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　 　 摘要:　 为了比较不同品种绿豆芽的代谢物差异ꎬ利用非靶向代谢组学分析方法对晋绿豆 ２ 号豆芽和滩绿 １１６
豆芽的代谢物进行分析ꎮ 结果表明ꎬ从 ２ 种豆芽中共检测出１ ９６８种差异代谢物ꎮ 根据重要性投影值(ＶＩＰ)≥１ 和

Ｐ<０􀆰 ０５ 的标准ꎬ共筛选得到差异显著的代谢物１ ０６４种ꎬ占总差异代谢物的 ５４􀆰 ０７％ꎮ 这１ ０６４种差异代谢物主要分

布在丙烷、哌啶和吡啶类生物碱生物合成通路ꎬ氨基糖和核苷酸糖代谢通路、膦酸盐和次膦酸盐代谢通路ꎬ萜类主

干生物合成通路ꎬ糖酵解 /糖异生通路中ꎮ 差异代谢物中ꎬ葫芦巴碱具有降血糖的作用ꎬ其代谢途径为烟酸和烟酰

胺代谢途径ꎬ该代谢途径属于丙烷、哌啶和吡啶类生物碱生物合成通路ꎬ滩绿 １１６ 豆芽中葫芦巴碱含量显著高于晋

绿豆 ２ 号豆芽ꎮ 本研究结果为绿豆芽用种质资源挖掘提供了理论依据ꎮ
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　 　 绿豆[Ｖｉｇｎａ ｒａｄｉａｔａ(Ｌ.)Ｗｉｌｃｌｚｅｋ]是重要的豆类

作物ꎬ具有丰富的营养价值和重要的经济价值[１]ꎮ 中

国绿豆种质资源丰富ꎬ根据其种皮光泽ꎬ绿豆可分为

明绿豆和毛绿豆[２]ꎮ 明绿豆表皮颜色鲜亮、形状规

整ꎬ籽粒大小均一ꎬ营养物质含量较高[３]ꎻ毛绿豆表皮
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无光泽ꎬ灰暗ꎬ但其籽粒较大ꎬ且出芽快ꎬ芽苗粗壮[４]ꎮ
绿豆芽是绿豆种子发芽后长出的幼苗ꎬ是一种风味独

