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摘要:代谢组学指某一生物系统中产生的或已存在的代谢物组的研究,以质谱和核磁共振技术为分析平台,以信息建模与系统

整合为目标。 随着代谢组学中的研究方法与技术成为生态学研究的有力工具,生态代谢组学概念应运而生,即研究某一个生物

体对环境变化的代谢物组水平的响应。 理清代谢组学与生态代谢组学学科发展的脉络,综述代谢组学研究中的常用技术及其

优势与局限性,论述代谢组学技术在生态学研究中的应用现状,展望代谢组学技术与其他系统生物学组学技术的结合在生态学

中的应用前景,提出生态代谢组学研究者未来要完成的任务和面对的挑战。
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Abstract: Metabolomics is the qualitative and quantitative study of the whole metabolome within a biological system.
Metabolomics attempts to systematically integrate metabolic processes using data accumulated from nuclear magnetic
resonance (NMR) and mass spectrometry (MS). NMR exploits the absorption and re-emission of electromagnetic radiation
by nuclei exposed to a magnetic field. Additionally, NMR reveals the specific quantum mechanical magnetic properties of
the atomic nucleus. MS is an analytical technique that provides spectra of the masses of the atoms or molecules comprising a
sample. From these spectra, researchers can determine the elemental or isotopic signature of a sample, the masses of its
constituent particles and molecules, and the chemical structures of molecules such as peptides. NMR and MS are among the
most widely used technical platforms in metabolomics research, enabling the acquisition of detailed and systematic
information of the biological systems under study. Currently, metabolomics has become an effective tool in researching
traditional ecologies such as soil and marine ecology. At present, metabolomics is increasingly connecting with other
systematic ‘omics爷 fields such as proteomics and genomics. The fusion of ecology with metabolomics and the merging of
metabolomics with other relevant techniques promise the establishment and development of a new ‘omics爷 field—ecological
metabolomics, or ecometabolomics. Ecometabolomics primarily aims to identify the global metabolomic response of an
organism to environmental changes, and thereby enhance our understanding of how different species interact and co鄄evolve.
Increasingly, ecologists are recognizing the importance of understanding how the metabolome and total number of metabolites
respond to environmental changes. In four sections, this paper discusses recent applications of metabolomics techniques in
ecological studies. The first section introduces the concepts of metabolomics and ecometabolomics and outlines their
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developmental history. The second section focuses on the widely used NMR and MS techniques. NMR includes 1H NMR,
13C NMR, 31P NMR, 17O NMR and 15N NMR, whereas MS techniques include gas chromatogram鄄mass spectrometry (GC鄄
MS), liquid chromatogram鄄mass spectrometry (LC鄄MS), and directed infusion or injection mass spectrometry (DIMS). In
the third section, the application status of metabolomics techniques in ecological research is discussed from two
perspectives. At the biological tissue level, metabolomics has been applied to individual, population, and community
ecologies. At the organism level, it has been adopted for species鄄level identification in animal ecology, plant ecology and
microbial ecology. The forth section discusses the future challenges and perspectives of ecometabolomics. First,
metabolomics will become more comprehensively integrated with other systematic biological techniques. Second, multiple
analytical methods and techniques adopted in metabolomics will be simultaneously applied to single biological samples,
enabling the synchronous accumulation of qualitative and quantitative data within a very short time. Third, a metabolomics
database will be compiled and expanded to facilitate scientific research and to increase the analytical efficiency of both
bioinformatics and metabolomics. The paper also suggests the roles for future ecologists. In conclusion, techniques relevant
to metabolomics will be widely and intensively applied in ecological research such as pressure response, life cycle variation,
population structure, interaction and circulation of nutrients, and ecological niches.
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1935 年,英国生态学家亚瑟·坦斯利(Arthur Tansley)提出生态系统概念[1]。 随着分子生物学技术用于

