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摘　 要： 本试验应用液相色谱－质谱联用（ＬＣ⁃ＭＳ）技术分析乳鸽发育期间血清代谢物的变化。
选取 １４ 日龄、体重（３９８．３３±４３．２８） ｇ 与 ２１ 日龄、体重（４４９．１７±４９．４４） ｇ 的健康乳鸽各 ６ 只，翅

静脉采血，分离血清作为样本，采用基于 ＬＣ⁃ＭＳ 非靶向代谢组学技术进行分析，根据变量投影

重要度（ＶＩＰ）和独立样本 ｔ 检验筛选出差异代谢物，并作通路富集分析。 结果显示：在 ２ 个日龄

乳鸽血清样本中共检测到 １１ ５３８ 个特征代谢峰，正、负离子模式下共鉴定出 ６９４ 种代谢物。 经

搜库（自建库、Ｍｅｔｌｉｎ、ＨＭＤＢ 等数据库）定性分析，共筛选出 ７１ 种差异代谢物，其中有 ４９ 种差

异代谢物丰度显著上调（Ｐ＜０．０５），２２ 种差异代谢物丰度显著下调（Ｐ＜０．０５）。 ＫＥＧＧ 通路富集

共获得 ２９ 条代谢通路，其中 １４ 条代谢通路差异显著（Ｐ＜０．０５），主要为甘油脂代谢、醚脂代谢、
糖基磷脂酰肌醇（ＧＰＩ）－锚定生物合成等。 乳鸽血清 Ｓ－腺苷蛋氨酸、Ｌ－棕榈酰肉碱、硬脂酰肉

碱和磷脂类代谢物的含量随着日龄增加而显著增加（Ｐ＜０．０５）。 上述结果有助于了解乳鸽发育

期生理状态的变化，为生产中更好地满足其营养需要提供参考。
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　 　 鸽（Ｃｏｌｕｍｂａ ｌｉｖｉａ ｄｏｍｅｓｔｉｃａ）属于鸟纲，鸽形

目，鸠鸽科，鸽属，是一种较早被人类驯养的鸟

类［１－２］ 。 鸽肉和鸽蛋营养价值丰富，具有多种药用

功效，民间素有“一鸽胜九鸡”的说法，因此近年来

鸽已发展为我国第四大家禽［３］ 。 与其他家禽不同

的是，鸽作为晚成鸟，出壳后的乳鸽最初无法独立

进食，必须依靠亲鸽通过口对口逆呕式哺喂才能

存活［４－６］ 。 鸽乳是由亲鸽嗉囊组织分泌的一种富

含营养成分的乳酪状物质，随着乳鸽日龄的增长，
鸽乳逐渐与亲鸽摄食的谷物混合，最后鸽乳完全

被谷物取代［７－９］ 。 已有研究表明，１４ 日龄是乳鸽

生长发育的重要转折点，１４ 日龄后乳鸽的生长强

度和生长速度均有所下降［１０］ 。 谢鹏等［１１］ 研究发

现，２１ 日龄时亲鸽分泌的鸽乳减少，这是乳鸽后期

生长速度变慢的主要原因。 然而，现有研究多集

中于哺育期亲鸽生理状态的变化，对乳鸽生长发

育期的代谢物特点研究较少。 因此，本试验应用

液相色谱－质谱联用（ＬＣ⁃ＭＳ）技术对 １４ 和 ２１ 日

龄乳鸽血清中代谢物进行检测，以了解乳鸽发育

期生理状态的变化，为生产中更好地满足其营养

需要提供参考。

１　 材料与方法
１．１　 试验动物

　 　 试验选取 １４ 日龄、体重（３９８．３３±４３．２） ｇ 与

２１ 日龄、体重（４４９．１７±４９．４４） ｇ 的健康乳鸽各 ６
只，试验乳鸽来自北京市密云区鸽场。 １２ 只乳鸽

由亲鸽哺喂（２＋２ 模式），按照日龄分为 ２ 组，每组

６ 个重复，每个重复 １ 只，于同一舍饲养，统一饲喂

玉米、豌豆、高粱和小麦为基础的配合饲料，自由
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采食和饮水，按常规进行饲养管理，每天光照１６ ｈ，
舍内温度控制在（２２±６） ℃ 。
１．２　 样品采集

　 　 从乳鸽的翅静脉进行无菌采血，然后在 ４ ℃
下以 ３ ０００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心 １０ ｍｉｎ 后取血清，于－８０ ℃
保存以备检测。
１．３　 试剂与仪器

　 　 主要试剂：甲醇 （ Ｆｉｓｈｅｒ 公司，美国）、乙腈

（Ｆｉｓｈｅｒ 公司，美国）、甲酸（Ｆｉｓｈｅｒ 公司，美国）、纯
水（Ｆｉｓｈｅｒ 公司，美国）、丙醇（Ｆｉｓｈｅｒ 公司，美国），
以上试剂均为色谱纯。
　 　 主要仪器：Ｔｒｉｐｌｅ ＴＯＦ５６００ 三重四级杆质谱