特、老少皆宜的食物[５]ꎮ 在发芽过程中ꎬ绿豆功能性

成分含量发生显著变化ꎬ提取物的抗氧化能力增

强[６￣７]ꎮ 和绿豆种子相比ꎬ绿豆芽中含有更加丰富的

酚类和黄酮类化合物ꎬ具有较强的抗氧化能力和较高

的药用价值[８￣１３]ꎮ 目前对绿豆芽营养价值的研究多

集中在总酚含量、总黄酮含量及抗氧化能力上ꎬ对绿

豆芽整体代谢物的研究较少ꎮ
代谢组学(Ｍｅｔａｂｏｌｏｍｉｃｓ)旨在采用高通量技术

和多元数据处理方法ꎬ对特定时刻或者特定环境条

件下生物体内小分子代谢产物进行定性与定量分

析ꎮ 代谢组学分析可以全面揭示生物体内代谢物质

的动态平衡和生物体对环境变化的应答[１４￣１５]ꎮ 代

谢组学分析具有高效、覆盖面广、高精确度等优点ꎬ
可用于挖掘生物体内潜在活性成分[１６￣１７]ꎮ 在目前

的研究中ꎬ代谢组学方法多用于分析植物细胞内的

小分子代谢物(糖类、氨基酸、脂肪酸、维生素、次生

代谢物)在生长发育、响应环境刺激和加工储存过

程中的含量变化[１８]ꎮ 代谢组学可以分为非靶向代

谢组学和靶向代谢组学ꎮ 靶向代谢组学是对特定代

谢产物的研究和分析ꎮ 非靶向代谢组学可以全面、
系统地分析生物体内的所有代谢产物ꎮ

本研究拟利用非靶向代谢组学分析ꎬ并采用超高

效液相色谱￣串联质谱技术ꎬ检测晋绿豆 ２ 号(明绿

豆)豆芽和滩绿 １１６(毛绿豆)豆芽中的代谢物含量ꎬ
并对差异代谢物进行分析ꎬ以期发掘绿豆芽的药用价

值ꎬ同时为绿豆芽用品种的选择提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

晋绿豆 ２ 号(明绿豆)和滩绿 １１６(毛绿豆)来自

山西农业大学基础部杂粮辐射育种组ꎮ
甲醇、乙腈和分析标准品购自德国 Ｍｅｒｃｋ 公司ꎬ

为高色谱纯度ꎻ甲酸购自日本 ＴＣＩ 公司ꎬ符合色谱分

析的纯度要求ꎻ Ｌ￣２￣氯苯丙氨酸 (化学纯度超过

９８％)购自上海阿拉丁生化科技股份有限公司ꎮ
Ａｃｑｕｉｔｙ Ｉ￣Ｃｌａｓｓ ＰＬＵＳ 超高效液相色谱、 Ｘｅｖｏ

Ｇ２￣ＸＳ ＱＴＯＦ 高分辨质谱、色谱柱 (２.１ ｍｍ× １００􀆰 ０
ｍｍꎬ１􀆰 ８ μｍ)均购自美国 Ｗａｔｅｒｓ 公司ꎮ
１.２　 试验方法

１.２.１　 发芽试验　 将晋绿豆 ２ 号和滩绿 １１６ 的种子

(图 １)消毒ꎬ２５ ℃ 室温下浸泡 ６ ｈꎬ放入发芽机发

芽ꎮ 从放入发芽机后开始计时ꎬ分别于 ０ ｈ、２４ ｈ、４８
ｈ 整体取样ꎮ 使用直尺测定豆芽下胚轴长ꎬ使用游

标卡尺测定豆芽下胚轴直径ꎬ使用分析天平测定全

株鲜重和全株干重ꎮ 将发芽 ２４ ｈ 的晋绿豆 ２ 号和

滩绿 １１６ 豆芽分别放入 １０ ｍＬ 冻存管中ꎬ６ 次重复ꎬ
冻存管于液氮速冻后放入－８０ ℃冰箱中保存备用ꎮ

图 １　 供试绿豆品种的种子

Ｆｉｇ.１　 Ｓｅｅｄｓ ｏｆ ｔｅｓｔｅｄ ｍｕｎｇ ｂｅａｎ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

１.２.２　 样品预处理　 在 ５０ ｍｇ 样品中添加１ ０００ μＬ
含标准品的溶剂(甲醇、乙腈和水按２ ∶ ２ ∶ １ 体积比

混合ꎬ标准品质量浓度设定为 ２０ ｍｇ / Ｌ)ꎮ ３０ ｓ 旋转

混匀后ꎬ放入小钢珠ꎬ研磨机 ４５ Ｈｚ 处理 １０ ｍｉｎꎬ冰
水中超声处理 １０ ｍｉｎꎬ在－２０ ℃下静置 １ ｈꎮ 在 ４ ℃
低温下１２ ０００ ｒ / ｍｉｎ离心 １５ ｍｉｎꎬ将上清液进行真空

干燥ꎬ并将其重新溶解于 １６０ μＬ 乙腈 /水溶液(体积

比１ ∶ １)ꎬ再次旋转混匀 ３０ ｓꎬ进行冰水超声处理ꎮ
最后ꎬ在 ４ ℃低温下１２ ０００ ｒ / ｍｉｎ离心 １５ ｍｉｎꎬ将上

清液置于进样瓶中备用ꎮ
１.２.３　 质控样本　 在分析流程中ꎬ从样品提取液中

取出 １０ μＬ 混合成质控样本[１９]ꎬ按照每 １０ 个测试

样品中插入 １ 个质控样本的比例ꎬ采用与测试样品

相同的处理和检测方法ꎮ
１.２.４　 超高效液相色谱￣串联质谱分析 　 使用 Ａｃ￣
ｑｕｉｔｙ ＵＰＬＣ ＨＳＳ Ｔ３ 色谱柱(２.１ ｍｍ×１００􀆰 ０ ｍｍꎬ１􀆰 ８
μｍ)ꎬ流动相包含 ０􀆰 １％甲酸的水溶液 ( Ａ 相) 和

０􀆰 １％甲酸的乙腈溶液(Ｂ 相)ꎬ流动相程序参考唐佳

代等[２０]的程序并略作改动ꎮ
１.３　 数据分析

原始数据的采集与初步处理参考方贤胜等[１７]

和李亚娇等[２１]的方法ꎮ 采用多元统计分析ꎬ对两组

样品进行主成分分析(ＰＣＡ)、正交偏最小二乘判别

分析(ＯＰＬＳ￣ＤＡ)和聚类分析ꎬ结合Ｐ<０􀆰 ０５、重要性

投影值(ＶＩＰ)≥１ꎬ同时根据含量增加的代谢物差异

倍数值(ＦＣ)≥２ꎬ含量减少的代谢物差异倍数值
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(ＦＣ)≤０􀆰 ０５ 筛选显著差异代谢物ꎮ 对差异代谢物

