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摘　 要： 本试验旨在研究巴马香猪回肠、结肠的消化特征。 采集了 ９ 头成年巴马香猪母猪回肠

和结肠内容物，通过超高压液相色谱－串联质谱技术进行质谱检测。 使用 Ｃｏｍｐｏｕｎｄ Ｄｉｓｃｏｖｅｒ
３．１软件进行代谢物检测，ＳＭＩＣＡ⁃Ｐ 软件和 ＳＰＳＳ １９．０ 软件进行极显著差异代谢物筛选，Ｍｅｔａｂｏ⁃
Ａｎａｌｙｓｔ ５．０、ＨＭＤＢ 和 ＫＥＧＧ 网站进行代谢物性质和代谢途径分析。 结果表明：本研究正、负离

子模式分别获得了 ２６ １１９ 和 １６ ２６５ 个质谱峰，分别匹配了 ６ ４０３ 和 １ ９１２ 种代谢物；无监督主

成分分析中模型对 Ｘ 变量的解释率超过 ０．６，且 ９ 个质量控制样本均集中分布在中心点；监督正

交偏最小二乘判别分析中模型对 Ｙ 变量的解释率和模型预测能力均超过为 ０．９３；２００ 次迭代验

证的模型回归直线截距均小于 ０．０５；共检测到 ４２ 种极显著差异代谢物，其中 １０ 个极显著差异

代谢物与胆汁酸类物质有关，６ 个差异代谢物为氨基酸；１４ 种差异代谢物参与了 １９ 条代谢途

径；胆汁酸类物质在回肠内容物中含量比结肠高 ９０ ～ ２０ ５７４ 倍，氨基酸类物质含量在回肠内容

物中比结肠高 ５ ～ ２１ 倍，十二烷二酸和 ３－甲基二氧吲哚含量在结肠内容物中比回肠高约 １ ０００
倍。 结果提示，高胆汁酸和高氨基酸吸收效率是回肠的消化特征；高微生物代谢产物是结肠消

化特征。
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　 　 巴马香猪由于在解剖学和生理学上与人类有

很多共同之处，还具备体型小、容易控制等优势，
可以被培育为试验动物用于人类研究［１－５］ 。 食糜

在动物不同肠段内吸收的物质并不一致，同时不

同肠段内还存在着不同的微生物群落，其丰度也

有很大的差异［６－７］ ，这就导致了不同肠段内容物的

构成具有很大的差异。 因此，猪特别是与人生理

状态更相似的广西巴马香猪的肠道内容物的变化

引起了畜牧研究者还有医学研究者的关注，理解

广西巴马香猪的消化特征不仅利于理解猪的消化

特点，而且更有利于理解人的消化特点。 目前对

动物体内肠道内容物的研究通常是使用 １６Ｓ ＲＮＡ

测序或者宏基因组测序等方法，研究其微生物菌

群差异和功能［８－１０］ ，但是对于肠道内容物本身组
成成分的研究还比较缺乏。 随着生物技术的发

展，各种组学手段层出不穷，代谢组学是继转录组

学和蛋白质组学之后的新兴组学技术，用于对生

物样品（如血液、尿液、粪便等）中所有小分子代谢

物（＜１ ｋｕ）进行定性和定量分析，代表着机体已经

发生过的改变，对研究动物机体的动态变化具有

重要意义［１１］ 。 Ｓｉｎｈａ 等［１２］ 同时使用宏基因组、微
生物组、转录组和代谢组学技术研究小鼠结肠炎

模型发现补充次级胆汁酸会减轻肠道炎症，这也

提示我们在研究动物肠道内容物的过程之中不应
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该只研究肠道内的菌群组成，其内容物的物质组

成的研究同样具有很重要的意义。 因此，本研究

通过采集巴马香猪成年母猪回肠和结肠中段内容

物，利用代谢组学方法、无监督主成分（ＰＣＡ）分析

和监督正交偏最小二乘判别（ＯＰＬＳ⁃ＤＡ）分析等方

法，探讨巴马香猪回肠和结肠内容物的组成差异，
以期筛选、鉴定其差异代谢物及其代谢途径，了解

巴马香猪回肠和结肠的消化特征，为更深入理解

机体的营养吸收过程和肠道微生物的作用机制提

供理论基础。

１　 材料与方法
１．１　 试验样品采集

　 　 随机屠宰来自于广西壮族自治区巴瑶族自

治县巴马原种香猪农牧实业有限公司 ９ 头 １０ 月

龄巴马香猪母猪，体重为（ ３３．７２±２．０５） ｋｇ，采集

其回肠中段和结肠中段内容物，分为回肠组和结

肠组，立即放入液氮中冷冻后转移到－８０ ℃冰箱

保存。
１．２　 主要试剂和仪器

　 　 色谱级甲醇购自美国默克公司；色谱纯甲酸

购自美国西格玛奥德里奇公司；ＵＰＬＣ⁃Ｑ⁃Ｅｘａｃｔｉｖｅ
四级杆－静电场轨道阱高分辨质谱仪和 Ｕｌｔｉｍａｔｅ
３ ０００超高效液相色谱系统购自美国赛默飞世尔科

技公司；高速冷冻离心机购自 Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ 公司。
１．３　 试验样品处理

　 　 将回肠和结肠内容物放入 １．５ ｍＬ 离心管中，
加入 ３ 倍体积的甲醇，涡旋混合溶解 ３０ ｓ 后 ４ ℃ 、
１３ ０００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心 １０ ｍｉｎ 并通过 ０． ２２ μｍ 的膜

