代谢组学和蛋白质组学相结合的研究方法也

被用于豆科植物应答磷胁迫的研究中。Hernandez
等(2007)利用GS-TOF-MS对磷充足和磷缺乏的豆科

植物的根部进行了代谢轮廓的分析比较, 并鉴定了

一系列与磷胁迫有关的代谢产物, 很多代谢产物

(包括氨基酸、多元醇和糖类)在对磷胁迫的应答时

含量升高。 
Bailey等 (2003)对高镉胁迫的麦瓶草 (Silene 

cucubalus)细胞进行了NMR代谢组学分析。主成分

分析可以将镉胁迫组和空白组区分开来, 并发现镉

胁迫使麦瓶草细胞中的苹果酸及醋酸盐的含量明

显升高, 而谷氨酸及一些支链氨基酸的含量则在镉

胁迫应答中呈下降趋势。 
栅藻属(Scenedesmus)植物是研究金属胁迫和

酚类表达的重要研究对象。将该属植物S. quadri-
cauda分为3组, 分别使用Cu2+、水杨酸、Cu2+与水

杨酸结合处理后, 进行代谢组学的研究, 研究发现: 
在Cu2+处理组中叶绿素、水溶性蛋白质及酚类化合

物含量均呈下降趋势; 水杨酸处理组则趋势相反; 
在Cu2+和水杨酸共同处理组中发现, 水杨酸并不能

抵制在Cu2+胁迫下3种化合物的下降趋势。然而植物

体内的Cu2+浓度并未升高可能与水杨酸相关的苯甲

酸的积累有关(Jozef et al., 2010)。 
芸薹属(Brassica)植物一直被认为是金属离子

的收集器, 并广泛应用于土壤的修复中, 但对其金

属离子耐受的机制却不清楚。Jahangir等(2008)对芜

菁(Brassica rapa)中由金属离子介导的代谢物的变

化进行了研究, 分别用4种不同浓度(50、100、250
和500 mmol·L–1)的3种金属离子(Cu2+、Fe3+、Mn2+)
对芜菁进行处理 , 并对处理过的植物样品用 1H 
NMR和2D-NMR进行检测, 对检测的结果使用PCA
和偏最小二乘法(PLS)进行分析处理。葡糖酸和羟酸

共轭盐类化合物、一些碳水化合物、氨基酸等初级

代谢产物可以作为区分不同种类金属离子处理植

株的差异代谢产物。研究表明, 使用Cu2+和Fe3+对植

物进行处理后, 代谢产物的变化比用Mn2+处理的植

株大。而且, 代谢产物的变化不仅与金属离子的种

类有关, 同时也与金属离子的浓度相关联。 
Kieffer等(2009)对镉胁迫下的白杨(Poplar spp.)

的叶子进行了蛋白质组和代谢轮廓分析相结合的

研究。研究发现白杨应答镉胁迫时色素水平和碳水

化合物的水平发生变化。在镉胁迫下, 白杨呈现出

生长抑制, 光合作用也受到一定的影响, 在生长发

育过程中, 光合作用产物在植物中以己糖或其他复

杂糖类的形式储存起来, 从而起到渗透压调节的作

用。 

2  结论和展望 

随着新的分析检测技术和生物信息学的发展, 
代谢组学作为一个研究平台, 为植物代谢研究提供

了全面、多维的视角, 从而为人们从整体上全面理

解植物代谢提供了可能。但同时代谢组学的研究依

然存在很多亟待解决的问题。首先应解决分析分离

的偏差和局限性以及建立海量数据的数据处理方

法。后基因组时代众多组学的发展将生物学科带入

了定量化和系统化科学的时代, 同时向分析化学提

出了更高、更严峻的挑战, 新型的复杂样品处理技

术, 灵敏、专一、原位、动态、无损、快速的代谢
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组检测、表征与操纵技术, 代谢物质组成、结构和

功能信息获取的新型表征技术和完整的数据采集

和成像系统, 有效、快速处理代谢组海量复杂数据

的新化学信息学方法, 以及这些技术和方法学的原

始性创新、学科交叉和多维技术联用基本理论(郭宾

和戴仁科, 2007)的开发研究十分重要。其次, 格式

纷繁的数据归一化和数据库的建立, 制定代谢组学

工作标准(包括方法、信息和数据库), 以及实现代谢

组与基因组、转录组和蛋白质组等数据的整合、构

建系统生物学知识库, 以获得对生命过程的定量研

究和复杂生物网络的系统认识, 是未来代谢组学研

究的重要趋势。 

代谢组学技术在植物应答逆境胁迫研究领域

中的应用确实取得了一些新进展, 拓展了对于植物

耐受非生物胁迫分子机理的认识, 然而对于植物复

杂的应答胁迫代谢的机制来说, 我们现在的认识仍

然十分有限, 因此, 开展更多植物的应答胁迫的相

关代谢组学研究, 无疑能促进人们对于植物胁迫应

答代谢规律的系统认知, 再通过植物代谢组学、转

录组学、蛋白质组学和基因组学的整合, 有助于人

们从整体水平上把握植物胁迫应答机制, 进而应用

于植物抗逆性改良, 保障其生产力的提高与稳定。 

致谢   国家 “十一五 ”科技支撑计划 (2006BAI- 
06A18-16)资助。 
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