（ＡＢ Ｓｃｉｅｘ 公司，美国）、ＥｘｉｏｎＬＣ ＡＤ 液相色谱系

统 （ ＡＢ Ｓｃｉｅｘ 公 司， 美 国 ）、 ＨＳＳ Ｔ３ 色 谱 柱

（１．８ μｍ，２．１ ｍｍ×１００ ｍｍ，Ｗａｔｅｒｓ 公司，美国）、
ＪＸＤＣ－２０ 型氮气吹扫仪（上海净信实业发展有限

公司）、ＬＮＧ－Ｔ８８ 型台式快速离心浓缩干燥器（太
仓市华美生化仪器厂）、Ｗｏｎｂｉｏ－９６ｃ 型高通量组

织破碎仪（上海万柏生物科技有限公司）、ＳＢＬ－
１０ＴＤ 型超声波清洗机（宁波新芝生物科技股份有

限公司）、 Ｃｅｎｔｒｉｆｕｇｅ ５４３０Ｒ 型高速冷冻离心机

（ Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ 公 司， 德 国 ）、 ＮｅｗＣｌａｓｓｉｃ ＭＦ
ＭＳ１０５ＤＵ 型电子天平（梅特勒公司，瑞士）。
１．４　 样本制备

　 　 取 １００ μＬ 血清样本于 ２ ｍＬ 离心管中，加入 １
颗直径 ６ ｍｍ 的研磨珠。 用 ４００ μＬ 提取液 （甲

醇∶水 ＝ ４∶１，体积比）含 ０．０２ ｍｇ ／ ｍＬ 的内标（Ｌ－２－
氯苯丙氨酸）提取代谢物。 样本溶液于高通量组

织破碎仪研磨 ６ ｍｉｎ（－１０ ℃ ，５０ Ｈｚ），然后低温超

声提取 ３０ ｍｉｎ（５ ℃ ，４０ ｋＨｚ）。 将样本于－２０ ℃静

置 ３０ ｍｉｎ，再离心 １５ ｍｉｎ（４ ℃ ，１３ ０００×ｇ），最后

移取上清液上机分析。
１．５　 质控（ＱＣ）样本

　 　 取等体积的所有样本提取物混合制备成 ＱＣ
样本，在仪器分析过程中，每 ６ 个样本中插入 １ 个

ＱＣ 样本，以考察整个分析过程的重复性。
１．６　 液相色谱串联质谱（ＬＣ⁃ＭＳ ／ ＭＳ）分析

　 　 仪器平台为 ＡＢ ＳＣＩＥＸ 公司的超高效液相色

谱串联飞行时间质谱（ＵＰＬＣ⁃Ｔｒｉｐｌｅ ＴＯＦ）系统。
１．６．１　 色谱条件

　 　 １０ μＬ 样 本 经 ＨＳＳ Ｔ３ 色 谱 柱 （ １． ８ μｍ，
２．１ ｍｍ×１００ ｍｍ）分离后进入质谱检测。 流动相

Ａ 为 ９５％水＋５％乙腈（含 ０．１％甲酸），流动相 Ｂ 为

４７．５％乙腈＋４７．５％异丙醇＋５％水（含 ０．１％甲酸）。
分离梯度：０ ～ ０． １ ｍｉｎ，流动相 Ｂ 从线性 ０ 升至

５％；０．１ ～ ２．０ ｍｉｎ，流动相 Ｂ 从线性 ５％升至 ２５％；
２ ～ ９ ｍｉｎ，流动相 Ｂ 线性从 ２５％升至 １００％；９ ～
１３ ｍｉｎ，流动相 Ｂ 线性维持 １００％；１３．０ ～ １３．１ ｍｉｎ，
流动相 Ｂ 线性从 １００％降至 ０；１３．１ ～ １６．０ ｍｉｎ，流
动相 Ｂ 线性维持 ０。 流速为 ０．４０ ｍＬ ／ ｍｉｎ，柱温为

４０ ℃ 。
１．６．２　 质谱条件

　 　 样本质谱信号采集采用正负离子扫描模式，
质量扫描范围质荷比（ｍ ／ ｚ）：５０ ～ １ ０００。 离子喷

雾电 压， 正 离 子 电 压 ５ ０００ Ｖ， 负 离 子 电 压

－４ ０００ Ｖ，去簇电压 ８０ Ｖ，喷雾气 ５０ ｐｓｉ，辅助加热

气 ５０ ｐｓｉ，气帘气 ３０ ｐｓｉ，离子源加热温度 ５５０ ℃ ，
（４０±２０） Ｖ 循环碰撞能。
１．７　 数据预处理和搜库

　 　 上机完成之后，ＬＣ⁃ＭＳ 原始数据导入代谢组

学处理软件 Ｐｒｏｇｅｎｅｓｉｓ ＱＩ（Ｗａｔｅｒｓ 公司，美国）进

行基线过滤、峰识别、积分、保留时间校正、峰对

齐，最终得到一个保留时间、质荷比和峰强度的数

据矩阵，数据矩阵用 ８０％规则来去除缺失值，再进

行空缺值填补（原始矩阵中最小值填补空缺值），
为减小样本制备及仪器不稳定带来的误差，用总

和归一化法对样本质谱峰的响应强度进行归一

化，得到归一化后的数据矩阵。 同时删除 ＱＣ 样本

相对标准偏差（ＲＳＤ） ＞３０％的变量，并进行 ｌｏｇ１０
对数化处理，得到最终用于后续分析的数据矩阵。
同时将 ＭＳ 和 ＭＳ ／ ＭＳ 质谱信息与代谢公共数据