进行层次聚类分析ꎬ将得到的相应差异代谢物提交

至京都基因组百科全书(ＫＥＧＧ) 数据库网站( ｈｔ￣
ｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｋｅｇｇ.ｊｐ / )进行相关代谢通路分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 豆芽的生长指标

统计晋绿豆 ２ 号和滩绿 １１６ 的下胚轴长、下胚轴

直径、全株鲜重、全株干重和含水率 ５ 个指标进行统

计ꎮ 如表 １ 所示ꎬ发芽 ０ ｈꎬ晋绿豆 ２ 号和滩绿 １１６ 的绿

豆下胚轴长和下胚轴直径均为 ０ꎬ说明此时种子没有发

芽ꎬ呈现吸水状态ꎮ 发芽 ２４ ｈꎬ晋绿豆 ２ 号和滩绿 １１６
的的下胚轴长为２０􀆰 ４７ ｍｍ 与２６􀆰 ７３ ｍｍꎬ下胚轴直径为

１􀆰 １６ ｍｍ 和１􀆰 ４４ ｍｍꎬ故此时已达到发芽状态ꎮ 发芽４８
ｈꎬ晋绿豆 ２ 号和滩绿 １１６ 的下胚轴长分别达到 ３５􀆰 １０
ｍｍ 和 ４７􀆰 ３０ ｍｍꎬ下胚轴直径分别达到 １􀆰 ７６ ｍｍ 和

１􀆰 ９６ ｍｍꎬ此时豆芽状态较好ꎮ 但是在发芽 ４８ ｈꎬ豆芽

长出真叶ꎬ可能与室内较高的温度和换水间隙豆芽受

到光照有关ꎮ 真叶的出现会影响豆芽口感ꎬ故选取发

芽 ２４ ｈ 的豆芽进行后续代谢组学分析ꎮ

表 １　 豆芽的生长指标

Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｒｏｗｔｈ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｍｕｎｇ ｂｅａｎ ｓｐｒｏｕｔｓ