过滤。
１．４　 超高压液相色谱－串联质谱分析条件

　 　 色 谱 条 件： 色 谱 柱 为 Ｈｙｐｅｒｓｉｌ ＧＯＬＤ Ｃ１８
（５０ ｍｍ×２．１ ｍｍ，１．９ μｍ），流动相为 ０．１％甲酸水

（Ａ）－甲醇（Ｂ），洗脱梯度，洗脱液配比见表 １。 流

速为 ０．３ ｍＬ ／ ｍｉｎ，进样体积 ２ μＬ，进样室温度为

４ ℃ ，柱温为 ３０ ℃ 。
　 　 质谱条件：离子源为 ＥＳＩ 源，正、负离子检测

模式，鞘气（Ｎ２）压力 ４０ ｐｓｉ；辅助气体（Ｎ２）压力

１０ ｐｓｉ；喷雾电压 ３．５ ｋＶ；离子传输管温度 ３２０ ℃ ；
辅助 气 温 度 ３５０ ℃ ； 质 谱 扫 描 范 围 为 １００ ～
１ ０００ ｍ ／ ｚ，扫描模式为 Ｆｕｌｌ ＭＳ ／ ｄｄ⁃ＭＳ２。
１．５　 数据分析

　 　 利用 Ｃｏｍｐｏｕｎｄ Ｄｉｓｃｏｖｅｒ ３．１ 软件采用精确质

量匹配（＜２５ ｍｇ ／ Ｌ）和二级光谱匹配对原始数据

进行处理，对代谢物进行峰对齐，校正代谢物的保

留时间，提取代谢物的峰面积。 将所有代谢物的

峰面积输入 ＳＩＭＣＡ⁃Ｐ 软件（１４．１ 版本，Ｕｍｅｔｒｉｃｓ）
进行多变量分析，包括 ＰＣＡ、ＯＰＬＳ⁃ＤＡ。 基于模型

对 Ｙ 变量的解释率（Ｒ２Ｙ）对 ＯＰＬＳ⁃ＤＡ 模型进行

了验证，并通过 ２００ 次迭代对交叉验证和排列检

验中基于模型预测能力（Ｑ２）进行了验证。 使用

ＳＰＳＳ １９．０ 对不同肠段的代谢物进行独立样本 ｔ 检
验和倍数变化分析。 采用 ＯＰＬＳ⁃ＤＡ 模型的变量

重要性投影（ＶＩＰ） 评分（ＶＩＰ＞ ２）、 ｔ 检验的 Ｐ 值

（Ｐ＜０．０１）和组间差异倍数（ＦＣ，ＦＣ＞２ 或 ＦＣ＜０．５）
三重标准筛选差异显著的代谢物。 使用代谢途径

分析网络工具 ＭｅｔａｂｏＡｎａｌｙｓｔ ５． ０ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｍｅｔｐａ．
ｍｅｔａｂｏｌｏｍｉｃｓ．ｃａ）以及 ＨＭＤＢ 网站（ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｈｍｄｂ．
ｃａ ／ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ／ ）ＫＥＧＧ 网站（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｇｅｎｏｍｅ．
ｊｐ ／ ｋｅｇｇ ／ ）分析差异物性质和代谢路径。

表 １　 ＵＰＬＣ⁃ＭＳ ／ ＭＳ 分析洗脱梯度变化

Ｔａｌｅ １　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｓｏｌｖｅｎｔｓ ｉｎ ｇｒａｄｉｅｎｔ ｅｌｕｔｉｏｎ ｏｆ
ＵＰＬＣ⁃ＭＳ ／ ＭＳ ａｎａｌｙｓｉｓ ％

时间

Ｔｉｍｅ ／ ｍｉｎ
溶液 Ａ

Ｓｏｌｕｔｉｏｎ Ａ
溶液 Ｂ

Ｓｏｌｕｔｉｏｎ Ｂ

０～ ２ ９５ ５
２～ ６ ９５～ ８０ ５～ ２０
６～ ２０ ８０～ ０ ２０～ １００
２０～ ２３ ０ １００
２３．０～ ２３．１ ０～ ９５ １００～ ５
２３．１～ ２５．０ ９５ ５

２　 结果与分析
　 　 为了研究巴马香猪回肠和结肠内容物的组成

差异，本研究通过 ＵＰＬＣ⁃ＭＳ ／ ＭＳ 方法进行了非靶

向代谢谱分析，正、负离子模式分别获得了２６ １１９
和 １６ ２６５ 个质谱峰。 使用 Ｃｏｍｐｏｕｎｄ Ｄｉｓｃｏｖｅｒ
３．１软件去除 ＲＳＤ 大于 ３０％的质谱峰，经过代谢

物结构鉴定、准确的质量匹配和二级光谱搜索

ｍｚＣｌｏｕｄ 和 ＨＭＢＤ 数据库，正、负离子模式分别

匹配了 ６ ４０３ 和 １ ９１２ 种不同的代谢物。
２．１　 不同肠段内容物 ＰＣＡ 分析

　 　 使用 ＳＭＩＣＡ⁃Ｐ 软件比较正、负离子模式下各

代谢物的峰面积，并进行主成分分析结果显示，在
正、负离子模式下模型对 Ｘ 的解释率（Ｒ２Ｘ）分别

３４３４
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为 ０．６３０ 和 ０．６６５。 ９ 个质量控制（ＱＣ）样均集中