库 ＨＭＤＢ（ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｈｍｄｂ． ｃａ ／ ）和 Ｍｅｔｌｉｎ 数据

库（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｍｅｔｌｉｎ． ｓｃｒｉｐｐｓ． ｅｄｕ ／ ）进行匹配，得到代

谢物信息。
１．８　 统计与分析

　 　 预处理后的数据上传美吉生物云平台 （ ｈｔ⁃
ｔｐｓ： ／ ／ ｃｌｏｕｄ．ｍａｊｏｒｂｉｏ．ｃｏｍ）进行数据分析。 利用 Ｒ
软件 包 ｒｏｐｌｓ （ Ｖｅｒｓｉｏｎ１． ６． ２ ） 进 行 主 成 分 分 析

（ＰＣＡ）和正交最小偏二乘判别分析（ＯＰＬＳ⁃ＤＡ），
并使用 ７ 次循环交互验证来评估模型的稳定性。
此外，进行 ｓｔｕｄｅｎｔ’ ｓ ｔ 检验分析。 差异代谢物的选

择基于 ＯＰＬＳ⁃ＤＡ 模型得到的变量投影重要度

（ＶＩＰ）和 ｓｔｕｄｅｎｔ’ ｓ ｔ 检验 Ｐ 值来确定，ＶＩＰ＞１、Ｐ＜
０．０５ 的代谢物为差异代谢物，并通过 ＫＥＧＧ 数据

库（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．ｋｅｇｇ．ｊｐ ／ ｋｅｇｇ ／ ｐａｔｈｗａｙ．ｈｔｍｌ）进行

代谢通路注释，获得差异代谢物参与的通路。 利

４０２６
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用 Ｐｙｔｈｏｎ 软件包 ｓｃｉｐｙ（ｖｅｒｓｉｏｎ １．０．０）进行通路富

集分析，并通过 Ｆｉｓｈｅｒ 精确检验获得与试验处理最

相关的生物学途径。

２　 结果与分析
２．１　 ＬＣ⁃ＭＳ 数据的特征

　 　 在 １４ 和 ２１ 日龄乳鸽血清样本中共提取到

１１ ５３８个质谱峰。 经搜库（自建库、Ｍｅｔｌｉｎ、ＨＭＤＢ
等数据库）定性分析，共鉴定出 ６９４ 种代谢物，其
中正离子模式鉴定到 ３３２ 种代谢物，负离子模式

鉴定到 ３６２ 种代谢物。

２．２　 ＰＣＡ
　 　 通过 ＰＣＡ 可初步了解组间整体代谢差异和组

内的重复稳定性，ＰＣＡ 结果可以显示样本间代谢

组的分离趋势，反映了样本间代谢组的差异大小。
由图 １ 可知，ＰＣＡ 模型中 ＱＣ 样本紧密聚集在一

起，表明本试验稳定性和重复性较好。 ２ 组样本之

间有明显的分离趋势，说明 ２ 组样本的代谢产物

存在差异，且样本全部处于 ９５％置信区间内。 Ｒ２Ｘ
为决定 ＰＣＡ 模型质量的主要参数，ＰＣＡ 正离子模

型和负离子模型的 Ｒ２Ｘ 分别为 ０．６６９、０．５３３，２ 个

参数值均大于 ０．５，说明 ＰＣＡ 模型良好。

　 　 Ａ：正离子模型 ＰＣＡ 得分图 ＰＣＡ ｓｃｏｒｅ ｇｒａｐｈ ｏｆ ｔｈｅ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｉｏｎ ｍｏｄｅｌ；Ｂ：负离子模型 ＰＣＡ 得分图 ＰＣＡ ｓｃｏｒｅ ｇｒａｐｈ ｏｆ
ｔｈｅ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｉｏｎ ｍｏｄｅｌ。
　 　 Ｄ０＿１４：１４ 日龄乳鸽 １４⁃ｄａｙ⁃ｏｌｄ ｐｉｇｅｏｎ；Ｄ０＿２１：２１ 日龄乳鸽 ２１⁃ｄａｙ⁃ｏｌｄ ｐｉｇｅｏｎ；ＱＣ：质控样本 ｑｕａｌｉｔｙ ｃｏｎｔｒｏｌ ｓａｍｐｌｅ。 下

图同 ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ。

图 １　 １４ 与 ２１ 日龄乳鸽血清样本正、负离子模型 ＰＣＡ 得分图。
Ｆｉｇ．１　 ＰＣＡ ｓｃｏｒｅ ｇｒａｐｈｓ ｏｆ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ａｎｄ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｉｏｎ ｍｏｄｅｌｓ ｏｆ ｓｅｒｕｍ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ １４⁃ ａｎｄ ２１⁃ｄａｙ⁃ｏｌｄ ｓｑｕａｂｓ