发芽时
间(ｈ) 生长指标 　 　 　 晋绿豆 ２号 滩绿 １１６

０ 下胚轴长(ｍｍ) ０ ０

下胚轴直径(ｍｍ) ０ ０

全株鲜重量(ｇ) ０.０９６ ７±０.０２０ ０ ０.０９７ ０±０.０１０ ０

全株干重量(ｇ) ０.０６２ ５±０.０２０ ０ ０.０６３ ６±０.０１０ ０

含水率(％) ３５.３４０ ０±０ ３４.３７０ ０±０

２４ 下胚轴长(ｍｍ) ２０.４７０ ０±０.９１０ ０ ２６.７３０ ０±１.０１０ ０∗∗

下胚轴直径(ｍｍ) １.１６０ ０±０.０６０ ０ １.４４０ ０±０.０１０ ０∗∗

全株鲜重量(ｇ) ０.１６３ ５±０.１５０ ０ ０.１６９ ３±０.０１０ ０

全株干重量(ｇ) ０.０４７ ２±０.０１０ ０ ０.０５１ ３±０.０１０ ０∗∗∗

含水率(％) ７０.９９０ ０±０.０２０ ０ ６９.７３０ ０±０

４８ 下胚轴长(ｍｍ) ３５.１００ ０±２.８００ ０ ４７.３００ ０±０.３００ ０∗

下胚轴直径(ｍｍ) １.７６０ ０±０.０８０ ０ １.９６０ ０±０.０７０ ０∗

全株鲜重量(ｇ) ０.２１７ ５±０.０３０ ０ ０.２３０ ５±０.０４０ ０∗

全株干重量(ｇ) ０.０４６ ６±０.０１０ ０ ０.０４７ ８±０.０１０ ０

含水率(％) ７８.５７０ ０±０ ７９.２８０ ０±０∗∗

∗表示Ｐ<０􀆰 ０５０ꎬ∗∗表示Ｐ<０􀆰 ０１０ꎬ∗∗∗表示Ｐ<０􀆰 ００１ꎮ

２.２　 代谢物多维统计分析

２.２.１　 主成分(ＰＣＡ)分析 　 对样本数据进行降维

处理ꎬ得到了 １１ 个主要组分ꎮ 其中第 １ 主成分

(ＰＣ１) 解释了 ２７􀆰 ０９％ 的数值变异ꎬ第 ２ 主成分

(ＰＣ２)解释了 １６􀆰 ７６％的数值变异ꎮ 如图 ２ 所示ꎬ无
论是组内还是组间ꎬ晋绿豆 ２ 号豆芽和滩绿 １１６ 豆

芽的代谢物之间都存在差异ꎮ 晋绿豆 ２ 号豆芽组内

分离度较滩绿 １１６ 豆芽高ꎮ 组内分离度高可能是因

为同一品种的不同单株在形态特征和代谢成分上存

在较大的差异ꎮ

Ａ:晋绿豆 ２ 号豆芽ꎻＤ:滩绿 １１６ 豆芽ꎮ Ａ１~Ａ６ 分别表示晋绿豆 ２
号豆芽的 ６ 个重复ꎮ Ｄ１~Ｄ６ 分别表示滩绿 １１６ 豆芽的 ６ 个重复ꎮ

图 ２　 主成分分析得分图

Ｆｉｇ.２　 Ｓｃｏｒｅ ｐｌｏｔ ｏｆ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ

２.２.２　 正交偏最小二乘判别(ＯＰＬＳ￣ＤＡ)分析　 利用正

交偏最小二乘判别分析(ＯＰＬＳ￣ＤＡ)模型对晋绿豆 ２ 号

豆芽和滩绿 １１６ 豆芽代谢物进行分析ꎮ 如图 ３ａ 所示ꎬ
在模型中ꎬ晋绿豆 ２ 号豆芽集中于置信区间左方ꎬ而滩

绿 １１６ 豆芽集中于右方ꎬ说明晋绿豆 ２ 号豆芽和滩绿

１１６ 豆芽的代谢特征被清晰区分开ꎮ ＯＰＬＳ￣ＤＡ 模型的

第一主成分(ＰＣ１)和第二主成分(ＰＣ２)分别解释了

２４％和 １９％的变异ꎬ模型质量参数 ＲＸ２(在 Ｘ 轴方向模

型的解释率)为０􀆰 ４２３ꎬＲ２Ｙ(在Ｙ 轴方向模型的解释率)
为 ０􀆰 ９９１ 和 Ｑ２Ｙ 为 ０􀆰 ８２５ꎬＱ２Ｙ 值大于 ０􀆰 ５ꎬ表明这是一

个较强的预测模型ꎮ 为了验证 ＯＰＬＳ￣ＤＡ 模型的鲁棒

性ꎬ进行置换测试ꎮ 随机置换样本的分组标签ꎬ并用这

些置换的标签构建新的 ＯＰＬＳ￣ＤＡ 模型ꎬ计算并在得分

图上反复绘制模型的 Ｒ２Ｙ 值和 Ｑ２Ｙ 值ꎮ 如图 ３ｂ 所示ꎬ
横轴表示原始模型与置换模型之间的关联性ꎬ纵轴表

示Ｒ２Ｙ 值或Ｑ２Ｙ 值ꎮ 置换模型的Ｒ２Ｙ 值和Ｑ２Ｙ 值均低

于原始模型ꎬ且 Ｑ２Ｙ 的回归线斜率为正ꎬ说明模型有效

且具有预测能力ꎮ 同时说明在训练集和测试集上模型

具有良好的独立性ꎮ
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Ａ:晋绿豆 ２ 号豆芽ꎻＤ:滩绿 １１６ 豆芽ꎮ Ａ１~Ａ６ 分别表示晋绿豆 ２ 号豆芽的 ６ 个重复ꎮ Ｄ１~Ｄ６ 分别表示滩绿 １１６ 豆芽的 ６ 个重复ꎮ ａ 图中

Ｒ２Ｘ 表示对代谢物定量矩阵的解释率ꎬＲ２Ｙ 表示对样本分组矩阵的解释率ꎻＱ２Ｙ 表示模型的预测能力ꎻＲＭＳＥＥ 表示训练集均方根误差ꎻｐｒｅ

表示预测组件数ꎻｏｒｔ 表示正交分量的数量ꎮ ｂ 图中 Ｒ２Ｙ 表示 Ｘ 取值为 １ 时对样本分组矩阵的解释率ꎬＱ２Ｙ 表示 Ｘ 取值为 １ 时模型的预测能

力ꎮ
图 ３　 正交偏最小二乘判别分析(ＯＰＬＳ￣ＤＡ)得分图(ａ)和验证图(ｂ)
Ｆｉｇ.３　 Ｓｃｏｒｅ ｐｌｏｔ (ａ) ａｎｄ ｖｅｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｌｏｔ (ｂ) ｏｆ ｏｒｔｈｏｇｏｎａｌ ｐａｒｔｉａｌ ｌｅａｓｔ ｓｑｕａｒｅｓ ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＯＰＬＳ￣ＤＡ)

