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摘要：为了探究西洋梨品种茄梨及其红色芽变红茄梨成熟期果皮代谢产物差异，采用超高效液相色谱⁃质谱联用技

术，对茄梨和红茄梨成熟期果皮进行非靶向代谢组学研究。 通过主成分分析和正交偏最小二乘判别分析，构建了

多变量统计分析模型，结合模型和变量重要性投影与最大差异倍数值，基于精确质量数、二级碎片以及同位素分

布，使用 ＰＭＤＢ（Ｐｌａｎｔ Ｍｅｔａｂｏｌｏｍｅ Ｄａｔａｂａｓｅ）数据库进行定性，筛选并鉴定出茄梨和红茄梨果皮中显著性变化（Ｐ
＜０ ０５， ＶＩＰ（ｖａｒｉａｂｌｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｉｎ ｐｒｏｊｅｃｔ）≥１）的差异代谢物有 ８３ 种，主要包括酚酸类、黄酮类和氨基酸类物

质，涉及类黄酮代谢、氨基酸代谢、苯丙烷类代谢等代谢途径，其中 ５３ 种物质含量上调，３０ 种物质表达下调。 通过

ＫＥＧＧ（Ｋｙｏｔｏ Ｅｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａ ｏｆ Ｇｅｎｅｓ ａｎｄ Ｇｅｎｏｍｅｓ）数据库进一步对差异代谢物质进行通路富集分析，差异代谢

物主要分布在 ２０ 条代谢途径中，Ｐ＜０ ０５ 的代谢途径有 ６ 条，分别是类黄酮生物合成、黄酮和黄酮醇生物合成、苯丙

烷生物合成、丁酸酯代谢、苯丙氨酸代谢、酪氨酸代谢。 这些差异代谢物的变化可能是导致茄梨和红茄梨果皮色泽

不同的原因。 该研究从植物代谢组学角度初步揭示了茄梨和红茄梨成熟期果皮的代谢产物差异性。
关键词：超高效液相色谱⁃质谱；植物代谢组学；差异代谢物；梨；果皮

中图分类号：Ｏ６５８　 　 　 文献标识码：Ａ　 　 　 文章编号：１０００⁃８７１３（２０２１）１１⁃１２０３⁃１０

Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｓｋｉｎ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｃｌａｐｐ’ｓ
Ｆａｖｏｒｉｔｅ ａｎｄ ｉｔｓ ｍｕｔａｎｔ Ｒｅｄ Ｃｌａｐｐ’ｓ Ｆａｖｏｒｉｔｅ

ｔｈｒｏｕｇｈ ｎｏｎ⁃ｔａｒｇｅｔｅｄ ｍｅｔａｂｏｌｏｍｉｃｓ
ＭＵ Ｈｏｎｇｍｅｉ１， ＣＩ Ｚｈｉｊｕａｎ１， Ａｉｓａｊａｎ ＭＡＭＡＴ２， ＬＩＡＮＧ Ｙａｎｐｉｎｇ３，

ＬＩＵ Ｘｉａｏｈｏｎｇ１， ＤＵ Ｘｉａｏｙｕｎ１， ＹＵ Ｑｉａｎｇ１， ＬＩ Ｑｉｎｇｙｕ１， ＬＩ Ｙｕａｎｊｕｎ１∗

（１． Ｙａｎｔａｉ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ Ｓｈａｎｄｏｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｙａｎｔａｉ ２６５５０， Ｃｈｉｎａ；
２． Ｘｉｎｊｉａｎｇ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， Ｕｒｕｍｃｈｉ ８３００９１， Ｃｈｉｎａ；
３． Ｙｕｎｎａｎ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， Ｙｕｎｎａｎ ６５０２０５， Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ： Ｒｅｄ Ｃｌａｐｐ’ｓ Ｆａｖｏｒｉｔｅ ｉｓ ｔｈｅ ｒｅｄ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｃｕｌｔｉｖａｒ ｏｆ ｔｈｅ ｐｅａｒ ｃｕｌｔｉｖａｒ Ｃｌａｐｐ’ｓ Ｆａｖｏｒ⁃
ｉｔｅ． Ｆｒｕｉｔ ｃｏｌｏｒ ｉｓ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｆｅａｔｕｒｅ ｏｆ ｐｅａｒ ｆｒｕｉｔｓ， ｗｉｔｈ ｒｅｄ ｓｋｉｎ ｇｅｎｅｒａｌｌｙ ａｔｔｒａｃｔｉｎｇ ｃｏｎｓｕｍ⁃
ｅｒｓ． Ａｎｔｈｏｃｙａｎｉｎ， ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ， ａｎｄ ｃａｒｏｔｅｎｏｉｄｓ ａｒｅ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｐｉｇｍｅｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｌｏｒ
ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｆｒｕｉｔｓ． Ｔｈｅ ｒｅｄ ｃｏｌｏｒ ｏｆ ｐｅａｒ ｓｋｉｎ ｉｓ ｍａｉｎｌｙ ｄｕｅ ｔｏ ｔｈｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｏｍｐｏｓｉ⁃
ｔｉｏｎ ｏｆ ａｎｔｈｏｃｙａｎｉｎ． Ｍｅｔａｂｏｌｏｍｉｃｓ ｉｓ ａｎ ｅｍｅｒｇｉｎｇ ｄｉｓｃｉｐｌｉｎｅ ｔｈａｔ ｆｏｃｕｓｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｑｕａｌｉｔａｔｉｖｅ ａｎｄ
ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｍａｌｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｗｉｔｈ ｌｏｗ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｗｅｉｇｈｔ ｉｎ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｅｌｌｓ ａｎｄ ｔｉｓ⁃
ｓｕｅｓ． Ａｓ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｐａｒｔ ｏｆ ｓｙｓｔｅｍｓ ｂｉｏｌｏｇｙ， ｉｔ ｉｓ ａｎ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｍｅａｎｓ ｔｏ ｓｏｌｖｅ ｍａｎｙ ｃｏｍｐｌｅｘ
ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｂｌｅｍｓ． Ｓｔｕｄｉｅｓ ｈａｖｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ｐｉｇｍｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔ， ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ， ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ



色 谱 第 ３９ 卷

ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｋｉｎ ｏｆ ｇｒｅｅｎ ａｎｄ ｒｅｄ ｐｅａｒｓ ｆｒｏｍ ｖａｒｉｏｕｓ ａｓｐｅｃｔｓ． Ａｎｔｈｏｃｙａｎｉｎｓ ａｒｅ
ｒｅｓｐｏｎｓｉｂｌｅ ｆｏｒ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｎ ｒｅｇｕｌａｔｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙｓ． Ｔｈｅ ａｉｍ ｏｆ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｗａｓ ｔｏ ｄｉｓ⁃
ｃｏｖｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｋｉｎ ｏｆ Ｃｌａｐｐ’ｓ Ｆａｖｏｒｉｔｅ ａｎｄ ｉｔｓ ｒｅｄ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｃｕｌｔｉｖａｒ Ｒｅｄ
Ｃｌａｐｐ’ｓ Ｆａｖｏｒｉｔｅ． Ｔｈｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｕｓｉｎｇ ｈｉｇｈ⁃ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｌｉｑｕｉｄ ｃｈｒｏ⁃
ｍａｔｏｇｒａｐｈｙ ｃｏｕｐｌｅｄ ｗｉｔｈ ｔａｎｄｅｍ ｍａｓｓ ｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙ （ＵＰＬＣ⁃ＭＳ ／ ＭＳ） ． Ｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｐｈｉｃ ｅｘｐｅｒｉ⁃
ｍｅｎｔｓ ｗｅｒｅ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｏｎ ａｎ ＨＳＳ Ｔ３ ｃｏｌｕｍｎ （１００ ｍｍ×２ １ ｍｍ， １ ８ μｍ） ｂｙ ｕｓｉｎｇ ａ ｍｏｂｉｌｅ
ｐｈａｓｅ ｃｏｎｓｉｓｔｉｎｇ ｏｆ ０ １％ （ｖ ／ ｖ） ｆｏｒｍｉｃ ａｃｉｄ ｉｎ ａｃｅｔｏｎｉｔｒｉｌｅ ａｎｄ ｗａｔｅｒ， ａｎｄ ｍａｓｓ ｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙ
ｗａｓ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ａｎｄ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｍｏｄｅｓ ｂｙ ｅｌｅｃｔｒｏｓｐｒａｙ ｉｏｎｉｚａｔｉｏｎ （ ＥＳＩ） ． Ｒｅｄ
Ｃｌａｐｐ’ｓ Ｆａｖｏｒｉｔｅ ａｎｄ Ｃｌａｐｐ’ｓ Ｆａｖｏｒｉｔｅ ｗｅｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｐｅａｒ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅ ｎｕｒｓ⁃
ｅｒｙ ｏｆ Ｙａｎｔａｉ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｉｎ Ｓｈａｎｄｏｎｇ． Ｔｈｅ ｄａｔａ ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ｂｙ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＰＣＡ） ａｎｄ ｏｒｔｈｏｇｏｎａｌ ｐａｒｔｉａｌ ｌｅａｓｔ ｓｑｕａｒｅｓ ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＯＰＬＳ⁃
ＤＡ） ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｈｅａｔ ｍａｐ． Ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｔｗｏ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｅｘｈｉｂｉｔｅｄ
６２ ３％ ａｎｄ ８％ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｖａｒｉａｎｃｅ ｉｎ ｔｈｅ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ａｎｄ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｉｏｎ ｍｏｄｅｓ， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ． ＰＣＡ
ｃａｎ ｇｅｎｅｒａｌｌｙ ｒｅｆｌｅｃｔ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｔｗｏ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ， ａｎｄ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｔｗｏ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ＰＬＳ⁃
ＤＡ ｃｌｅａｒｌｙ ｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈｅｓ ｔｈｅ ｔｗｏ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ， ｗｈｉｃｈ ｃａｎ ｂｅ ｕｓｅｄ ｔｏ ａｎａｌｙｚｅ ｔｈｅ ｓｕｂｓｅ⁃
ｑｕｅｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ． Ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｕｎｄｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｄａｔａ ｒｅｔｒｉｅｖｅｄ ｆｒｏｍ
ｔｈｅ ＰＭＤＢ ｄａｔａｂａｓｅｓ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ａｃｃｕｒａｔｅ ｍａｓｓ ｎｕｍｂｅｒ， ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｒａｇｍｅｎｔ， ａｎｄ ｉｓｏｔｏｐｅ
ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｔｈｅ ｓｋｉｎ ｏｆ Ｒｅｄ Ｃｌａｐｐ’ｓ Ｆａｖｏｒｉｔｅ
ａｎｄ Ｃｌａｐｐ’ｓ Ｆａｖｏｒｉｔｅ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ． Ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ８３ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ （Ｐ＜０ ０５， ｖａｒｉａｂｌｅ
ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｉｎ ｐｒｏｊｅｃｔ （ＶＩＰ）≥１）， ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｐｈｅｎｏｌｓ ａｎｄ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ， ｗｈｉｃｈ ａｒｅ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｆｌａ⁃
ｖｏｎｏｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ， ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ， ｐｈｅｎｙｌ ｐｒｏｐａｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ， ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｍｅｔａ⁃
ｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓ， ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ５ ｐｏｌｙｐｈｅｎｏｌｓ， ３ ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ， １ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ａｎｄ ｄｅｒｉｖａｔｉｖｅｓ， ８ ｐｈｅｎｙｌ⁃
ｐｒｏｐａｎｅｓ， ２ ａｎｔｈｏｃｙａｎｉｎｓ， ５ ｐｒｏａｎｔｈｏｃｙａｎｉｄｉｎｓ， ６ ｆｌａｖａｎｏｌｓ， １４ ｆｌａｖｏｎｏｌｓ， ２ ｉｓｏｆｌａｖｏｎｅｓ， １３
ｔｒｉｔｅｒｐｅｎｏｉｄｓ， ３ ｏｒｇａｎｉｃ ａｃｉｄｓ ａｎｄ ｄｅｒｉｖａｔｉｖｅｓ， １ ｖｉｔａｍｉｎ， ３ ｏｒｇａｎｉｃ ａｃｉｄｓ ａｎｄ ｄｅｒｉｖａｔｉｖｅｓ， １５
ｌｉｐｉｄｓ， ａｎｄ ２ ｏｔｈｅｒ ｃｏｍｐｏｕｎｄｓ． Ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｇｅｎｉｃ ａｃｉｄ ａｎｄ ｃｒｙｐｔｏ⁃ｃｈｌｏｒｏｇｅｎｉｃ ａｃｉｄ ｉｎ Ｒｅｄ
Ｃｌａｐｐ’ｓ Ｆａｖｏｒｉｔｅ ａｒｅ ２ ４０ ａｎｄ ３ ４６ ｔｉｍｅｓ ａｓ ｍｕｃｈ ａｓ ｔｈｏｓｅ ｉｎ Ｃｌａｐｐ’ｓ Ｆａｖｏｒｉｔｅ． Ｔｈｅ ａｎｔｈｏｃｙａ⁃
ｎｉｎｓ ｏｆ ｃｏｒｎｕｌｉｎ ３⁃ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ ａｎｄ ｃｏｒｎｕｌｉｎ ３⁃ｇａｌａｃｔｏｓｉｄｅ ｗｅｒｅ １０ ２３５ ａｎｄ ９ ３９４ ｔｉｍｅｓ， ｒｅｓｐｅｃ⁃
ｔｉｖｅｌｙ． Ｐｈｅｎｏｌｉｃ ｅｐｉｃａｔｅｃｈｉｎ ａｎｄ ｃａｔｅｃｈｉｎ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｂｙ ４ ６８９ ａｎｄ ４ ６３５， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ． Ｔｈｅ
ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｐｈｅｎｙｌｐｒｏｐａｎｅ ３， ４⁃ｄｉｈｙｄｒｏｘｙｃｉｎｎａｍｉｃ ａｃｉｄ ｉｎ Ｒｅｄ Ｃｌａｐｐ’ ｓ Ｆａｖｏｒｉｔｅ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｂｙ
３ １３ ｔｉｍｅｓ． Ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ８３ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ， ２３ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｗｅｒｅ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｐａｔｈｗａｙ．

引用本文：牟红梅，慈志娟，艾沙江·买买提，梁艳萍，刘笑宏，杜晓云，于强，李庆余，李元军． 基于非靶向代谢组学的茄梨和红茄梨成

熟期果皮代谢产物的差异分析． 色谱，２０２１，３９（１１）：１２０３－１２１２．
ＭＵ Ｈｏｎｇｍｅｉ， ＣＩ Ｚｈｉｊｕａｎ， Ａｉｓａｊａｎ ＭＡＭＡＴ， ＬＩＡＮＧ Ｙａｎｐｉｎｇ， ＬＩＵ Ｘｉａｏｈｏｎｇ， ＤＵ Ｘｉａｏｙｕｎ， ＹＵ Ｑｉａｎｇ， ＬＩ Ｑｉｎｇｙｕ， ＬＩ Ｙｕａｎｊｕｎ．
Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｓｋｉｎ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｃｌａｐｐ’ ｓ Ｆａｖｏｒｉｔｅ ａｎｄ ｉｔｓ ｍｕｔａｎｔ Ｒｅｄ Ｃｌａｐｐ’ ｓ Ｆａｖｏｒｉｔｅ ｔｈｒｏｕｇｈ ｎｏｎ⁃ｔａｒｇｅｔｅｄ
ｍｅｔａｂｏｌｏｍｉｃｓ． Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｐｈｙ，２０２１，３９（１１）：１２０３－１２１２．

Ｔｏ ｄｉｓｐｌａｙ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎｔｕｉｔｉｖｅｌｙ， ｈｉｅｒａｒｃｈｉｃａｌ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ａｎｄ ｈｅａｔ ｍａｐ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗｅｒｅ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｏｎ
ｔｈｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｗｉｔｈ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｐａｔｈｗａｙｓ． Ｔｈｅ
Ｋｙｏｔｏ Ｅｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａ ｏｆ Ｇｅｎｅｓ ａｎｄ Ｇｅｎｏｍｅｓ ｄａｔａｂａｓｅ ｗａｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ｆｕｒｔｈｅｒ ａｎａｌｙｚｅ ｔｈｅ ｐａｔｈｗａｙ
ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ． Ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ， ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ６ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓ
（Ｐ＜０ ０５）： ｆｌａｖｏｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ， ｆｌａｖｏｎｅ ａｎｄ ｆｌａｖｏｎｏｌ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ， ｐｈｅｎｙｌｐｒｏｐａｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎ⁃
ｔｈｅｓｉｓ， ｂｕｔａｎｏａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ， ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ， ａｎｄ ｔｙｒｏｓｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ． Ｐｌａｎｔ

·４０２１·



　 第 １１ 期 牟红梅，等：基于非靶向代谢组学的茄梨和红茄梨成熟期果皮代谢产物的差异分析

ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｓｈｏｗｓ ａ ｃｏｍｐｌｅｘ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ． Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｗｏｕｌｄ ｓｃｒｅｅｎ ｏｕｔ ｏｔｈｅｒ ｐａｔｈｗａｙｓ
ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ， ｗｈｉｃｈ ｃｏｕｌｄ ｐｒｏｖｉｄｅ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｆｏｒ ｔｈｅ ｆｕｒｔｈｅｒ ｓｔｕｄｙ ｏｆ
ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ ｉｎ ｒｅｄ ｆｒｕｉｔｓ． Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ａ ｕｓｅｆｕｌ ｒｅｆ⁃
ｅｒｅｎｃｅ ｆｏｒ ｍｅｔａｂｏｌｏｍｉｃｓ ｏｆ ｒｅｄ ｐｅａｒｓ， ｗｈｉｃｈ ｃｏｕｌｄ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｆｏｒ ｔｈｅ ｑｕａｌｉ⁃
ｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｆ ｐｅａｒｓ．
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ： ｕｌｔｒａ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｌｉｑｕｉｄ ｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｐｈｙ⁃ｔａｎｄｅｍ ｍａｓｓ ｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙ （ＵＰＬＣ⁃ＭＳ ／
ＭＳ）； ｐｌａｎｔ ｍｅｔａｂｏｌｏｍｉｃｓ； ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ； ｐｅａｒ； ｆｒｕｉｔ ｓｋｉｎ

　 　 梨是蔷薇科梨属（Ｐｙｒｕｓ Ｌ．）植物，按起源分为

东方梨和西方梨两大种群［１］。 茄梨原产美国，在我

国胶东地区栽培较多，果皮黄绿色，果实肉质细腻，
软溶多汁。 红茄梨为茄梨的芽变品种，其果皮呈深

红色。 果皮色泽是果实重要的外观品质性状，是果

实品质和商品性的重要组成部分，红色果实不仅外

观漂亮，还富含抗氧化作用的功能色素成分，具有延

缓衰老、防治心血管和慢性疾病等多种功效［２］。 现

有研究已从多方面对绿皮梨和红皮梨果皮色素含

量、组成以及差异表达基因等进行了分析，认为果皮

红色主要是由于花青苷含量的不同引起的［３］。
　 　 代谢组学是一门新兴学科，是对生物体细胞、组
织中非常小的低分子量代谢产物进行定性和定量分

析的研究［４］，作为系统生物学的重要部分，是解决

诸多复杂生物学问题的有效手段之一［５，６］。 其中，
非靶向代谢组学能从整体反映代谢物的变化，有利

于发现新的代谢通路等［７］。 近年来，基于液相色谱⁃
质谱技术的代谢组学分析在品种鉴定、营养科学等

方面［８］广泛应用，且具有其他检测手段无法比拟的

优势［９］。 超高效液相色谱⁃串联高分辨质谱法分辨

率高，精准分子质量，具有同时实现母核、子离子的

高分辨采集及质谱碎裂信息获取等优点［１０］。 孙莉

琼等［１１］采用超高效液相色谱⁃串联质谱（ＵＰＬＣ⁃ＭＳ ／
ＭＳ）的多离子反应监测模式，开展代谢组学研究，初
步确定了梨属果实的特征性多酚和三萜酸类物质。
李静等［１２］采用超高效液相色谱⁃二极管阵列⁃串联四