分布在中心点，各样品分布位于中心点左右，说明

本研究使用的仪器稳定性可靠，具有很好的重复

性（图 １）。

　 　 图 Ａ：正离子模式；图 Ｂ：负离子模式；Ｈ：回肠；Ｊ：结肠；ＱＣ：质量控制样品。 图 ２、图 ３ 同。
　 　 Ｆｉｇｕｒｅ Ａ： ｔｈｅ ｍｏｄｅｌ ｏｆ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｉｏｎ； ｆｉｇｕｒｅ Ｂ： ｔｈｅ ｍｏｄｅｌ ｏｆ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｉｏｎ； Ｈ： ｉｌｅｕｍ； Ｊ： ｃｏｌｏｎ； ＱＣ： ｔｈｅ ｑｕａｌｉｔｙ ｃｏｎｔｒｏｌ ｓａｍ⁃
ｐｌｅ． Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ Ｆｉｇ．２ ａｎｄ Ｆｉｇ．３．

图 １　 ＰＣＡ 得分图

Ｆｉｇ．１　 ＰＣＡ ｓｃｏｒｅ ｐｌｏｔ

２．２　 不同肠段内容物 ＯＰＬＳ⁃ＤＡ 分析

　 　 使用 ＯＰＬＳ⁃ＤＡ 模式分析 ２ 组间代谢物的差

异，结果显示，２ 组代谢物的分离度好，在正离子模

式下 Ｒ２Ｙ 为 ０．９８９，Ｑ２ 为 ０．９４７；在负离子模式下

Ｒ２Ｙ 为 ０．９７１，Ｑ２ 为 ０．９３９（图 ２），表明 ＯＰＬＳ⁃ＤＡ
模式下的模型稳定、可靠，得到的差异代谢物可以

反映不同肠段内容物之间的差异。

图 ２　 ＯＰＬＳ⁃ＤＡ 得分图

Ｆｉｇ．２　 ＯＰＬＳ⁃ＤＡ ｓｃｏｒｅ ｐｌｏｔ

２．３　 不同肠道内容物迭代验证

　 　 对交叉验证和排列检验中基于模型的预测能

力进行 ２００ 次迭代验证，结果显示，正、负离子模

式下的预测能力回归直线截距分别为－０． ７０５ 和

－０．８９２（图 ３），说明本研究的模型拟合良好，没有

出现过度拟合的现象。
２．４　 极显著差异代谢物筛选

　 　 采用 ＶＩＰ＞２（图 ４）、Ｐ＜０．０１ 和 ＦＣ＞２ 或 ＦＣ＜
０．５三重标准筛选极显著差异代谢物，结果显示，共
有 ４２ 种极显著差异代谢物被筛选出来（表 ２），正

离子模式 ３５ 种，负离子模式 ８ 种，其中十二烷二酸

在 ２ 种模式下均被鉴定为极显著差异代谢物。
２．５　 代谢途径分析

　 　 使用 Ｍｅｔａｂｏａｎａｌｙｓｔ ５．０ 对极显著差异代谢物

进行富集分析发现，Ｌ－苯丙氨酸、甘鹅去胆酸、苯
丙氨酸、缬氨酸、牛磺胆酸、酪氨酸、烟酸盐、ｓｎ－甘
油－３－磷酸胆碱、肌酸、蛋氨酸、花生酮、４，４－二甲

基－５α－胆固醇－８，１４，２４－三烯－３β－醇、Ｌ－酪氨酸

和甘胆酸共 １４ 种代谢物共参与了 １９ 条代谢途径

（表 ３ 和图 ５）。
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　 　 Ｒ２Ｙ：模型对 Ｙ 变量的解释率；Ｑ２：模型预测能力。
　 　 Ｒ２Ｙ： ｔｈｅ ｉｎｔｅｒｐｒｅｔａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ｔｈｅ ｍｏｄｅｌ ｔｏ ｔｈｅ Ｙ ｖａｒｉａｂｌｅ； Ｑ２： ｔｈｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｍｏｄｅｌ．

图 ３　 ＯＰＬＳ⁃ＤＡ 排列测试图

Ｆｉｇ．３　 ＯＰＬＳ⁃ＤＡ ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎ ｔｅｓｔ ｐｌｏｔ

　 　 图 Ａ、图Ｂ：正离子模式；图Ｃ、图Ｄ：负离子模式。 Ｆｉｇｕｒｅｓ Ａ ａｎｄ Ｂ： ｔｈｅ ｍｏｄｅｌ ｏｆ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｉｏｎ； ｆｉｇｕｒｅｓ Ｃ ａｎｄ Ｄ： ｔｈｅ ｍｏｄｅｌ ｏｆ ｎｅｇａ⁃
ｔｉｖｅ ｉｏｎ．
　 　 图 Ａ、图 Ｄ：ｘ 轴表示每种物质在第一主成分下的载荷；ｙ 轴表示每种物质和第一主成分的相关关系；图 Ｂ、图 Ｃ：ｘ 轴表