２.３　 代谢物统计与分析

２.３.１　 代谢组成分总体分析 　 利用 ＬＣ￣ＱＴＯＦ 平

台对 ６ 份晋绿豆 ２ 号豆芽和 ６ 份滩绿 １１６ 豆芽进

行代谢组学分析ꎬ检测出１８ １５４个特征峰ꎬ并通过

ＨＭＤＢ 数据库( ｈｔｔｐｓ: / / ｈｍｄｂ. ｃａ / )注释出４ １２８种
代谢物ꎬ其中差异代谢物１ ９６８种ꎮ 如图 ４ 所示ꎬ
１ ９６８种代谢物被分为脂质和类脂( ３５􀆰 ７７％)、有
机酸及 其 衍 生 物 ( １５􀆰 ７０％)、有 机 杂 环 化 合 物

(１１􀆰 ５３％)、苯丙类和聚酮类化合物(１０􀆰 ４２％)、有
机含氧化合物(９􀆰 ６０％)、苯环型化合物(７􀆰 ７２％)、
核苷 /核苷酸和类似物(３􀆰 ７１％)、生物碱及其衍生

物(１􀆰 ９３％)、有机含氮化合物(１􀆰 ５２％)以及其他

含量小于 １％的代谢物[碳氢化合物及其衍生物

(０􀆰 ７６％)、 木 脂 素 /新 木 脂 素 及 相 关 化 合 物

(０􀆰 ７１％)、有机硫化合物(０􀆰 ３６％)、均相非金属化

合 物 ( ０􀆰 １５％)、 混 合 金 属 /非 金 属 混 合 物

(０􀆰 ０５％)、有机 １ꎬ３ 偶极化合物(０􀆰 ０５％)]ꎮ 其中

晋绿豆 ２ 号豆芽和滩绿 １１６ 豆芽中含量差异较大

的代谢物是脂质和类脂、有机酸及其衍生物、有机

杂环化合物、苯丙类和聚酮类化合物、有机含氧化

合物ꎬ共计１ ６３４种(８３􀆰 ０３％)ꎬ说明它们在绿豆芽

的代谢过程中起重要作用ꎮ 其中ꎬ归属于苯丙类

和聚酮类化合物的黄酮和归属于有机酸及其衍生

物的多酚类化合物具有重要研究价值ꎮ

图 ４　 差异代谢物分类

Ｆｉｇ.４　 Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ

２.３.２　 聚类热图分析　 以 ＶＩＰ≥１ 和 Ｐ<０.０５ 为标

准ꎬ共筛选出１ ０６４种差异显著的代谢物ꎬ占代谢物

总数的 ５４􀆰 ０７％ꎬ这表明晋绿豆 ２ 号豆芽与滩绿 １１６
豆芽中之间存在大量代谢差异物ꎮ 如图 ５ 所示ꎬ与
滩绿 １１６ 豆芽相比ꎬ晋绿豆 ２ 号豆芽中 ４８４ 种代谢

物相对含量上升ꎬ５８０ 种代谢物相对含量下降ꎮ 说

明晋绿豆 ２ 号豆芽与滩绿 １１６ 豆芽代谢物含量差异

较大ꎬ晋绿豆 ２ 号豆芽中代谢物含量低于滩绿 １１６
豆芽ꎮ
２.３.３　 主要差异代谢物分析　 如图 ６ 所示ꎬ将差异

倍数(ＦＣ)进行对数变换处理(ｌｏｇ２ＦＣ)ꎬ可以直观比
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Ａ:晋绿豆 ２ 号豆芽ꎻＤ:滩绿 １１６ 豆芽ꎮ Ａ１~Ａ６ 分别表示晋绿豆 ２ 号豆芽的 ６ 个重复ꎮ Ｄ１~Ｄ６ 分别表示滩绿 １１６ 豆芽的 ６ 个重复ꎮ
图 ５　 差异代谢物热图

Ｆｉｇ.５　 Ｔｈｅ ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ

较每种代谢物在晋绿豆 ２ 号豆芽与滩绿 １１６ 豆芽中

相对含量差异ꎬ从而确定相对含量差异最显著的 ２０
种代谢物ꎮ 与滩绿 １１６ 豆芽相比ꎬ晋绿豆 ２ 号豆芽

中的白屈菜碱、丝氨酸异亮氨酸、槲皮素￣３￣(６″￣丙二

酰半乳糖苷)、３￣(３ꎬ４￣二羟基苯基)、阿维菌素 Ｂ１ｂ
单糖、异亮氨酰基氨基丁酸、羧亚精胺、艾兰替诺 Ｆ、

(￣)￣司达明、香豆酰基尸体胺的相对含量显著增加ꎬ
生育三烯酚、普可林 ３Ｂ、６″￣Ｏ￣乙酰染料素、５￣咖啡酰

莽草酸、阿魏酰二酮辅酶 Ａ、４ꎬ８￣二羟基喹啉￣２￣羧酸

酯、羽扇豆酮、椰油￣８￣醇二磷酸酯、２￣甲氧基￣５￣乙酰

氧基￣呋喃糖￣１(１０)￣烯￣６￣酮、叶酸的相对含量显著

下降ꎮ
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图 ６　 晋绿豆 ２ 号豆芽与滩绿 １１６ 豆芽中差异显著的 ２０ 种代谢物