２．３　 ＯＰＬＳ⁃ＤＡ
　 　 ＯＰＬＳ⁃ＤＡ 是代谢组学数据分析中常用方法，
是最小偏二乘判别分析（ＰＬＳ⁃ＤＡ）的扩展。 ＯＰＬＳ⁃
ＤＡ 能够将 ＰＣＡ 中不相关的差异信息去除，然后

筛选差异代谢物。 ＯＰＬＳ⁃ＤＡ 模型得分图（图 ２）显
示，２ 组样本均在 ９５％的置信区间内，１４ 日龄组和

２１ 日龄组分别分布在第 １ 主成分（ＰＣ１）的左侧和

右侧，说明 ２ 组样本之间存在差异。 对于 ＯＰＬＳ⁃
ＤＡ 正离子模型，Ｒ２Ｘ ＝ ０． ６９９、Ｒ２Ｙ ＝ ０． ９９６、Ｑ２ ＝
０．３７０；对于 ＯＰＬＳ⁃ＤＡ 负离子模型，Ｒ２Ｘ ＝ ０． ４８０、
Ｒ２Ｙ＝ ０．９９６、Ｑ２ ＝ ０．５０７，其中 Ｒ２Ｘ 和 Ｒ２Ｙ 分别表示

所建模型对 Ｘ 和 Ｙ 矩阵的解释率，Ｑ２ 表示模型的

预测能力。 理论上 Ｒ２、Ｑ２ 数值越接近 １，说明模型

越好，数值低则说明模型的拟合准确性差。 通常

情况下，Ｒ２、Ｑ２ 高于 ０．５ 较好，高于 ０．３ 即可接受，
从图 ２ 可知该模型具有较高的解释力和预测力。

为了验证 ＯＰＬＳ⁃ＤＡ 模型是否存在过拟合，对模型

进行验证，以确保后续结果可靠，设置检验为 ２００
次，验证模型结果（图 ３）显示 Ｑ２ 截距小于 Ｒ２，且
Ｑ２ 回归直线呈现左低右高的趋势，表明 ＯＰＬＳ⁃ＤＡ
模型稳健可靠，未发生过拟合，可进一步根据 ＶＩＰ
分析筛选差异代谢物。
２．４　 差异代谢物的筛选

　 　 通过 ＯＰＬＳ⁃ＤＡ 模型 ＰＣ１ 的 ＶＩＰ 及独立样本 ｔ
检验的 Ｐ 值，寻找 ２ 个日龄乳鸽血清中的差异性

表达代谢物。 设置限定条件为 ＶＩＰ＞ １、ＦＣ＞ １ 或

ＦＣ＜１ 且 Ｐ＜０．０５，筛选出的差异代谢物如表 １ 所

示。 在 １４ 与 ２１ 日龄乳鸽血清样本中共筛选出 ７１
种差异代谢物（３８ 种正离子化差异代谢物和 ３３ 种

负离子化差异代谢物），其中有 ４９ 种丰度显著上

调（Ｐ＜０．０５），２２ 种丰度显著下调（Ｐ＜０．０５）。 根据

ＨＭＤＢ 数据库化合物分类可将差异代谢物归为如
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下 ６ 种类型：类脂类分子（３５ 种）、有机杂环化合

物（６ 种）、有机酸及其衍生物（５ 种）、苯基丙氨酸

和聚酮（５ 种）、有机氧化合物（４ 种）、核苷酸类似

物（２ 种）。

　 　 Ａ：正离子模型 ＯＰＬＳ⁃ＤＡ 得分图 ＯＰＬＳ⁃ＤＡ ｓｃｏｒｅ ｇｒａｐｈ ｏｆ ｔｈｅ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｉｏｎ ｍｏｄｅｌ；Ｂ：负离子模型 ＯＰＬＳ⁃ＤＡ 得分图

ＯＰＬＳ⁃ＤＡ ｓｃｏｒｅ ｇｒａｐｈ ｏｆ ｔｈｅ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｉｏｎ ｍｏｄｅｌ。

图 ２　 １４ 和 ２１ 日龄乳鸽血清样本正、负离子模型 ＯＰＬＳ⁃ＤＡ 得分图

Ｆｉｇ．２　 ＯＰＬＳ⁃ＤＡ ｓｃｏｒｅ ｇｒａｐｈｓ ｏｆ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ａｎｄ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｉｏｎ ｍｏｄｅｌｓ ｏｆ ｓｅｒｕｍ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ １４⁃ ａｎｄ ２１⁃ｄａｙ⁃ｏｌｄ ｓｑｕａｂｓ

　 　 Ａ：正离子模型置换检验图 ｄｉｓｐｌａｃｅｍｅｎｔ ｉｎｓｐｅｃｔｉｏｎ ｃｈａｒｔ ｏｆ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｉｏｎ ｍｏｄｅ；Ｂ：负离子模型置换检验图 ｄｉｓｐｌａｃｅｍｅｎｔ ｉｎ⁃
ｓｐｅｃｔｉｏｎ ｃｈａｒｔ ｏｆ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｉｏｎ ｍｏｄｅ。