极杆质谱联用方法鉴别砀山酥梨和秋白梨的酚类组

成的差异。 李浩男等［１３］ 采用 ＧＣ⁃ＭＳ 和 ＬＣ⁃ＭＳ 方

法分析黄花及其芽变绿黄花梨果皮中代谢物，发现

二者果皮色泽上的差异是由差异代谢产物苯丙烷类

化合物、脂肪酸类化合物以及酚类化合物等共同作

用的结果。 运用代谢组学方法分析不同颜色西洋梨

果皮中代谢物质尚未见报道。
　 　 本研究采用 ＵＰＬＣ⁃ＭＳ 技术，以茄梨和红茄梨

果皮作为研究材料，利用非靶向代谢组学方法进行

代谢组学分析，运用多元统计方法对数据进行模式

识别，并检索相关数据库进行差异代谢物的结构推

测，从植物代谢组学角度初步揭示茄梨和红茄梨果

皮差异代谢产物，对于更为深入地研究红茄梨品质

形成的分子机理有积极的作用。

１　 实验部分

１．１　 仪器、试剂与材料

　 　 ＡＢ ＥｘｉｏｎＬＣ 高效液相色谱仪和 ＡＢ ＴｒｉｐｌｅＴＯＦ
６６００ ｐｌｕｓ 高分辨质谱仪（ＡＢ Ｓｃｉｅｘ）；高分辨质谱仪

全自动样品快速研磨仪（上海净信实业发展有限公

司）； Ｆ⁃０６０ＳＤ 超声波清洗机（深圳福洋科技集团有

限公司）； ＴＹＸＨ⁃Ｉ 漩涡振荡器（上海汗诺仪器有限

公司）； ＴＧＬ⁃１６ＭＳ 台式高速冷冻离心机（上海芦湘

仪离心机仪器有限公司）； ＬＮＧ⁃Ｔ９８ 冷冻浓缩离心

干燥器（太仓市华美生化仪器厂）。
　 　 甲醇、甲酸、水、乙腈均购自 Ｔｈｅｒｍｏ 公司，Ｌ⁃２⁃
氯苯丙氨酸购自上海恒创生物科技有限公司。 所有

化学药品和溶剂均为分析纯或色谱级。
１．２　 实验条件

１．２．１　 样品采集和制备

　 　 ２０２０ 年 ７ 月 ２８ 日，在山东省烟台市农业科学

研究院梨种质资源圃的 ３ 株 １０ 年生茄梨和红茄梨

树上，分别采集茄梨和红茄梨各 １５ 个成熟期果实，
放入冰盒，带回实验室，待后熟用手术刀分离 ０ １ ～
０ ２ ｃｍ 厚的果皮混合，液氮速冻后保存在－８０ ℃的

冰箱备用，重复 ６ 次。 将上述样品称取 ８０ ｍｇ，加入

２０ μＬ 内标（０ ３ ｍｇ ／ ｍＬ Ｌ⁃２⁃氯苯丙氨酸的甲醇溶

液）和 １ ｍＬ 的甲醇⁃水（７ ∶３， ｖ ／ ｖ）； －２０ ℃下预冷 ２
ｍｉｎ 后冰水浴超声提取 ３０ ｍｉｎ， －２０ ℃过夜静置；
１３ ０００ ｒ ／ ｍ、４ ℃下离心 １０ ｍｉｎ，用注射器吸取 １５０
μＬ 的上清液，使用 ０ ２２ μｍ 的有机相针孔过滤器

过滤后转移到 ＬＣ 进样小瓶中，－８０ ℃下保存。
１．２．２　 色谱条件

　 　 色谱柱：ＡＣＱＵＩＴＹ ＵＰＬＣ ＨＳＳ Ｔ３ （１００ ｍｍ ×
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２ １ ｍｍ， １ ８ μｍ ）； 注 温： ４５ ℃， 流 速： ０ ３５
ｍＬ ／ ｍｉｎ；流动相 Ａ 是水（含 ０ １％ 甲酸）， Ｂ 是乙腈

（含 ０ １％ 甲酸）；按照体积比进行梯度洗脱，洗脱梯

度为：０～４ ｍｉｎ， ５％ Ｂ～ ３０％ Ｂ； ８ ～ １０ ｍｉｎ， ５０％ Ｂ～
８０％ Ｂ； １４～１５ ｍｉｎ， １００％ Ｂ； １５ １ ～ １６ ｍｉｎ， ５％ Ｂ。
进样体积：２ μＬ。
１．２．３　 质谱条件