Ｆｉｇ.６　 Ｔｗｅｎｔｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｗｉｔｈ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｊｉｎｌü Ｎｏ.２ ｍｕｎｇ ｂｅａｎ ｓｐｒｏｕｔｓ ａｎｄ Ｔａｎｌü Ｎｏ.１１６ ｍｕｎｇ ｂｅａｎ ｓｐｒｏｕｔｓ

２.３.４ 　 差异代谢物通路分析 　 如图 ７ 所示ꎬ通过

ＫＥＧＧ 数据库对差异代谢物进行通路富集分析ꎬ结
果表明ꎬ差异代谢物共分布于 ８０ 条代谢通路ꎬ包括

氨基酸代谢通路、次生代谢产物合成通路、跨膜运输

通路、脂质代谢通路等ꎬ从中筛选出差异代谢物富集

数量最多的前 ５ 条通路依次为丙烷、哌啶和吡啶类

生物碱生物合成通路ꎬ氨基糖和核苷酸糖代谢通路ꎬ
膦酸盐和次膦酸盐代谢通路ꎬ萜类主干生物合成通

路ꎬ糖酵解 /糖异生通路ꎮ 这 ５ 条通路主要与次生代

谢产物的生物合成和糖代谢有关ꎮ 如表 ２ 所示ꎬ晋
绿豆 ２ 号豆芽与滩绿 １１６ 豆芽中含量差异较大的代

谢物主要富集在丙烷、哌啶和吡啶类生物碱生物合

成通路中ꎮ 与晋绿豆 ２ 号豆芽相比ꎬ滩绿 １１６ 豆芽

中东莨菪碱卡、葫芦巴碱、Ｌ￣哌啶和托品相对含量显

著上升(Ｐ<０􀆰 ０５０)ꎬ景天胺、胡椒碱、曲蒄脒、半叶碱

相对含量极显著上升(Ｐ<０􀆰 ０１０)ꎬ卡吕施汀 Ａ３ 相

对含量显著下降(Ｐ<０􀆰 ０５０)ꎬ(Ｓ)￣２ꎬ３ꎬ４ꎬ５￣四氢吡

啶￣２￣羧酸酯、Ｌ￣异亮氨酸、Ｎ￣甲基哌啶、５￣氨基戊醛

相对含量极显著下降(Ｐ<０􀆰 ０１０)ꎬ苦马豆素、千里光

碱相对含量极显著下降(Ｐ<０􀆰 ００１)ꎮ 晋绿豆 ２ 号豆

芽和滩绿 １１６ 豆芽中相对含量差异最大的代谢物为

景天胺ꎬ差异达 １７ 倍ꎬ其次为葫芦巴碱ꎬ差异达 ３ 倍

多ꎮ 葫芦巴碱是一种天然代谢产物ꎬ具有降血糖作

用ꎬ绿豆芽降血糖、降血脂的作用可能与葫芦巴碱有

关ꎮ 如图 ７ 所示ꎬ分析丙烷、哌啶和吡啶类生物碱合

成通路中的烟酸和烟酰胺代谢途径ꎬ影响葫芦巴碱

合成的关键酶是烟酸 Ｎ￣甲基转移酶ꎬ因此可以通过

提高烟酸 Ｎ￣甲基转移酶活性提高绿豆芽中葫芦巴

碱的含量ꎮ

３　 讨 论

在绿豆种子萌发过程中ꎬ生成了一系列次生代

谢产物ꎮ 被激活的酶能够分解绿豆种子中贮存的营

养物质ꎬ将其转化成更小的分子如多肽等ꎬ这些小分

子营养物质更易被人体吸收和利用ꎬ代谢组学分析

方法通过检测生物体中的小分子代谢物来揭示生物

体的代谢变化和生理反应[２２]ꎮ 张丽媛等[２３] 利用气

相色谱￣质谱联用仪(ＧＳ￣ＭＳ)检测不同品种的绿豆

种子ꎬ发现不同品种的绿豆种子中的代谢产物种类

和含量都存在差异ꎬ代谢过程也不一样ꎻ Ｎａ￣ｊｏｍ
等[２４]发现绿豆种子萌发时单糖、有机酸和氨基酸含

量显著增加ꎬ而脂肪酸甲酯含量降低ꎮ 植物中代谢

物含量受外界环境影响较大ꎬ靶向代谢组学是针对

特定一类代谢物的研究分析ꎬ其物质鉴定准确率高

但覆盖面不够广泛ꎮ 因此本研究主要采用非靶向代