图 ３　 １４ 和 ２１ 日龄乳鸽血清样本 ＯＰＬＳ⁃ＤＡ 模型置换检验图

Ｆｉｇ．３　 ＯＰＬＳ⁃ＤＡ ｍｏｄｅｌ ｒｅｐｌａｃｅｍｅｎｔ ｔｅｓｔ ｃｈａｒｔ ｏｆ ｓｅｒｕｍ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ １４⁃ ａｎｄ ２１⁃ｄａｙ⁃ｏｌｄ ｓｑｕａｂｓ

表 １　 １４ 和 ２１ 日龄乳鸽血清中的差异代谢物

Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｉｎ ｓｅｒｕｍ ｏｆ １４ ａｎｄ ２１ ｄａｙ⁃ｏｌｄ ｓｑｕａｂｓ

序号
Ｎｏ．

差异代谢物
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ

变量投影重要度
ＶＩＰ

差异倍数
ＦＣ

Ｐ 值
Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

１ 溶血磷脂酰胆碱［２０ ∶４（５Ｚ，８Ｚ，１１Ｚ，１４Ｚ）］
ＬｙｓｏＰＣ［２０ ∶４（５Ｚ，８Ｚ，１１Ｚ，１４Ｚ）］ １．２１ １．０４ ０．０２１

２ 溶血磷脂酰胆碱（Ｐ⁃１８ ∶０） ＬｙｓｏＰＣ（Ｐ⁃１８ ∶０） １．１８ １．０５ ０．０１６
３ 磷脂酰甘油［１８ ∶１（９Ｚ） ／ ０ ∶０］ ＰＧ［１８ ∶１（９Ｚ） ／ ０ ∶０］ １．４１ １．１０ ０．０２５
４ 十八碳烯酸 Ｖａｃｃｅｎｉｃ ａｃｉｄ １．９２ １．１８ ０．００３
５ １１Ｚ－十六碳烯酸 １１Ｚ⁃ｈｅｘａｄｅｃｅｎｏｉｃ ａｃｉｄ １．５２ １．１５ ０．０３５
６ 溶血血小板活化因子（Ｃ１６） Ｌｙｓｏ⁃ＰＡＦ （Ｃ１６） １．３７ １．０５ ０．００７

７ １－十七碳酰基－ｓｎ－甘油－３－磷酸胆碱
１⁃ｈｅｐｔａｄｅｃａｎｏｙｌ⁃ｓｎ⁃ｇｌｙｃｅｒｏ⁃３⁃ｐｈｏｓｐｈｏｃｈｏｌｉｎｅ １．１２ ０．９５ ０．０２８
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续表 １

序号
Ｎｏ．

差异代谢物
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ

变量投影重要度
ＶＩＰ

差异倍数
ＦＣ

Ｐ 值
Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

８ 磷脂酰胆碱［１８ ∶２（９Ｚ，１２Ｚ） ／ ２０ ∶４（８Ｚ，１１Ｚ，１４Ｚ，１７Ｚ）］
ＰＣ［１８ ∶２（９Ｚ，１２Ｚ） ／ ２０ ∶４（８Ｚ，１１Ｚ，１４Ｚ，１７Ｚ）］ １．１２ １．０４ ０．０２４

９ 反式，反式黏糠酸 Ｔｒａｎｓ⁃ｔｒａｎｓ⁃ｍｕｃｏｎｉｃ ａｃｉｄ １．４８ １．１０ ０．００５
１０ Ｊａｎｔｈｉｔｒｅｍ Ｃ １．０３ １．０４ ０．０３９

１１ 溶血磷脂酰胆碱［２２ ∶４（７Ｚ，１０Ｚ，１３Ｚ，１６Ｚ）］
ＬｙｓｏＰＣ［２２ ∶４（７Ｚ，１０Ｚ，１３Ｚ，１６Ｚ）］ １．２７ １．０５ ０．０１２

１２ 溶血磷脂酰胆碱（Ｏ⁃１８ ∶０） ＬｙｓｏＰＣ（Ｏ⁃１８ ∶０） １．１５ １．０５ ０．０３８
１３ 甘油磷酸胆碱 Ｇｌｙｃｅｒｏｐｈｏｓｐｈｏｃｈｏｌｉｎｅ １．２２ １．０８ ０．０２９
１４ ４′－羟基－Ｒ－苯丙酮 ４′⁃ｈｙｄｒｏｘｙ⁃Ｒ⁃ｐｈｅｎｐｒｏｃｏｕｍｏｎ １．３７ １．１２ ０．０３１
１５ 诺孕酯 Ｎｏｒｇｅｓｔｉｍａｔｅ １．０１ ０．９５ ０．０１５
１６ １６－溴－９Ｅ－十六碳烯酸 １６⁃ｂｒｏｍｏ⁃９Ｅ⁃ｈｅｘａｄｅｃｅｎｏｉｃ ａｃｉｄ ２．１６ １．４５ ０．０２７
１７ Ｒｉｅｓｌｉｎｇ ａｃｅｔａｌ １．１６ ０．８６ ０．０３７
１８ 棕榈酰左旋肉碱 Ｐａｌｍｉｔｏｙｌ⁃Ｌ⁃ｃａｒｎｉｔｉｎｅ １．２６ １．０７ ０．０３３
１９ 草木犀甙 Ｍｅｌｉｌｏｔｉｎ ２．７５ １．７９ ０．００８