示代谢物数量；ｙ 轴表示变量重要投影度评分预测。 Ｆｉｇｕｒｅｓ Ａ ａｎｄ Ｄ： ｘ⁃ａｘｉｓ ｍｅａｎ ｔｈｅ ｌｏａｄ ｏｆ ｅａｃｈ ｓｕｂｓｔａｎｃｅ ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ
ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ； ｙ⁃ａｘｉｓ ｍｅａｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｅａｃｈ ｓｕｂｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ． Ｆｉｇｕｒｅｓ Ｂ ａｎｄ Ｃ： ｘ⁃ａｘｉｓ
ｍｅａｎ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｓ； ｙ⁃ａｘｉｓ ｍｅａｎ ｔｈｅ ｖａｒｉａｂｌｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｐｒｏｊｅｃｔｉｏｎ ｓｃｏｒｅ ｏｆ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ．

图 ４　 ＶＩＰ 得分图

Ｆｉｇ．４　 ＶＩＰ ｓｃｏｒｅ ｐｌｏｔ

表 ２　 极显著差异代谢物性质

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ

名称
Ｎａｍｅｓ

离子模式
Ｉｏｎ ｍｏｄｅｌ

分子质量
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｗｅｉｇｈｔ ／ ｋｕ

出峰时间
ＲＴ ／ ｍｉｎ

ＨＭＤＢ 登录号
ＨＭＤＢ

ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ

变量重
要性投影

ＶＩＰ

组间差
异倍数

ＦＣ

牛磺胆酸 Ｔａｕｒｏｃｈｏｌｉｃ ａｃｉｄ Ｐ ５１５．２９０ ２９ １４．７９３ ＨＭＤＢ０００００３６ ５．２４ １ ８９７．２１
牛去氧胆酸 Ｔａｕｒｏｄｅｏｘｙｃｈｏｌｉｃ ａｃｉｄ Ｐ ４９９．２９５ ６１ １４．２２６ ＨＭＤＢ００００８９６ ６．７８ ７７６．５８

５４３４
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续表 ２

名称
Ｎａｍｅｓ

离子模式
Ｉｏｎ ｍｏｄｅｌ

分子质量
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｗｅｉｇｈｔ ／ ｋｕ

出峰时间
ＲＴ ／ ｍｉｎ

ＨＭＤＢ 登录号
ＨＭＤＢ
ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
ｎｕｍｂｅｒ

变量重
要性投影

ＶＩＰ

组间差
异倍数

ＦＣ

牛磺酰脱氧胆酸
Ｔａｕｒｏｃｈｅｎｏｄｅｓｏｘｙｃｈｏｌｉｃ ａｃｉｄ Ｐ ４９９．２９５ ６４ １６．４９７ ＨＭＤＢ００００９５１ ４．９５ ２２５．５２

弗斯特罗定 Ｆｅｓｏｔｅｒｏｄｉｎｅ Ｐ ４１１．２７６ ２４ １５．３１０ ＨＭＤＢ００１５６４８ ２．４５ ２０９．０５
Ｌ－α－甘油磷酸胆碱
Ｌ⁃α⁃ｇｌｙｃｅｒｏｐｈｏｓｐｈｏｃｈｏｌｉｎｅ Ｐ ２５７．１０２ ４１ ０．５０９ ＨＭＤＢ０００００８６ ２．２９ １３５．０７

甘鹅去氧胆酸
Ｃｈｅｎｏｄｅｏｘｙｃｈｏｌｉｃ ａｃｉｄ ｇｌｙｃｉｎｅ ｃｏｎｊｕｇａｔｅ Ｐ ４４９．３１２ ８５ １５．６０６ ＨＭＤＢ００００６３７ １５．０２ １１２．５２

猪去氧胆酸 Ｈｙｏｄｅｏｘｙｃｈｏｌｉｃ ａｃｉｄ Ｐ ３９２．２９１ ６０ １７．８７０ ＨＭＤＢ００００７３３ １０．７２ １１０．５０
葫芦巴碱 Ｔｒｉｇｏｎｅｌｌｉｎｅ Ｐ １３７．０４７ ５９ ４．１１１ ＨＭＤＢ００００８７５ ２．４２ ３４．１８
ＤＬ－色氨酸 ＤＬ⁃ｔｒｙｐｔｏｐｈａｎ Ｐ ２０４．０８９ ８０ ３．８９０ ＨＭＤＢ００１３６０９ ９．０４ ２１．９６
吲哚乙酸 Ｉｎｄｏｌｅａｃｒｙｌｉｃ ａｃｉｄ Ｐ １８７．０６３ ０６ ３．８７４ ＨＭＤＢ００００７３４ ８．９９ ２１．７４
肌酸 Ｃｒｅａｔｉｎｅ Ｐ １３１．０６９ ４２ ０．５１９ ＨＭＤＢ０００００６４ ４．９９ １３．５８
花生四烯酸甲酯
Ａｒａｃｈｉｄｏｎｉｃ ａｃｉｄ ｍｅｔｈｙｌ ｅｓｔｅｒ Ｐ ３１８．２５５ ２４ ２０．０８１ ＨＭＤＢ００６２５９４ ２．４３ １３．４６