　 　 分别在 ＥＳＩ 正、负离子模式下进行扫描，离子喷

雾电压分别为 ５ ５００ 和 ４ ５００ Ｖ，离子源温度 ５５０
℃；全扫描模式（ｍ／ ｚ ４０ ～ １ ０００）结合 ＩＤＡ（ ｉｎｆｏｒ⁃
ｍａｔｉｏｎ ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ａｃｑｕｉｓｉｔｉｏｎ）模式，二级质量扫描

范围 ｍ／ ｚ １００～１ ０００。

图 １　 茄梨和红茄梨在正、负离子模式下的总离子流色谱图
Ｆｉｇ． １　 Ｔｏｔａｌ ｉｏｎ ｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｍｓ ｉｎ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ａｎｄ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｉｏｎ ｍｏｄｅｓ ｏｆ Ｃｌａｐｐ’ｓ Ｆａｖｏｒｉｔｅ ａｎｄ Ｒｅｄ Ｃｌａｐｐ’ｓ Ｆａｖｏｒｉｔｅ

１．２．４　 数据分析

　 　 采用组学数据处理软件 Ｐｒｏｇｅｎｅｓｉｓ ＱＩ ｖ２ ３ 对

原始数据进行定性及相对定量分析，并对原始数据

进行标准化预处理。 所有峰信号强度（峰面积）筛

选后分段归一化处理，进行峰识别、峰过滤等，对同

一代谢物在不同样本中的质谱出峰图进行校正［１４］。
采用主成分分析（ＰＣＡ）、正交偏最小二乘判别分析

（ＯＰＬＳ⁃ＤＡ）等多元统计分析区分各组间代谢的总

体差异，筛选差异代谢物。 基于精确质量数、二级碎

片以及同位素分布，使用 ＰＭＤＢ（Ｐｌａｎｔ Ｍｅｔａｂｏｌｏｍｅ
Ｄａｔａｂａｓｅ）数据库推测化合物结构。 利用差异代谢

物的 ＫＥＧＧ （ Ｋｙｏｔｏ Ｅｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａ ｏｆ Ｇｅｎｅｓ ａｎｄ
Ｇｅｎｏｍｅｓ）进行通路富集分析，获得代谢通路富集

结果。 应用超几何检验，找出与整个背景相比在显

著性差异表达代谢物中显著富集的代谢通路条目，
其计算公式为：

Ｐ＝ １－ ∑
ｍ－１

ｉ ＝ ０

Ｍ
ｉ( ) Ｎ－Ｍ

ｎ － ｉ( )
Ｎ
ｎ( )

其中，Ｎ 为代谢物总数；ｎ 为 Ｎ 中差异表达代谢物

的数目；Ｍ 为注释为某特定代谢通路的代谢物数

目；ｍ 为注释为某特定代谢通路的差异代谢物数

目。 以 Ｐ≤０ ０５ 为阈值，满足此条件的代谢通路为

在差异代谢物中显著富集的代谢通路。 Ｐ 越小，则
该代谢通路的差异越显著。

２　 结果与讨论

２．１　 色谱⁃质谱分析结果

　 　 正、负离子模式下茄梨和红茄梨的总离子流色

谱图如图 １ 所示，２ 个品种整体轮廓存在一定差异，
为了揭示茄梨和红茄梨间的组分差异，进一步采用

多维模式识别，对反映样本的多个变量进行观测，以
进行较为全面的分析。
２．２　 茄梨和红茄梨的代谢判别分析

２．２．１　 主成分分析

　 　 通过多元统计 ＰＣＡ 对样品进行分析。 ３ 个主

成分中，主成分 １ 的贡献率为 ６２ ３％，主成分 ２ 的贡

献率 为 ８ ０％。 Ｘ 轴 方 向 模 型 的 累 积 解 释 率

Ｒ２Ｘ＝ ０ ７５１，因此该 ＰＣＡ 模型拟合性较好。 ＰＣＡ
得分图见图２。红茄梨和茄梨组间样品明显聚为２

·６０２１·
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图 ２　 茄梨和红茄梨的 ＰＣＡ 得分图
Ｆｉｇ． ２　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＰＣＡ） ｓｃｏｒｅｓ

ｐｌｏｔ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｃｌａｐｐ ’ ｓ Ｆａｖｏｒｉｔｅ ａｎｄ Ｒｅｄ
Ｃｌａｐｐ’ｓ Ｆａｖｏｒｉｔｅ

　