２０ 溶血磷脂乙醇胺［２０ ∶４（８Ｚ，１１Ｚ，１４Ｚ，１７Ｚ） ／ ０ ∶０］
ＬｙｓｏＰＥ［２０ ∶４（８Ｚ，１１Ｚ，１４Ｚ，１７Ｚ） ／ ０ ∶０］ １．１６ １．０５ ０．０１３

２１ 溶血磷脂酰胆碱［１８ ∶２（９Ｚ，１２Ｚ）］ ＬｙｓｏＰＣ［１８ ∶２（９Ｚ，１２Ｚ）］ ２．５６ １．４７ ０．００８
２２ Ｎ－油酰基甘氨酸 Ｎ⁃ｏｌｅｏｙｌ ｇｌｙｃｉｎｅ ３．２３ ２．３８ ０．００７

２３ Ｄ－葡萄糖基二氢鞘氨醇
Ｄ⁃ｇｌｕｃｏｓｙｌｄｉｈｙｄｒｏｓｐｈｉｎｇｏｓｉｎｅ １．６９ １．１９ ０．０３３

２４ Ｂａｋｋｅｎｏｌｉｄｅ Ｂ ２．２７ １．６１ ０．０４８
２５ １２⁃ＯＡＨＳＡ ３．５１ ４．２４ ０．００２
２６ 神经酰胺（ｄ１８ ∶１ ／ ２２ ∶０） Ｃｅｒａｍｉｄｅ（ｄ１８ ∶１ ／ ２２ ∶０） １．００ １．０５ ０．０４８

２７ 磷脂酰乙醇胺［２２ ∶５（４Ｚ，７Ｚ，１０Ｚ，１３Ｚ，１６Ｚ） ／ ２２ ∶６（４Ｚ，７Ｚ，１０Ｚ，１３Ｚ，１６Ｚ，１９Ｚ）］
ＰＥ［２２ ∶５（４Ｚ，７Ｚ，１０Ｚ，１３Ｚ，１６Ｚ） ／ ２２ ∶６（４Ｚ，７Ｚ，１０Ｚ，１３Ｚ，１６Ｚ，１９Ｚ）］ １．５４ １．１７ ０．０３６

２８ 鞘磷脂（ｄ１８ ∶１ ／ １４ ∶０） ＳＭ（ｄ１８ ∶１ ／ １４ ∶０） １．２９ １．１２ ０．０４８
２９ 磷脂酰丝氨酸［１６ ∶０ ／ ２４ ∶１（１５Ｚ）］ ＰＳ［１６ ∶０ ／ ２４ ∶１（１５Ｚ）］ １．５８ １．２０ ０．０２５
３０ 硬脂酰肉碱 Ｓｔｅａｒｏｙｌｃａｒｎｉｔｉｎｅ １．２２ １．０７ ０．０３６

３１ 心磷脂［ａ⁃１３ ∶０ ／ ｉ⁃２４ ∶０ ／ １８ ∶２（９Ｚ，１１Ｚ） ／ ｉ⁃２０ ∶０］［ ｒａｃ］
ＣＬ［ａ⁃１３ ∶０ ／ ｉ⁃２４ ∶０ ／ １８ ∶２（９Ｚ，１１Ｚ） ／ ｉ⁃２０ ∶０］［ ｒａｃ］ １．３２ ０．９２ ０．０２６

３２ 油酰基肉碱 Ｏｌｅｏｙｌｃａｒｎｉｔｉｎｅ １．４４ １．０７ ０．０１２
３３ （±） ⁃Ｍｙｒｉｓｔｏｙｌｃａｒｎｉｔｉｎｅ １．８１ １．１６ ０．００３
３４ 癸酰基左旋肉碱 Ｄｅｃａｎｏｙｌ⁃Ｌ⁃ｃａｒｎｉｔｉｎｅ ２．９２ ２．３９ ０．０１４
３５ 羟脯氨酰异亮氨酸 Ｈｙｄｒｏｘｙｐｒｏｌｙｌ⁃ｉｓｏｌｅｕｃｉｎｅ １．０６ ０．９４ ０．０１０
３６ 异丁酰肉碱 Ｉｓｏｂｕｔｙｒｙｌ ｃａｒｎｉｔｉｎｅ １．８２ １．２９ ０．０１９
３７ 蜀黍苷 Ｄｈｕｒｒｉｎ ２．０６ ０．６８ ０．０２８
３８ ３⁃ｅｔｈｙｌ⁃２⁃（１⁃ｐｙｒｒｏｌｉｄｉｎｙｌ） ⁃２⁃ｃｙｃｌｏｐｅｎｔｅｎ⁃１⁃ｏｎｅ １．８２ ０．７８ ０．０２６
３９ １７－十八碳炔酸 １７⁃ｏｃｔａｄｅｃｙｎｏｉｃ ａｃｉｄ １．２４ １．０４ ０．０１８
４０ 谷氨酸组氨酸 Ｈｉｓｔｉｄｉｎｙｌ⁃ｇｌｕｔａｍａｔｅ ２．１７ ０．６７ ０．０２９
４１ 山茶皂甙元 Ｂ Ｃａｍｅｌｌｉａｇｅｎｉｎ Ｂ ２．１４ ０．６８ ０．０２４