Ｌ－蛋氨酸 Ｌ⁃ｍｅｔｈｉｏｎｉｎｅ Ｐ １４９．０５０ ８５ ０．６６３ ＨＭＤＢ００００６９６ ４．４２ １２．４４
Ｌ－苯丙氨酸 Ｌ⁃ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅ Ｐ １６５．０７８ ８１ １．７２１ ＨＭＤＢ００００１５９ １２．４０ １０．８４
Ｌ－酪氨酸 Ｌ⁃ｔｙｒｏｓｉｎｅ Ｐ １８１．０７３ ６６ ０．８３９ ＨＭＤＢ００００１５８ ６．８９ ８．７１
２，４，６－辛三烯－１－醇 ２，４，６⁃ｏｃｔａｔｒｉｙｎ⁃１⁃ｏｌ Ｐ １１８．０４１ ７４ ０．７０５ ＨＭＤＢ００３０９６８ ２．０１ ８．５２
Ｌ－缬氨酸 Ｌ⁃ｖａｌｉｎｅ Ｐ １１７．０７９ ０８ ０．５７２ ＨＭＤＢ００００８８３ ５．０２ ５．６２
Ｌ－正亮氨酸 Ｌ⁃ｎｏｒｌｅｕｃｉｎｅ Ｐ １３１．０９４ ５６ ０．９６４ ＨＭＤＢ０００１６４５ １２．２０ ５．２７
烟酸 Ｎｉｃｏｔｉｎｉｃ ａｃｉｄ Ｐ １２３．０３２ ０４ ０．６４８ ＨＭＤＢ０００１４８８ ２．２９ ０．３５
邻苯二甲酸二丁酯 Ｄｉｂｕｔｙｌ ｐｈｔｈａｌａｔｅ Ｐ ２７８．１５１ １７ １６．９１９ ＨＭＤＢ００３３２４４ ２．２７ ０．３３
十八酰胺 Ｏｃｔａｄｅｃａｎａｍｉｄｅ Ｐ ２８３．２８６ ９４ １９．８２１ ＨＭＤＢ００３４１４６ ２．０８ ０．２７
棕榈油酸 Ｐａｌｍｉｔｏｌｅｉｃ ａｃｉｄ Ｐ ２５４．２２４ １６ １８．６３１ ＨＭＤＢ０００３２２９ ３．０９ ０．１４
２－脱氧虾甾酮 ２⁃ｄｅｏｘｙｃａｓｔａｓｔｅｒｏｎｅ Ｐ ４４８．３５３ ９１ １９．２９８ ＨＭＤＢ００３４４２３ ２．８９ ０．０９
１８－β－甘草次酸 １８⁃ｂｅｔａ⁃ｇｌｙｃｙｒｒｈｅｔｉｎｉｃ ａｃｉｄ Ｐ ４７０．３３６ ００ １９．２９５ ＨＭＤＢ００３４５１７ ２．５３ ０．０９
蓖麻油酸 Ｒｉｃｉｎｏｌｅｉｃ ａｃｉｄ Ｐ ２９８．２５０ ０２ １８．４１０ ＨＭＤＢ００３４２９７ ８．０３ ０．０８
９，１０－二羟基硬脂酸
９，１０⁃ｄｉｈｙｄｒｏｘｙｓｔｅａｒｉｃ ａｃｉｄ Ｐ ３１６．２６０ ５９ １９．１５６ ＨＭＤＢ００５９６３３ ２．６１ ０．０６

齐墩果酸 Ｏｌｅａｎｏｌｉｃ ａｃｉｄ Ｐ ４５６．３５８ ９２ １７．７７７ ＨＭＤＢ０００２３６４ ２．０７ ０．０５
１３－羟基－α－生育酚
１３⁃ｈｙｄｒｏｘｙ⁃ａｌｐｈａ⁃ｔｏｃｏｐｈｅｒｏｌ Ｐ ４４６．３７４ ９７ ２０．２５６ ＨＭＤＢ００１２５５９ ２．１９ ０．０４

壬二酸 Ａｚｅｌａｉｃ ａｃｉｄ Ｐ １８８．１０４ ３９ １１．１９１ ＨＭＤＢ００００７８４ ３．１２ ０．０３
西酞普兰 Ｃｉｔａｌｏｐｒａｍ Ｐ ３２４．１６７ ９９ ７．７１９ ＨＭＤＢ０００５０３８ ３．１３ ０．０１
４，４－二甲基胆甾－８，１４，２４－三醇
４，４⁃ｄｉｍｅｔｈｙｌｃｈｏｌｅｓｔａ⁃８，１４，２４⁃ｔｒｉｅｎｏｌ Ｐ ４１０．３５３ ９１ １９．１３７ ＨＭＤＢ０００１０２３ ５．４２ ０．０１

醋丁洛尔 Ａｃｅｂｕｔｏｌｏｌ Ｐ ３３６．２０４ ２９ １３．７５４ ＨＭＤＢ００１５３２４ ２．５８ ０．００
十二烷二酸 Ｄｏｄｅｃａｎｅｄｉｏｉｃ ａｃｉｄ Ｐ ２３０．１５１ ３７ ９．５０９ ＨＭＤＢ００００６２３ ２．８３ ０．００
丁苯 Ｂｕｔｙｌｂｅｎｚｅｎｅ Ｐ １３４．１０９ ３８ ９．５０４ ＨＭＤＢ００５９８１２ ２．０２ ０．００
３－甲基二氧吲哚
３⁃ｍｅｔｈｙｌｄｉｏｘｙｉｎｄｏｌｅ Ｐ １６３．０６３ ０６ ８．１９６ ＨＭＤＢ０００４１８６ ３．１１ ０．００

牛磺胆酸 Ｔａｕｒｏｈｙｏｃｈｏｌａｔｅ Ｎ ５１５．２９０ ８８ １４．７８２ ＨＭＤＢ００１１６３７ ９．３４ ２０ ５７４．８９
牛磺酰脱氧胆酸（钠盐）
Ｔａｕｒｏｃｈｅｎｏｄｅｓｏｘｙｃｈｏｌｉｃ ａｃｉｄ （ ｓｏｄｉｕｍ ｓａｌｔ） Ｎ ４９９．２９６ ９０ １４．２３８ ＨＭＤＢ００００９５１ ３．９０ ２ ００９．３５