生物群落结构和丰度分析,以及高通量生物信息技术孕育的一系列系统生物学研究手段的迅猛发展,人们得

以更加整体地了解生态系统的过程和功能。 基因组学和转录组学考察遗传多样性和基因表达情况[2],蛋白

质组学能够发现新基因,并监测代谢途径及重要蛋白对环境变化的响应[3]。 但是,这些基于分子生物学原理

的实验技术往往受到分子标记和检测技术的局限,难以在研究对象的基因型和表型、数量和功能间建立直接

关联。
代谢物是生物信息传递的终端层次,代谢物组能直观反映生物体 /细胞对所处环境的响应。 1999 年,伦

敦帝国大学 Nicholson 教授发表生物系统对病原性刺激的代谢响应及基于核磁共振的多变量统计分析结果,
首次将相关研究定义为代谢组学范畴[4]。 代谢组学以组群指标分析为基础技术,以高通量检测和数据处理

为手段,以质谱(MS)和核磁共振(NMR)技术为分析平台,以信息建模与系统整合为目标,已成为生态学研究

的有力工具[5鄄8]。 近年来,代谢组学技术在土壤、海洋等传统生态学领域广泛应用,与其他系统生物学技术的

结合应用也日益密切,如蛋白质组学、转录组学和基因组学等[9鄄10]。 代谢组学与生态学的互相融合及相关技

术的交叉应用,孕育了一门新兴学科———生态代谢组学的建立与发展。 本文将理清代谢组学与生态代谢组学

学科发展的脉络,综述代谢组学研究中的常用技术的优势与局限性,论述代谢组学技术在生态学研究中的应

用现状,展望代谢组学技术与其他系统生物学组学技术的结合应用前景,提出生态代谢组学研究者未来要完

成的任务和面对的挑战。

1摇 生态代谢组学

代谢组学概念 metabonomics 和 metabolomics 分别出现于 20 世纪 90 年代[4] 和 21 世纪初[11],广义定义为

对某一生物系统中产生的或已存在的代谢物组的研究。 这两个术语描述的都是生物系统中代谢物组的定量

测定过程,不同之处在于:metabonomics 侧重病理性刺激及基因修饰带来的代谢响应,而 metabolomics 特指遗

传变化或环境波动带来的代谢响应。 这两个术语所涵盖的相关概念、研究方法(表 1)、分析技术和建模步骤

基本相似,因此如无特殊说明,学术界对二者没有明确区分。
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表 1摇 代谢组学研究中的相关概念与方法[12鄄16]

Table 1摇 Definitions and methods used in metabolomics studies [12鄄16]