４２ 磷脂酰丝氨酸［２０ ∶５（５Ｚ，８Ｚ，１１Ｚ，１４Ｚ，１７Ｚ） ／ ２４ ∶１（１５Ｚ）］
ＰＳ［２０ ∶５（５Ｚ，８Ｚ，１１Ｚ，１４Ｚ，１７Ｚ） ／ ２４ ∶１（１５Ｚ）］ １．１０ １．０５ ０．０２２

４３ 环氧樟脑醛 Ｅｐｏｘｙｃａｍｐｈｏｌｅｎｉｃ ａｌｄｅｈｙｄｅ １．４８ １．２２ ０．０１７
４４ Ｎ－阿魏酰基色胺 Ｎｂ⁃ｆｅｒｕｌｏｙｌｔｒｙｐｔａｍｉｎｅ ２．３０ ０．６７ ０．０４４
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续表 １

序号
Ｎｏ．

差异代谢物
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ

变量投影重要度
ＶＩＰ

差异倍数
ＦＣ

Ｐ 值
Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

４５ （Ｅ）－８－羟基－２－辛烯－４，６－二炔酸
（Ｅ） ⁃８⁃ｈｙｄｒｏｘｙ⁃２⁃ｏｃｔｅｎｅ⁃４，６⁃ｄｉｙｎｏｉｃ ａｃｉｄ １．７２ １．１３ ０．０１２

４６ 肌腱蛋白 １⁃３ Ｋｉｎｅｔｅｎｓｉｎ １⁃３ １．５８ １．１７ ０．００３
４７ Ｓ－腺苷蛋氨酸 Ｓ⁃ａｄｅｎｏｓｙｌｍｅｔｈｉｏｎｉｎｅ １．６０ １．１２ ０．０１５

４８ ２－（阿拉伯糖基氨基）－３－（葡糖基氨基）丙烷腈
２⁃（ａｒａｂｉｎｏｓｙｌａｍｉｎｏ） ⁃３⁃（ｇｌｕｃｏｓｙｌａｍｉｎｏ） ｐｒｏｐａｎｅｎｉｔｒｉｌｅ １．７５ １．１０ ０．０００

４９ 磷脂酰乙醇胺［１５ ∶０ ／ ２０ ∶２（１１Ｚ，１４Ｚ）］
ＰＥ［１５ ∶０ ／ ２０ ∶２（１１Ｚ，１４Ｚ）］ １．４９ ０．９４ ０．０３０

５０ 脱氧尿苷 Ｄｅｏｘｙｕｒｉｄｉｎｅ ２．０３ １．４４ ０．０２２
５１ 磷脂酰乙醇胺［Ｐ⁃１６ ∶０ ／ １４ ∶１（９Ｚ）］ ＰＥ［Ｐ⁃１６ ∶０ ／ １４ ∶１（９Ｚ）］ ２．１１ １．３０ ０．０２４
５２ 溶血磷脂酰胆碱（１６ ∶０） ＬｙｓｏＰＣ（１６ ∶０） １．９３ ０．７９ ０．００９

５３ ５，７－二羟基－２’，６－二甲氧基异黄酮－７－鼠李糖苷
５，７⁃ｄｉｈｙｄｒｏｘｙ⁃２’，６⁃ｄｉｍｅｔｈｏｘｙｉｓｏｆｌａｖｏｎｅ⁃７⁃ｒｈａｍｎｏｓｉｄｅ １．７７ １．１８ ０．０２７

５４ 红藻胶 Ｆｕｒｃｅｌｌｅｒａｎ １．５３ １．２０ ０．０４８
５５ Ｌ－棕榈酰肉碱 Ｌ⁃ｐａｌｍｉｔｏｙｌｃａｒｎｉｔｉｎｅ ２．７０ １．９７ ０．０２３
５６ ２０－羟基－ＰＧＦ２ａ ２０⁃ｈｙｄｒｏｘｙ⁃ＰＧＦ２ａ ２．５４ １．９０ ０．０１９
５７ ３⁃ｄｅｈｙｄｒｏｓｐｈｉｎｇａｎｉｎｉｕｍ （１＋） １．６４ １．３１ ０．０３４
５８ １－棕榈酰甘油磷酸肌醇 １⁃ｐａｌｍｉｔｏｙｌｇｌｙｃｅｒｏｐｈｏｓｐｈｏｉｎｏｓｉｔｏｌ １．０７ １．０８ ０．０１８
５９ Ｔａｒａｘａｃｏｌｉｄｅ １⁃Ｏ⁃ｂ⁃Ｄ⁃ｇｌｕｃｏｐｙｒａｎｏｓｉｄｅ １．２５ ０．８８ ０．０３５
６０ 十二烷基肉碱 Ｄｏｄｅｃａｎｏｙｌｃａｒｎｉｔｉｎｅ ２．６２ ２．００ ０．０１０