ＱＬ： Ｃｌａｐｐ’ｓ Ｆａｖｏｒｉｔｅ； ＨＱ： Ｒｅｄ Ｃｌａｐｐ’ｓ Ｆａｖｏｒｉｔｅ．

组，基本得到了有效区分，说明组间存在显著差异。
２．２．２　 正交偏最小二乘判别分析

　 　 ＯＰＬＳ⁃ＤＡ 可以过滤掉与分类无关的信息，准确

分析组间差异［１５］。 采用 ＯＰＬＳ⁃ＤＡ 对得到的质谱数

据进行分析，发现茄梨和红茄梨果皮样品分布在置

信区间的左侧和右侧，区分效果明显，表明 ２ 组之间

具有显著的差异（见图 ３）。 其模型质量参数为 ３ 个

主成分，模型累计预测率 Ｑ２ ＝ ０ ９９８， Ｒ２Ｘ ＝ ０ ８７８，
图中 Ｑ２＜０，且所有 Ｑ２ 点从左到右始终低于原始蓝

色的 Ｑ２ 点，说明该评估模型可靠有效。
２．３　 差异代谢物的筛选与鉴别

　 　 基于前体离子的精准质量数、前体离子同位素

组成以及碎片离子的信息进行元素组成的确定，在
ＰＭＤＢ 等数据库中对鉴定的化合物进行前体离子

与碎片离子的匹配评分，鉴定差异代谢物。 根据变

量重要性投影［１６］ （ ｖａｒｉａｂｌｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｉｎ ｐｒｏｊｅｃｔ
（ＶＩＰ）≥１， Ｐ＜０ ０５）和最大差异倍数值，筛选出 ８３
种差异显著代谢物，包括酚类 ５ 种、黄酮类 ３ 种、氨
基酸及衍生物 １ 种、苯丙烷类 ８ 种，花色苷类 ２ 种，
原花青素 ５ 种，黄烷醇 ６ 种，黄酮醇 １４ 种，异黄酮 ２
种，三萜类 １３ 种，有机酸及衍生物 ３ 种，维生素 １
种，有机氧化物 ３ 种，脂类 １５ 种，其他类 ２ 种（见表

１）。 其中，上调物质有 ５３ 种，占 ６３ ８６％；下调物质

有 ３０ 种，占 ３６ １４％。
　 　 研究发现红茄梨中含有种类丰富的黄酮类化合

物，红茄梨中矢车菊素 ３⁃葡萄糖苷、矢车菊素 ３⁃半
乳糖苷是茄梨的 ９ ３９ 和 １０ ２４ 倍，推测矢车菊素 ３⁃
半乳糖苷和矢车菊素 ３⁃葡萄糖苷是红茄梨红色的

主要因素。 其他类黄酮组分，特别是儿茶素、表儿茶

图 ３　 茄梨和红茄的（ａ）ＯＰＬＳ⁃ＤＡ 得分图和（ｂ）置换检验图
Ｆｉｇ． ３　 （ａ） ＯＰＬＳ⁃ＤＡ ｓｃｏｒｅｓ ａｎｄ （ｂ） ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎ ｔｅｓｔ

ｐｌｏｔｓ ｏｆ ｆｒｕｉｔ ｓｋｉｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ
Ｃｌａｐｐ’ｓ Ｆａｖｏｒｉｔｅ ａｎｄ Ｒｅｄ Ｃｌａｐｐ’ｓ Ｆａｖｏｒｉｔｅ

　

素等黄烷醇类物质，槲皮素（黄酮醇）和芦丁、木犀

草素（黄酮类）等含量均与茄梨有较大差异，可能其

他类黄酮组分的变化也影响了果皮颜色的变化。 黄

酮醇合成酶（ＦＬＳ）和二氢黄酮醇⁃４⁃还原酶（ＤＦＲ）
会通过底物竞争影响花青素苷和黄酮醇的比例，进
而使颜色发生改变。 红茄梨中槲皮素、芦丁含量上

调，木犀草素和异属李素含量下调，可能是红茄梨中

类黄酮代谢途径中相关调控因素的影响，也可能是

黄酮类化合物与花青素存在底物竞争性。
　 　 儿茶素具有抗氧化、保护心脑血管、抗肿瘤等作

用，没食子酸具有抗氧化和抗血栓等药理作用，是次

生物质代谢的重要成分。 本试验中检测到的红茄梨

果皮中酚类物质表儿茶素、儿茶素比茄梨中的含量

明显升高。 原花青素类物质原花青素 Ｂ２、原花青素

Ｃ１、原花青素 Ｂ１、原花青素 Ｂ６ 分别是茄梨的 ４ ４２、
４ ６２、４ ４７、３ ８６ 倍。 红茄梨中原花青素和类黄酮

糖苷类衍生物维持在较高水平，意味着红茄梨除具

有外观鲜艳的特征外，还具备一定保健或药用潜力。
　 　 Ｓ 图见图 ４，图中可视化的所有点全部分布在第

一和第三象限，类似 Ｓ 形，越靠近 Ｓ 形末尾两端，贡
献越大，差异越显著［１７］。 为了更直观地展示样本之

·７０２１·
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图 ４　 正交偏最小二乘判别分析的 Ｓ 图
Ｆｉｇ． ４　 Ｓ⁃ｐｌｏｔ ｇｒａｐｈ ｏｆ ｏｒｔｈｏｇｏｎａｌ ｐａｒｔｉａｌ ｌｅａｓｔ ｓｑｕａｒｅｓ

ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＯＰＬＳ⁃ＤＡ）

间的关系及代谢物在不同样本之间的表达差异，我
们对富集在通路上的显著差异代谢物表达量进行了

热图分析（见图 ５）。 蓝色为低表达物质，红色为高

表达代谢物。 ＱＬ 和 ＨＱ 组明显分开，说明两组之间

存在明显差异，且筛选的显著差异代谢物能作为标

志物将两组区分开。 聚在一簇的代谢物具有相似功

能或共同参与同一代谢途径。
２．４　 差异代谢物通路分析

　 　 通过 ＫＥＧＧ 数据库进一步对有差异的代谢物

质进行通路富集分析［１８］。 差异代谢物主要分布在

２０ 条代谢途径中，Ｐ＜０ ０５ 的代谢途径有 ６ 条，分别

是：类黄酮生物合成（ ｆｌａｖｏｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ）；黄酮

和黄酮醇生物合成（ ｆｌａｖｏｎｅ ａｎｄ ｆｌａｖｏｎｏｌ ｂｉｏｓｙｎ⁃
ｔｈｅｓｉｓ）；苯丙烷生物合成（ｐｈｅｎｙｌｐｒｏｐａｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎ⁃
ｔｈｅｓｉｓ）；丁酸酯代谢（ｂｕｔａｎｏａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ）；苯丙

氨酸代谢（ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ）；酪氨酸代谢

（ ｔｙｒｏｓｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ） （见图 ６）。 其中，类黄酮生

物合成代谢通路最为显著， Ｐ 值为 ０ ０００ １３１ ７，
－ｌｏｇ Ｐ为 ３ ８８，主要有 ４ 个被检测到的差异代谢物

富集于此代谢通路上，分别为槲皮素、绿原酸、儿茶

素和表儿茶素，与黄酮类化合物的合成和花色苷的

积累密切相关。 黄酮醇是类黄酮合成途径的支路之

一，黄酮醇合成酶（ＦＬＳ）是黄酮类化合物合成途径

与儿茶素合成途径的桥梁，二氢槲皮素在 ＦＬＳ 作用

下生成槲皮素，在二氢黄酮醇 ４⁃还原酶（ＤＦＲ）作用

下生成无色矢车菊素，在 ＤＦＲ 作用下，被还原成无

色花青素苷［１９］。 富集在丁酸酯代谢途径上物质有

２ 种，其中，丁二酸含量下调，Ｄ⁃苹果酸含量上调。
４⁃羟基肉桂酸和间香豆酸富集在苯丙烷生物合成途

径、苯丙氨酸代谢和酪氨酸代谢途径上，且含量上

·０１２１·
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图 ５　 茄梨和红茄梨果皮中富集在通路上的差异代谢物热图
Ｆｉｇ． ５　 Ｈｅａｔ ｍａｐ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｉｎ ｐａｔｈｗａｙｓ ｏｆ Ｃｌａｐｐ’ｓ Ｆａｖｏｒｉｔｅ ａｎｄ Ｒｅｄ Ｃｌａｐｐ’ｓ Ｆａｖｏｒｉｔｅ ｆｒｕｉｔ ｓｋｉｎ

图 ６　 茄梨和红茄梨果皮中差异代谢产物的 ＫＥＧＧ 富集图
Ｆｉｇ． ６　 ＫＥＧＧ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｍａｐ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｏｆ Ｃｌａｐｐ’ｓ Ｆａｖｏｒｉｔｅ ａｎｄ Ｒｅｄ Ｃｌａｐｐ’ｓ Ｆａｖｏｒｉｔｅ ｆｒｕｉｔ ｓｋｉｎ

　 Ｒｉｃｈ ｆａｃｔｏｒ ｍｅａｎｓ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｄｉｖｉｄｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐａｔｈｗａｙ． Ｔｈｅ
ｇｒｅａｔｅｒ ｔｈｅ ｒｉｃｈ ｆａｃｔｏｒ， ｔｈｅ ｇｒｅａｔｅｒ ｔｈｅ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｄｅｇｒｅｅ． Ｔｈｅ ｃｏｌｏｒ ｆｒｏｍ ｇｒｅｅｎ ｔｏ ｒｅｄ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ Ｐ⁃ｖａｌｕｅ ｄｅｃｒｅａｓｅｓ ｉｎ ｔｕｒｎ． Ｔｈｅ
ｌａｒｇｅｒ ｔｈｅ ｐｏｉｎｔ， ｔｈｅ ｍｏｒｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｐａｔｈｗａｙ．

调，红茄梨可能是通过苯丙烷类物质的上调来促进

酚类物质的积累，提高其抗氧化性，说明红茄梨通过

相关物质含量的上调及相关通路的调节来影响果皮

颜色的变化。

３　 结论

　 　 植物次生代谢呈现出复杂的多样性，本文建立

了基于超高效液相色谱⁃质谱联用对茄梨和红茄梨

果皮差异次生代谢产物的非靶向代谢组学分析方

法。 方法快速可靠，具有稳定性高、快速准确、操作

简便、重现性好等优点，该模型可以将茄梨和红茄梨

彼此区分。 本研究对茄梨和红茄梨果皮代谢产物进

行初步比较，所检测到的物质可为梨果实品质分析

及相应的生物学功能研究提供一定的理论参考。

·１１２１·
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