概念 Conception 定义 Definition

代谢物 Metabolite 生化网络中具有生物活性的小分子物质

代谢物组 Metabolome 生物系统(如一个细胞)中的所有代谢物

胞外代谢物组 Exo鄄metabolome 细胞外(如培养物上清中)的所有代谢物

胞内代谢物组 Endo鄄metabolome 细胞(或细胞器)内的所有代谢物

代谢猝灭 Metabolic quenching (样品制备过程中)所有代谢活动的瞬间停止

目的物分析 Target analysis 一个目的代谢物(如蛋白)的底物和 / 或产物的定量分析a

代谢轮廓 Metabolic profiling 同类或特定路径中或相关的一系列代谢物(如糖类、脂类、有机酸类)的定量分析a

代谢指纹 Metabolic fingerprinting 胞内代谢物组的半定量分析b

代谢足迹 Metabolic footprinting 胞外代谢物组的半定量分析b

摇 摇 a: 定量分析指测定目的代谢物的绝对含量值,并给出基质效应误差的校正数据; b: 半定量分析由峰面积或峰高计算出的数据,数据误差源

自样品本身或基质效应,数据可用于直接比较相似样品间目的代谢物含量的相对变化

代谢组学的研究范畴是某一个生物体系中代谢物组水平的变化。 在此基础上,2011 年 Sardans 等人从生

态学角度提出生态代谢组学(ecological metabolomics / ecometabolomics)概念,即研究某一个生物体对环境变化

的代谢物组水平的响应(图 1)。 如果研究要阐释的是生物体在某一个代谢路径上对环境变化的代谢物水平

响应,则应称为局部生态代谢组研究(partial ecometabolomic studies, PEM) [17]。 随着代谢组学与生态学分支

学科交叉融合的日益深入,生态代谢组学研究已不局限于单一生物体代谢物组或某一代谢路径的生态学响

应,而是外延到生态系统中各种生物及非生物因子的生态学过程与功能及复杂相互作用,包括生物对非生物

因子如气候、营养匮乏、盐胁迫、低氧的生态代谢响应,两个或多个生物类群如植物与真菌、植物共生细菌与植

物病毒、植物与动物间的相互作用等等。 生态代谢组学的建立与发展,有助于深入认识物种间的相互作用机

制与协同进化机制,加深对生物进化和生态系统的运作规律的理解。

2摇 生态学研究中应用的代谢组学主要技术

本文将详细论述基于 NMR 和 MS 的两大技术平台在生态代谢组学研究中的应用现状,相关样品制备及

数据处理内容请参阅 Wu[18]、Koek[19]和 van Gulik[20]等人的报道。
2.1摇 核磁共振技术

核磁共振技术的基本原理是:自旋的原子核在恒定外加磁场中做称为进动的回旋转动,当进动频率与外

加电磁波频率相等时,二者产生的共振即称为核磁共振。 此时,原子核吸收电磁波能量的吸收曲线即核磁共

振谱(NMR鄄spectrum),可用于判断原子在分子中的位置与相对数量,进而对化合物进行定性与定量分析。
1960 年,Ohashi 首次将磁共振技术用于微生物代谢研究鄄红曲霉((Monascus sp.)产红曲黄素(monascoflavin)
及其还原产物[21]。 2001 年,Lefebvre 等人在美国北卡罗莱纳州召开的代谢轮廓剑桥健康技术会议第一届年

会(Proceedings of the 1st annual Cambridge Healthtech Conference on Metabolic Profiling, Chapel Hill, NC, USA)
上报告了核磁共振氢谱技术用于大肠杆菌(Escherichia coli)代谢组学研究的成果,正式宣告核磁共振技术成

为代谢组学研究的最主要技术平台。 目前 NMR 技术在生物医学领域的代谢组学中应用最为广泛,如检测脑

脊髓液、血液、尿液等体液代谢物组水平的变化用于疾病诊断,神经性疾病多发性硬化(Multiple Sclerosis,
MScl)病例代谢物组中的生物标志物识别等等[22]。 2013 年,Rivas鄄Ubach 等人建立并优化了用于生态代谢组

学研究的 NMR 研究方法,包括样本间的差异识别、环境变化相关生物标志物的鉴定等等,不仅推动了 NMR
技术在环境样品检测中的应用,也将促进 NMR 技术在生态学研究中的系统化与标准化进程[23]。 与其他分析

技术相比,核磁共振技术具有样品前处理简单且无损伤、样品中多种成分测定同步进行的优点。

0694 摇 生摇 态摇 学摇 报摇 摇 摇 35 卷摇
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图 1摇 生态代谢组学作为直接工具促进的生态学课题[17]

Fig.1摇 Ecological topics where ecometabolomics should represent a direct tool to advance[17]

2.1.1摇 核磁共振氢谱( 1H NMR)
1H 100%的天然丰度赋予其在 NMR 谱图中的高度灵敏性。1H NMR 谱图中,特征峰数量反映1H 化学环境

的种类,特征峰间的强度比则指示不同环境下1 H 的数目比。 由于积分曲线高度与对应氢核数成正比,
1H NMR既可对代谢物进行定量分析,也可用于结构定性。 2005 年,Rosenblum 等人用1H NMR 考察了加利福

尼亚红螺(Haliotis rufescens)在食物、温度、原核生物感染等环境压力下,机体枯萎症(withering syndrome)与代

谢物组水平响应间的关系,证明了1H NMR 从代谢组学角度用于海洋物种病理学研究的可行性[24]。 此后,
1H NMR广泛应用于代谢失调、器官损伤和恶性肿瘤等疾病诊断和病理机理研究领域。 Pearce 等人通过
1H NMR证明了维生素 B 复合物相关代谢物响应水平与乳腺癌恶性程度间的耦合关系[25]。 近年来,用于代谢

组学研究的核磁共振技术有了飞跃式发展,如检测体液中 L鄄左旋肉碱(L鄄carnitine)的高场单量子同调过滤核

磁共振氢谱(high field single quantum coherence filtering 1H鄄NMR) [26],判定大肠癌癌变阶段的高分辨率魔角旋

转核磁共振氢谱(high鄄resolution magic angle spinning 1H NMR, HR鄄MAS 1H NMR) [27]等。
2.1.2摇 核磁共振碳谱( 13C NMR)