６４３４
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续表 ２

名称
Ｎａｍｅｓ

离子模式
Ｉｏｎ ｍｏｄｅｌ

分子质量
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｗｅｉｇｈｔ ／ ｋｕ

出峰时间
ＲＴ ／ ｍｉｎ

ＨＭＤＢ 登录号
ＨＭＤＢ
ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
ｎｕｍｂｅｒ

变量重
要性投影

ＶＩＰ

组间差
异倍数

ＦＣ

甘胆酸 Ｇｌｙｃｏｃｈｏｌｉｃ ａｃｉｄ Ｎ ４６５．３０７ ９６ １５．３１７ ＨＭＤＢ００００１３８ １０．８３ ２４５．９３
甘鹅去氧胆酸（钠盐） Ｈｙｏｄｅｏｘｙｃｈｏｌｉｃ ａｃｉｄ
（ ｓｏｄｉｕｍ ｓａｌｔ） Ｎ ４４９．３１３ ５８ １５．６０５ ＨＭＤＢ００００６３７ １２．２３ ９５．８０

脱氧胆酸 Ｄｅｏｘｙｃｈｏｌｉｃ ａｃｉｄ Ｎ ３９２．２９２ ０９ １７．８６５ ＨＭＤＢ００００６２６ ８．５３ ９０．２７
花生四烯酸 Ａｒａｃｈｉｄｏｎｉｃ ａｃｉｄ Ｎ ３０４．２３９ ８９ １９．５５７ ＨＭＤＢ０００１０４３ ２．３２ ８．３５
前庭醇 ２′－甲醚
Ｖｅｓｔｉｂｕｌａｒ ａｌｃｏｈｏｌ ２′⁃ｍｅｔｈｙｌ ｅｔｈｅｒ Ｎ ２８６．１１９ ８９ １１．１９８ ＨＭＤＢ００３０５２１ ２．３２ ０．０１

十二烷二酸 Ｄｏｄｅｃａｎｅｄｉｏｉｃ ａｃｉｄ Ｎ ２３０．１５０ ９７ １４．５６６ ＨＭＤＢ００００６２３ ３．６３ ０．００
　 　 Ｐ：正离子模式 ；Ｎ：负离子模式。 Ｐ： ｔｈｅ ｍｏｄｅ ｏｆ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｉｏｎ； Ｎ： ｔｈｅ ｍｏｄｅ ｏｆ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｉｏｎ．

表 ３　 差异代谢物参与的代谢途径

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ

名称
Ｎａｍｅｓ

匹配数
Ｍａｔｃｈ ｓｔａｔｕｓ

Ｐ 值
Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

ＦＤＲ 值
ＦＤＲ ｖａｌｕｅ

代谢物
Ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ

苯丙氨酸、酪氨酸和色氨酸生物合成
Ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅ， ｔｙｒｏｓｉｎｅ ａｎｄ ｔｒｙｐｔｏｐｈａｎ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ４ ／ ２ ０．００３ ３５ ０．２８１ Ｌ－苯丙氨酸、Ｌ－酪氨酸

苯丙氨酸代谢
Ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ １０ ／ ２ ０．０２２ ９ ０．５６２ Ｌ－苯丙氨酸、Ｌ－酪氨酸

初级胆汁酸生物合成
Ｐｒｉｍａｒｙ ｂｉｌｅ ａｃｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ４６ ／ ４ ０．０２３ ３ ０．５６２ 甘鹅去氧胆酸、牛磺胆酸、

甘胆酸、牛磺胆酸

氨酰 ｔＲＮＡ 生物合成
Ａｍｉｎｏａｃｙｌ⁃ｔＲＮＡ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ４８ ／ ４ ０．０２６ ８ ０．５６２ 苯丙氨酸、蛋氨酸、

缬氨酸、酪氨酸

缬氨酸、亮氨酸和异亮氨酸生物合成
Ｖａｌｉｎｅ， ｌｅｕｃｉｎｅ ａｎｄ ｉｓｏｌｅｕｃｉｎｅ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ８ ／ １ ０．１７９ １ 缬氨酸

牛磺酸和低牛磺酸代谢
Ｔａｕｒｉｎｅ ａｎｄ ｈｙｐｏｔａｕｒｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ８ ／ １ ０．１７９ １ 牛磺胆酸

泛醌和其他萜醌生物合成
Ｕｂｉｑｕｉｎｏｎｅ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｔｅｒｐｅｎｏｉｄ⁃ｑｕｉｎｏｎｅ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ９ ／ １ ０．１９９ １ 酪氨酸

烟酸和烟酰胺代谢
Ｎｉｃｏｔｉｎａｔｅ ａｎｄ ｎｉｃｏｔｉｎａｍｉｄｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ １５ ／ １ ０．３１ １ 烟酸盐

泛酸和辅酶 Ａ 生物合成
Ｐａｎｔｏｔｈｅｎａｔｅ ａｎｄ ＣｏＡ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ １９ ／ １ ０．３７５ １ 缬氨酸

乙醚脂质代谢
Ｅｔｈｅｒ ｌｉｐｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ２０ ／ １ ０．３９１ １ ｓｎ－甘油－３－磷酸胆碱