谢组学的方法对代谢物的进行分析ꎬ旨在尽可能全

面发掘明绿豆晋绿豆 ２ 号豆芽和毛绿豆滩绿 １１６ 豆

芽中的代谢物信息ꎮ
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Ａ:ＫＥＧＧ 富集气泡图ꎻＢ:ＫＥＧＧ 功能注释通路图ꎮ
图 ７　 ＫＥＧＧ 分析图

Ｆｉｇ.７　 ＫＥＧＧ ａｎａｌｙｓｉｓ ｃｈａｒｔ

表 ２　 丙烷、哌啶和吡啶类生物碱生物合成途径中的代谢物

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓ ｏｆ ｐｒｏｐａｎｅꎬ ｐｉｐｅｒｉｄｉｎｅ ａｎｄ ｐｙｒｉｄｉｎｅ ａｌｋａｌｏｉｄｓ

编号　 　 　 　 　 登录号　 　 　 　 　 名称　 　 　 　 　 晋绿豆 ２ 号豆芽 滩绿 １１６ 豆芽 相对含量变化

ｎｅｇ＿２４０５ ５１￣３４￣３ 东莨菪碱 ２３５.００±３６.３６ ２９５.２８±５２.６０∗ 上升

ｎｅｇ＿２４８１ ４９７￣８８￣１ 景天胺 ２.７４±３.４６ ４６.９９±２５.５５∗∗ 上升

ｎｅｇ＿２５２２ ９４￣６２￣２ 胡椒碱 １ ０１５.８８±２８２.４２ ２ ４１１.６２±８６１.２６∗∗ 上升

ｎｅｇ＿３９８８ ５３５￣８３￣１ 葫芦巴碱 １３.８５±１２.９ ４２.９９±２３.３２∗ 上升

ｎｅｇ＿９１６３ ５２６￣６４￣７ 曲蒄脒 ４７.６０±２２.３１ １７７.１０±６８.５４∗∗ 上升

ｐｏｓ＿３８６４ ５７９￣２１￣５ 半叶碱 ６４.８９±１８.１０ １１３.４６±１９.６８∗∗ 上升

ｐｏｓ＿７４５ ３１０５￣９５￣１ Ｌ￣哌啶 ４７８.１９±１１５.６５ ６２６.６５±８６.１９∗ 上升

ｐｏｓ＿８１５９ １３５￣９７￣７ 托品 ６３.５３±５.７６ ８３.４３±１３.５９∗ 上升

ｎｅｇ＿２５３７ ７３９８０￣７８￣６ (Ｓ)￣２ꎬ ３ꎬ ４ꎬ ５￣四氢
吡啶￣２￣羧酸酯

１３９.８４±３４.２１ ７９.９７±２１.４８∗∗ 下降

ｎｅｇ＿２７４６ ７２７４１￣８７￣８ 苦马豆素 ２２９.９６±４７.３３ １３３.５６±１７.９７∗∗∗ 下降

ｎｅｇ＿３４５９ ４４３￣７９￣８ Ｌ￣异亮氨酸 １１９.７１±２１.８４ ７８.６８±６.６０∗∗ 下降

ｎｅｇ＿５４０３ １３０￣０１￣８ 千里光碱 １１４.６９±２８.８７ ３３.８５±１１.３０∗∗∗ 下降

ｎｅｇ＿９１８５ ４０１９９￣４５￣９ Ｎ￣甲基哌啶 ２４.２８±８.１９ ８.２９±４.９８∗∗ 下降

ｐｏｓ＿２７９９ １３１５８０￣３６￣４ 卡吕施汀 Ａ３ ３８.８１±１１.９６ ２５.５１±３.３８∗ 下降

ｐｏｓ＿８３３ １４０４９￣１５￣１ ５￣氨基戊醛 ８０８.１７±１９１.１０ ４５０.３６±６２.０８∗∗ 下降
∗表示与晋绿豆 ２ 号豆芽相比差异达 Ｐ<０.０５０ 显著水平ꎬ∗∗表示与晋绿豆 ２ 号豆芽相比差异达 Ｐ<０.０１０ 显著水平ꎬ∗∗∗表示与晋绿豆 ２ 号豆芽
相比差异达 Ｐ<０.００１ 显著水平ꎮ