13C 1.1%的极低天然丰度使其可以作为标记底物的示踪研究成为可能。 与传统同位素示踪技术相比,13C
作为稳定性同位素,具有无放射性危害、无环境污染和 NMR 检出灵敏等优点。13C NMR 除了可提供代谢物碳

核类型、碳分布、核间关系信息外,还能区分立体异构体的微细结构。 此外,13C NMR 能够弥补1H NMR 不能

测定不含氢官能团、无法区别含碳较多有机物中化学环境类似烷氢的不足。 Kalaitzis 等人将13C NMR 与1H
NMR 联用,从海绵代谢物组中成功检测出环己二烯基环衍生的 bromotyrosine 型生物碱[28]。 有研究者利用交

叉极化魔角旋转核磁共振碳谱(cross鄄polarization magic angle spinning 13C NMR, CP鄄MAS 13C NMR)解析了植

物有机代谢物组水平的响应与当地气候、土壤及植被间的关系[29]。
2.1.3摇 其他元素核磁共振波谱

除了1H NMR 和13C NMR 外,其他元素的核磁共振波谱也可用于代谢组学研究。31P 天然丰度为 100%,且
磷元素与生物体能量代谢关系密切,因此31P NMR 可用于含磷代谢物代谢途径及相关酶促反应动力学研

究[30]。19F NMR 则可用于探究含氟污染物的微生物降解途径、含氟药物在人体内的作用及代谢机理[31]。 此

外,核磁共振技术中用于代谢组学研究的元素还有17O[32]、15N[33鄄34]等。
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http: / / www.ecologica.cn

2.2摇 质谱技术

质谱是一种基于离子质核比测定的分析方法,因同时兼具灵敏性和特异性,目前已逐渐超越核磁共振技

术,成为代谢组学研究中代谢物定性及定量分析的最有力工具,多位研究者已发表了质谱技术在代谢组学中

应用的综述论文[35鄄36]。 近年来,质谱技术更是促进了生态代谢组学的革命性发展,覆盖领域从生态生理学、
生态毒理学到化学生态学和生物地理学等生态学分支或相关学科。
2.2.1摇 气相色谱鄄质谱联用(GC鄄MS)

GC鄄MS 技术用于代谢组学研究始于本世纪初,尽管存在样品衍生带来定量偏差、温度等因素影响柱效带

来信号损失、测定时间长等局限性,但由于 GC鄄MS 设备相对价格低,在化学及生物学研究中使用广泛,且用于

化合物定性分析的数据库信息量丰富,它仍是生态代谢组学研究的最主要技术平台。 GC鄄MS 可检测三孢布

拉氏霉菌(Blakeslea trispora) 代谢物组对胞外生化条件的响应,尤其是花生烯酸(arachidonic acid)对菌株产

茁鄄胡萝卜素(茁鄄carotene)的影响[37]。 Wallis 等人的研究表明,美国黑松(Pinus contorta)针叶中木质素、可溶性

酚类等次级代谢物的含量因当地环境条件即生态系统林地类型不同而显著变化,而与气候、地理因素不相

关[38]。 GC鄄MS 为生物样本提供代谢表型图谱,通过与谱库比对鉴定代谢物,可用于探究代谢机理、识别生物

标志物,在生态生理学、森林环境压力、生态毒理学和动植物间生态学关系领域有深入应用潜力[39]。
2.2.2摇 液相色谱鄄质谱联用(LC鄄MS)

LC鄄MS 与 GC鄄MS 相比的显著优势在于无需样品衍生化,因此可以分析的代谢物种类更多,同时灵敏度高

于 NMR。 目前,LC鄄MS 在微生物种属的化学分型鉴定[40]、特异性代谢物检测[41]、生物对极端环境的适应机

制[42]等研究中都有应用。 LC鄄MS 技术的局限性首先在于任何一种柱材料都不能适合分离所有代谢物,其次

是谱库数据量有限,将其与 GC鄄MS 结合使用,成为生态代谢组学者拓展研究深度的新选择。 Doerfler 等人采

用 MetMAX 校准工具和 COVAIN 统计工具同步分析了来自同一生物样品的 GC鄄MS 和 LC鄄MS 数据,通过格兰

杰因果(Granger causality)检验,构建了基于 GC鄄LC鄄MS 的整合数据代谢模型,可用于识别初级代谢和次级代

谢交界面的关键调节位点[43]。 在 Ciborowski 等人对臭氧自血疗法(ozonated autohemotherapy)中机体血液代

谢对臭氧的响应研究中,GC鄄MS 检测到乳酸及丙酮酸含量增高,LC鄄MS 则找出了臭氧压力下的七种生物标

志物[44]。
2.2.3摇 直接注入式质谱(DIMS)