甘氨酸、丝氨酸和苏氨酸代谢
Ｇｌｙｃｉｎｅ， ｓｅｒｉｎｅ ａｎｄ ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ３３ ／ １ ０．５６ １ 肌酸

半胱氨酸和蛋氨酸代谢
Ｃｙｓｔｅｉｎｅ ａｎｄ ｍｅｔｈｉｏｎｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ３３ ／ １ ０．５６ １ 蛋氨酸

甘油磷脂代谢
Ｇｌｙｃｅｒｏｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ３６ ／ １ ０．５９２ １ ｓｎ－甘油－３－磷酸胆碱

花生四烯酸代谢
Ａｒａｃｈｉｄｏｎｉｃ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ３６ ／ １ ０．５９２ １ 花生酮

不饱和脂肪酸的生物合成
Ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ ３６ ／ １ ０．５９２ １ 花生酮
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续表 ３

名称
Ｎａｍｅｓ

匹配数
Ｍａｔｃｈ ｓｔａｔｕｓ

Ｐ 值
Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

ＦＤＲ 值
ＦＤＲ ｖａｌｕｅ

代谢物
Ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ

精氨酸和脯氨酸代谢
Ａｒｇｉｎｉｎｅ ａｎｄ ｐｒｏｌｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ３８ ／ １ ０．６１２ １ 肌酸

缬氨酸、亮氨酸和异亮氨酸降解
Ｖａｌｉｎｅ， ｌｅｕｃｉｎｅ ａｎｄ ｉｓｏｌｅｕｃｉｎｅ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ４０ ／ １ ０．６３１ １ 缬氨酸

类固醇生物合成 Ｓｔｅｒｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ４２ ／ １ ０．６４９ １ ４，４－二甲基－５α－胆固醇－８，
１４，２４－三烯－３β－醇 ４

酪氨酸代谢 Ｔｙｒｏｓｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ４２ ／ １ ０．６４９ １ 酪氨酸

图 ５　 ＫＥＧＧ 通路图

Ｆｉｇ．５　 Ｐａｔｈｗａｙ ｏｆ ＫＥＧＧ
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８ 期 莫家远等：巴马香猪回肠、结肠消化特征研究