　 　 丙烷、哌啶和吡啶类生物碱生物合成通路中差

异代谢物数量排在第 １ 位ꎬ葫芦巴碱富集在丙烷、哌
啶和吡啶类生物碱的生物合成通路的烟酸和烟酰胺

代谢途径中ꎮ 葫芦巴碱又名 Ｎ￣甲基烟酸酯ꎬ是一种

天然代谢物ꎬ主要存在于植物葫芦巴中ꎬ具有降血

糖、降血脂、神经保护、抗偏头痛、镇静、改善记忆、抗
菌、抗病毒的作用ꎬ并且具有抗肿瘤活性ꎬ已有研究

结果表明ꎬＮ￣甲基烟酸酯可以减少糖尿病听觉神经

病变和血小板聚集[２５￣２８]ꎮ Ｎ￣甲基烟酸酯能够影响 β
细胞再生、胰岛素分泌、葡萄糖代谢相关酶活性、活
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性氧含量、轴突延伸和神经元兴奋性[２９]ꎮ 有研究发

现ꎬ食用绿豆芽能够显著降低血糖、血浆 Ｃ 肽、胰高

血糖素、总胆固醇( ＴＣ)、甘油三酯( ＴＧ)和尿素氮

(ＢＵＮ)水平ꎬ具有抗糖尿病的作用[３０]ꎮ 食用绿豆芽

可降低与相关疾病(例如肥胖症、糖尿病、心血管疾

病、高血压、中风及癌症等)的风险[３１￣３３]ꎮ 其药理作

用和潜在机制值得进一步研究ꎮ 已有研究结果表

明ꎬ绿豆芽外泌体样纳米颗粒可减轻高脂饲料

(ＨＦＤ)￣链脲佐菌素(ＳＴＺ)联合诱导的 ２ 型糖尿病

小鼠的 ２ 型糖尿病ꎬ 其调解机制与 ＰＩ３Ｋ / Ａｋｔ /
ＧＬＵＴ４ / ＧＳＫ￣３β 信号通路有关[８]ꎮ

氨基糖和核苷酸糖是生物体中重要代谢物质ꎬ
在细胞内起到了重要的生物学功能ꎮ 氨基糖参与了

多糖的合成、抗生素的合成和细胞信号传导过程ꎬ在
抵抗疾病、提高粮食品质和产量方面发挥着重要作

用[３４]ꎮ 核苷酸糖是核酸的基本单元ꎬ参与了细胞内

能量转换和信号传导过程ꎬ本研究中ꎬ氨基糖和核苷

酸糖代谢通路中差异代谢物数量排在第 ２ 位ꎬ该途

径中的的代谢物与绿豆芽的抗菌、抗炎的作用有

关[３５]ꎮ 磷是组成细胞化合物的重要元素ꎬ参与多种

细胞功能ꎬ包括能量转移(三磷酸腺苷)、遗传信息

传递(ＤＮＡ 和 ＲＮＡ)、细胞内信号传导(环磷酸腺

苷)以及保护膜结构完整性(甘油磷脂) [３６]ꎮ 膦酸

盐和次膦酸盐代谢通路中差异代谢物数量排在第 ３
位ꎬ该通路中的代谢物与绿豆芽的脂质代谢有

关[３７]ꎮ 在差异代谢物检测过程中可能存在假阳性

质谱峰信号ꎬ因此还需要对鉴定出的差异代谢物进

一步进行靶向代谢组学分析ꎮ

４　 结 论

本研究基于非靶向代谢组学分析明绿豆晋绿豆

２ 号豆芽和毛绿豆滩绿 １１６ 豆芽中代谢物相对含

量ꎬ总共鉴定出 １ ９６８ 种差异代谢物ꎬ从中筛选得到

１ ０６４ 种差异显著的代谢物ꎮ 差异代谢物富集数量

最多的通路为丙烷、哌啶和吡啶类生物碱生物合成

通路ꎮ 葫芦巴碱分布在丙烷、哌啶和吡啶类生物碱

生物合成通路的烟酸和烟酰胺代谢途径中ꎬ具有降

血糖的作用ꎬ滩绿 １１６(毛绿豆)豆芽中葫芦巴碱含

量显著高于晋绿豆 ２ 号(明绿豆)豆芽ꎮ 本研究结

果为绿豆芽用种质资源挖掘提供了理论依据ꎮ
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