DIMS 分析中,极性代谢物样品以液体形式直接进入质谱离子源而无需色谱预分离。 由于样品中的复杂

代谢物分离仅基于质核比,DIMS 依赖高分辨率的检测器,如 TOF(time of flight)、轨道离子阱(orbitrap)和 FT鄄
ICR (Fourier transform ion cyclotron resonance)等。 与需要与色谱联用的质谱技术相比,DIMS 的劣势是离子抑

制和质核比相同代谢物无法区分,但优势也显而易见:一是样品测定通量高,谱图相对简单;二是测定过程完

全没有样品滞留现象。 目前,DIMS 在植物种群的自然变异[45]、生物体对环境压力及毒物的代谢指纹响应等

生态代谢组学研究中都有应用[46鄄47]。
2.2.4摇 质谱技术在生态代谢组学中的应用趋势

首先,鉴于每种技术平台都有应用特异性和局限性,而环境代谢物组及其复杂,许多基于 MS 的技术平台

在生态代谢组学中的应用有待开发,如毛细管电泳质谱(MS)、离子迁移质谱(MS)等。 其次,非目的代谢组的

检测耗时长、成本高,在生态代谢组学尤其是环境科学中的应用具有局限性。 生态学家应针对特定种类代谢

物或与环境改变相关的代谢物组分,开发用于目的代谢物组或半目的代谢物组的 LC鄄MS 和 LC鄄MS / MS 技术,
建立用时更短、目的性更强的标准化检测方法,使质谱技术更广泛的用于环境监测、可控生态系统过程与功能

研究、痕量化合物检测等常规生态学领域。

3摇 代谢组学技术在生态学研究中的应用

代谢组学核心技术 NMR 和 MS 最早用于研究单个细胞或组织的代谢物组变化,进而推广到生物体乃至
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生物种群和群落对环境因子变化的代谢物组水平的响应。 目前代谢组学技术与研究方法的应用不断拓展,如
生化因子影响与生态学现象之间的关系、不同营养水平物种间的相互作用、生物群落中不同种群间的协同进

化等等。 代谢组学技术在环境监测、生态系统预警等应用生态学及物种进化、生态型鉴别等理论生态学研究

中显示出巨大潜力。 生态学涵盖范畴宽泛,分支众多,本文以生物组织层次和生物类群为划分依据,分述代谢

组学技术在生态学研究中的应用。
3.1摇 按生物组织层次划分

3.1.1摇 个体生态学

生物体对化学污染物的响应———陆地环境毒理学,是代谢组学技术在环境科学中应用最为广泛的领域,
其中涉及最早的是蚯蚓和野生哺乳动物,其次是某些鱼类和无脊椎水生物种[48]。 目前,代谢组学技术越来越

多的用于监测生物体对环境变化的非病理性代谢响应,研究结果可作为相关生态系统破坏前的预警信号。 例

如,环境中的微量有机污染物能够破坏生物的生殖健康,传统血样检测方式只能检测已损伤生物体。
Samuelsson 等人以生活在合成避孕剂乙炔雌二醇( ethinyloestradiol, EE2)污染环境中的虹斑(Oncorhynchus
mykiss)为研究对象,利用 NMR 技术找出了内分泌物代谢物组波动中的生物标志物,进而可以在鱼体生殖健