３　 讨　 论
　 　 肠道是动物的消化吸收器官分为小肠与大肠

２ 个部分，食糜在动物体内先后经过十二指肠、空
肠和回肠被吸收大量营养物质后到达结肠、直肠，
进一步被重吸收水分和无机盐等物质，最终成为

粪便排出体内。 脂肪、蛋白质和碳水化合物等营

养物质都需要在肠道内分解成为小分子物质才能

被吸收进入体内，提供动物生命活动所需要的能

量。 食糜在经过不同肠段后其组成成分均会有所

差异，主要是因为肠道的消化吸收作用和肠道微

生物的分解分泌作用。 代谢组学在 １９９９ 年出现

后逐渐被研究者关注［１３］ ，但是主要集中在人类的

研究上面［１４－１６］ 。 由于代谢组学本身是研究物质的

组成的一种技术，可以对组成复杂的物质进行定

性和定量分析，因此利用代谢组学可以充分地分

析动物肠道内不同肠段的内容物组成，从而研究

猪肠道内容物组成的差异，能为研究者更深入理

解机体的营养吸收过程和肠道微生物的作用机制

提供新的见解，以期更进一步理解机体的生命变

化过程。
３．１　 巴马香猪回肠、结肠代谢组学质控

　 　 本 研 究 使 用 ＳＭＩＣＡ⁃Ｐ 软 件 进 行 ＰＣＡ 和

ＯＰＬＳ⁃ＤＡ 分析，结果显示 ＰＣＡ 分析 Ｒ２Ｘ 模型解

释率超过 ０．６，且 ９ 个 ＱＣ 样均集中分布在中心点；
ＯＰＬＳ⁃ＤＡ 分析 Ｒ２Ｙ 和 Ｑ２ 均超过为 ０．９３；２００ 次

迭代验证的 Ｑ２ 截距均小于 ０．０５，说明本研究的仪

器稳定性和分析模式稳定性均良好，没有出现过

度拟合现象，分析得到的结果可以代表巴马香猪

回肠、结肠内容物的差异。 本研究将极显著差异

代谢物的标准设置为同时满足 ＶＩＰ＞２、Ｐ＜０．０１ 和

ＦＣ＞２ 或 ＦＣ＜０．５ ３ 个条件，比一般的代谢组学研

究标准更严格［１７－１９］ ，因此筛选得到的 ４２ 种极差异

代谢物更能代表回肠内容物和结肠内容物的真实

差异，并有可能作为回肠和结肠内容物的生物标

志物。
３．２　 高胆汁酸吸收效率是回肠的消化特征

　 　 本研究筛选到了 ４２ 种差异代谢物，并进行代

谢途径分析发现。 ４２ 种差异代谢物包含了甘鹅去

氧胆酸、甘鹅去氧胆酸（钠盐）、甘胆酸、猪去氧胆

酸、牛磺胆酸、脱氧胆酸、牛去氧胆酸、牛磺胆酸、
牛磺酰脱氧胆酸和牛磺酰脱氧胆酸（钠盐）共 １０
种不同种类的与胆酸相关的代谢物，均在回肠内

容物中的含量高于结肠内容物 ９０ ～ ２０ ５７４ 倍。 同

时 ＶＩＰ 值超过 １０ 的 ６ 种代谢物有 ４ 种是与胆酸相

关的代谢物，分别为甘鹅去氧胆酸、甘鹅去氧胆酸

（钠盐）、甘胆酸和猪去氧胆酸，说明胆汁酸在回肠

内容物和结肠内容物的含量差异巨大。 而甘鹅去

氧胆酸、牛磺胆酸和甘胆酸 ３ 种胆酸相关的代谢

物参与了初级胆汁酸生物合成以及牛磺酸和低牛

磺酸代谢 ２ 条代谢途径，其中胆汁酸在肠道主要

起到分解脂肪等作用，已经在各种脂肪相关的疾

病中被广泛报道［２０－２２］ 。 胆汁酸从肝脏中分泌到胆

囊储存后输入肠道内促进脂肪的乳化，到达回肠

后段被重吸收到胆囊池中进行储存，只有 ５％被排

出体内［２３－２５］ ，与本研究中发现回肠内容物的各类

胆汁酸相关的物质均高于结肠内容物的结果一

致。 同时胆汁酸的合成还是胆固醇分解的主要途

径［２０，２６］ ，本研究中 ４，４－二甲基胆甾－８，１４，２４－三
醇作为胆固醇的衍生物在结肠内容物中的含量比

回肠内容物高 １３７ 倍，这也符合回肠、结肠的生理

特性。 因此可以证明胆汁酸在小肠中消化脂肪类

物质之后，在回肠末端被吸收回肝脏储存，只有小

部分会进入结肠中，被结肠中的微生物利用或者

排除体内，高胆汁酸吸收效率是回肠的消化特征。
３．３　 高氨基酸吸收效率是回肠的消化特征

　 　 在 ４２ 种差异代谢物中存在苯丙氨酸、正亮氨

酸、ＤＬ－色氨酸、Ｌ－酪氨酸、Ｌ－缬氨酸和 Ｌ－蛋氨酸

６ 种氨基酸，其中苯丙氨酸、ＤＬ－色氨酸和 Ｌ－缬氨

酸 ３ 种氨基酸为必需氨基酸，６ 种氨基酸在回肠内

容中含量均高于结肠内容物 ５ ～ ２１ 倍。 Ｌ－苯丙氨

酸、Ｌ－酪氨酸、蛋氨酸、缬氨酸和肌酸 ５ 种代谢物

参与了苯丙氨酸、酪氨酸和色氨酸生物合成通路、
苯丙氨酸代谢通路、氨酰 ｔＲＮＡ 生物合成通路、缬
氨酸、亮氨酸和异亮氨酸生物合成通路、甘氨酸、
丝氨酸和苏氨酸代谢通路、半胱氨酸和蛋氨酸代

谢通路、精氨酸和脯氨酸代谢通路、缬氨酸、亮氨

酸和异亮氨酸降解通路以及酪氨酸代谢通路共 ９
条与氨基酸合成与代谢相关的通路。 研究表明，
部分氨基酸如苯丙氨酸、色氨酸等能逃过小肠的

吸收作用到达结肠等大肠肠段被微生物利用，产
生吲哚等物质［２７－２９］ 。 同样地，肌酸作为精氨酸、甘
氨酸和蛋氨酸合成的氨基酸衍生物［３０－３１］ 也与苯丙

氨酸等 ６ 种氨基酸一样在回肠内容物中的含量高

于结肠内容物，这也充分说明了大量的苯丙氨酸、
正亮氨酸、ＤＬ－色氨酸、Ｌ－酪氨酸、Ｌ－缬氨酸、Ｌ－蛋
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氨酸和肌酸在回肠被吸收进入机体内，以供机体

的生命活动使用，但是还有部分氨基酸进入结肠

等肠段，高氨基酸吸收效率是回肠的消化特征。
３．４　 高微生物代谢产物是结肠消化特征

　 　 十二烷二酸在正、负离子模式中均被鉴定为

差异代谢物，且 ２ 种模式下在结肠内容物中的含

量比回肠内容物分别高 ４０４ 和 １ ３２７ 倍，研究发现

十二烷二酸是一种水溶性的脂类和碳水化合物代

谢的 中 间 产 物［３２］ ， 可 以 通 过 微 生 物 方 法 合

成［３３－３４］ ，这提示结肠内十二烷二酸含量的升高可

能是由于脂类和碳水化合物代谢与微生物合成的

双重原因导致的。 同时，３－甲基二氧吲哚作为结

肠内细菌产生的色氨酸代谢产物 ３－甲基吲哚的体

内氧化产物［３５］ ，在本研究中其在结肠内容物中的

含量比回肠中高 ９７０ 倍。 十二烷二酸和 ３－甲基二

氧吲哚都在结肠内容物中含量比回肠高约 １ ０００
倍，且 ２ 种物质为回肠、结肠含量差异最大的 ２ 种

差异代谢物，因此认为高微生物代谢产物是结肠

消化特征。

４　 结　 论
　 　 本研究通过非靶向代谢组学技术分析了巴马

香猪回肠和结肠的消化特征，ＰＣＡ 分析发现仪器

稳定、可靠；ＯＰＬＳ⁃ＤＡ 分析发现模型稳定性良好，
没有出现过度拟合现象；共有 ４２ 种极显著差异代

谢物被筛选出来，正离子模式 ３５ 种，负离子模式 ８
种；共 １４ 种代谢物参与了 １９ 条代谢途径；高胆汁

酸和氨基酸吸收效率是回肠的消化特征；高微生

物代谢产物是结肠消化特征。
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