康受损之前采取有效解毒措施[49]。 代谢组学技术也可用于研究生物个体对气候、食物等非化学环境因子的

响应。 2009 年,Lake 等人报道了野生型拟南芥(Arabidopsis thaliana)对高强度紫外照射的代谢物组水平的适

应性响应,但 DIMS 技术未能阐明适应机制[50]。 有趣的是,研究者尝试利用代谢组学技术检测生物体与环境

信号分子间的交流,这也属于化学生态学的研究范畴,如蚂蚁、蜜蜂等昆虫对来自食物或其天敌的特异性化合

物的代谢物组水平的响应[51],植物感知周围草食动物或致病菌后代谢物组的变化等[52]。
3.1.2摇 种群生态学

代谢组学研究方法中的代谢轮廓分析,使无显著表型差异的种属鉴别和分类成为可能。 Bundy 等人利用

NMR 技术成功的将几株致病性及生理特性均不相同的临床病源细菌菌株鉴别开来,值得注意的是,此前研究

者尝试利用基因组学技术筛选编码已知致病毒素基因,但未能实现不同生态型的鉴别[53]。 此外,代谢组学技

术还可用于遗传修饰的植物种群与所处环境间的相互作用关系。 如将代谢组学技术与基因组学技术结合使

用,便可获得该种群对环境压力分子水平响应的全面信息,同时探明种群中沉默表型的生态学功能及农林业

价值[54]。
3.1.3摇 群落生态学

在群落生态学研究中,代谢组学技术最早用于分析土壤中小分子及大量大分子代谢物,进而了解微生物

种群与植物凋落物组分间的关系[55]。 虽然特异的代谢标志物可以用于指示捕食者与被捕食者的关系以及生

产者与消费者间的能量流动,但是在完全开放的自然环境中寻找群落内部微小的代谢水平的变化仍是十分困

难的。 代谢组学技术能够实现时空连续变化环境样本中代谢物组的实时高通量分析,首先为相对简单的微生

物群落生态学研究提供了便捷。 Scullion 等人采用傅立叶变换红外光谱 ( fourier transform infrared
spectrometry, FTIR spectrometry)技术,绘制了土壤蚓粪中微生物群落的代谢指纹图谱,开创了环境样品中微

生物群落结构和生态学过程研究的先河[56]。 此外,Gidman 等人的报道称,短柄草属植物 Brachypodium
distachyion 在竞争物种 A. thaliana 存在的环境下,代谢组分有显著变化,即代谢组学技术可从代谢物水平反映

植物对复杂生物因素的响应[57]。
3.2摇 按所研究的生物类群划分

3.2.1摇 动物生态学

代谢组学技术在野生动物和人工饲养如动物园和实验室动物的保护生态学研究中都有应用,主要包括代

谢轨迹、种群健康和营养学三个方面[58]。 英国伯明翰大学的 Mark R. Viant 教授是这一领域中的先行者。
2005 年,Viant 等人提出代谢轨迹概念,应用在动物园中代谢异常动物的食谱构建和营养干预中[59]。 2007
年,Viant 提出 NMOR (normal metabolic operating range)概念,即某一种群内 95%以上个体代谢物组所构成的
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区间。 虽然不同生境内的同一物种种群的代谢物组分存在差异,如动物园中与野生条件下非洲大羚羊的

NMOR 不同,这一概念仍十分有助于种群中非健康个体的检出以及指示种群功能的生物标志物的鉴别[60]。
此外,动物营养学研究者则关注营养物中有哪些危及动物代谢健康的组分,以及如何从复杂的代谢系统中弄

清真正的营养代谢过程[61鄄62]。
3.2.2摇 植物生态学

对于植物而言,代谢物不仅是基因表达、蛋白质相互作用以及各种生理调节过程的综合反映,代谢物也比

mRNA 和蛋白质与植物分子表型间的关联更加紧密。 植物生态学家已将代谢组学技术成功用于研究植物对

非生物环境因素的响应机制,并试图寻找特定环境压力与适应模式间的耦合机制。 研究表明,糖、氨基酸和三

羧酸循环中间代谢物等初级代谢物可作为光合作用功能障碍的标记物以及渗透调节的效应因子,用于(1)评
估环境压力对植物代谢的影响;(2)追踪某种或某类化合物在特定生物合成 /降解中的代谢路径;(3)植物样

本的分类[63]。 次级代谢物如抗氧化剂、活性氧(ROS)清除剂等防御性化合物和调节性代谢物,更具种属特异

性,通常在特定压力条件下诱导合成,常与抗逆性和结实品质密切相关,可用于农、林业育种及种质改良

研究[64鄄65]。
3.2.3摇 微生物生态学

在复杂的生态系统中,识别并定量分析微生物群落结构及其生态学功能并非易事。 微生物多为单细胞存

在,结构相对简单,代谢物组更能直观反映细胞对所处环境的响应。 应用代谢组学技术实时收集生态系统中

微生物代谢物组及非生物基质的动态数据,已经成为分析微生物菌群与环境相互作用机制的有效手段。
Hong 等报道牛奶中的乳杆菌属(Lactobacillus)和双歧杆菌属(Bifidobacteria)乳酸菌能够使患者血液中葡萄

糖、酪氨酸和乳糖含量正常化,从而有效缓解肠易激综合症( IBS) [66]。 Jung 等以肠膜明串珠菌(Leuconostoc
mesenterorides)作为发酵剂,利用代谢组学技术结合基因组学技术调查了泡菜发酵过程中乳酸菌群落及代谢

物组的变化规律,为商品泡菜的品质均一化和益生功能性提高提供了指导[67]。

4摇 展望

生态代谢组学概念的提出,表明人们已不局限于关注个别基因和蛋白质的分子生物学、个别物质的代谢

路径,而是希望从更为宏观的视角,了解生态系统中物种之间、物种与环境之间各组分动态的结构、数量与功

能。 如何利用代谢组学技术实现这一愿景,生态学家仍面临诸多挑战。 第一,代谢物组分数量庞大,难于在生

物生态学功能与代谢响应改变之间建立关联。 自然界的生命形式十分复杂,植物代谢物 10 万到 20 万种,即
便是单细胞微生物,我们也无法准确给出代谢物种类的准确数目。 此外,性别、年龄、健康状况、所处环境等因

素变化都会导致生物体的代谢变异。 已有科学家尝试将生物个体的代谢物变化及转化数据叠加分析,建立代

谢物组响应的动态模型[68]。 体内( in vivo) NMR、质子转移反应质谱、同位素标记以及处理高通量数据生物信

息学的飞速发展,也将有助于人们理解生物体生态学功能与代谢响应间的关系[69]。 第二,高通量的“组学冶
信息与生态学基础理论不对称。 生态代谢组学研究者不应只专注于实验室的分析技术,而应该在外业研究中

收集生物体生长、密度、繁殖和捕食等基本数据,这样才能结合高通量的“组学冶信息,实现生物个体代谢网络

和生态系统过程与功能的模型解释。 第三,研究视野局限,目前的报道主要关注研究对象的生理 /解剖特征与

代谢物组变化间的关系。 生态代谢组学概念在 2011 年刚被提出,代谢组学技术在生态学研究中应用尚处于

起步阶段。 未来的研究应充分利用代谢组学分析技术的灵敏性,以更加宏观的生态学视角设计试验,将温湿

度、土壤性质等环境因素纳入研究范畴。
在未来的生态学研究实践中,代谢组学的应用将呈现以下几种发展趋势。 首先是代谢组学与其他系统生

物学组学技术紧密结合[42]。 基因与蛋白质表达紧密相连,而代谢物则更多地反映细胞对营养状态、环境条件

等外界因素变化的响应。 因此有人说,“基因组学和蛋白质组学告诉你什么可能会发生,而代谢组学则告诉

你什么确实发生了冶。 组学技术联用能够使人们从适应—选择—进化的水平深刻理解物种及其与生境间的
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相互作用。 其次是多种代谢组学分析方法同时用于一个生物样品的分析,短时同步获得代谢物组的定性定量

数据,如1H NMR 和 GC鄄MS[70],1H NMR 和 HPLC鄄MS[71],HPLC鄄DAD鄄MS鄄SPE鄄NMR (高效液相色谱鄄二极管阵

列检测鄄质谱鄄固相萃取鄄核磁共振光谱) [72]等。 最后,用于科学研究的开放式代谢物组数据库建立和扩容,将
提高研究者对代谢物组数据的生物信息学处理和定性定量分析效率[73鄄74]。 随着代谢组学与其他系统生物学

组学理论研究的交叉深入,以及以 NMR 和 MS 为主要技术平台的分析技术的联用发展,代谢组学技术将在压

力响应、生活史变异、种群结构、营养互作、营养循环、生态位等生态学相关领域中有更加广泛和深入的应用。
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