６１ 磷脂酰丝氨酸［１８ ∶１（１１Ｚ） ／ ２０ ∶２（１１Ｚ，１４Ｚ）］
ＰＳ［１８ ∶１（１１Ｚ） ／ ２０ ∶２（１１Ｚ，１４Ｚ）］ ２．００ ０．７４ ０．０４１

６２ 矮牵牛花素 ３－龙胆二糖苷 Ｐｅｔｕｎｉｄｉｎ ３⁃ｇｅｎｔｉｏｂｉｏｓｉｄｅ ２．３９ １．５９ ０．０３９
６３ ９，１２－十六烷二酰基肉碱 ９，１２⁃ｈｅｘａｄｅｃａｄｉｅｎｏｙｌｃａｒｎｉｔｉｎｅ １．７２ ０．７８ ０．０１６
６４ Ｈｅｂｅｖｉｎｏｓｉｄｅ Ｘ ２．１３ ０．７２ ０．０３７
６５ ４－羟基苯甲醛 ４⁃ｈｙｄｒｏｘｙｂｅｎｚａｌｄｅｈｙｄｅ １．４１ ０．９０ ０．０１９
６６ 谷氨酰色氨酸 Ｇｌｕｔａｍｙｌｔｒｙｐｔｏｐｈａｎ １．５４ １．１０ ０．０１６
６７ 磺酰胆碱甘氨酸 Ｓｕｌｆｏｌｉｔｈｏｃｈｏｌｙｌｇｌｙｃｉｎｅ １．６５ ０．８７ ０．０４８
６８ 乙丙嗪 Ｅｔｈｏｐｒｏｐａｚｉｎｅ １．８７ ０．８５ ０．０２７
６９ ３－甲基二氧吲哚 ３⁃ｍｅｔｈｙｌｄｉｏｘｙｉｎｄｏｌｅ １．７６ ０．７８ ０．０４６
７０ ３－甲基戊二酸 ３⁃ｍｅｔｈｙｌｇｌｕｔａｒｉｃ ａｃｉｄ １．６８ ０．８２ ０．００２
７１ 多巴醌 Ｄｏｐａｑｕｉｎｏｎｅ １．５２ ０．８９ ０．０３３
　 　 差异倍数＞１，代表 ２１ 日龄乳鸽血清中该代谢物含量高于 １４ 日龄乳鸽。 Ｐ 值由 ｔ 检验获得。
　 　 ＦＣ ｇｒｅａｔｅｒ ｔｈａｎ １ ｍｅａｎ ｔｈａｔ ｔｈｉｓ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｓｅｒｕｍ ｏｆ ２１⁃ｄａｙ⁃ｏｌｄ ｓｑｕａｂｓ ｗａｓ ｍｏｒｅ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ １４⁃ｄａｙ⁃ｏｌｄ ｓｑｕａｂｓ．
Ｐ⁃ｖａｌｕｅ ｗａｓ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｂｙ ｔ⁃ｔｅｓｔ．

２．５　 ＫＥＧＧ 通路富集分析

　 　 利用 ＫＥＧＧ 数据库对差异代谢物进行注释，
发现 １４ 与 ２１ 日龄乳鸽血清样本中 ７１ 种具有显著

差异的代谢物共注释到 ２９ 条代谢通路。 由表 ２ 可

知，富集差异代谢物较多且显著的通路主要有甘

油脂代谢、醚脂代谢、糖基磷脂酰肌醇（ＧＰＩ）－锚定

生物合成。

３　 讨　 论
　 　 代谢组学是对生物体代谢物进行定性定量分

析，并寻找代谢物与生理和病理变化相对关系的

研究［１２］ 。 按研究的目的，代谢组学又可分靶向和

非靶向，其中非靶向代谢组学能从整体反映代谢

物的变化，全面地挖掘小分子代谢物，有利于发现

新的代谢物和新的代谢通路［１３］ 。 利用非靶向代谢

８０２６



１１ 期 安　 勇等：发育期间乳鸽血清代谢物及代谢通路的变化

组学技术对 １４ 和 ２１ 日龄乳鸽血清样本进行分析，
总共筛选出 ７１ 个显著差异代谢物，包括类脂类分

子（ ３５种） 、有机杂环化合物（ ６种） 、有机酸及其

衍生物（５ 种）、苯基丙氨酸和聚酮（５ 种）、有机氧

化合物（４ 种）、核苷酸类似物（２ 种）。

表 ２　 １４ 与 ２１ 日龄乳鸽血清差异代谢物 ＫＥＧＧ 通路富集分析

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ ｉｎ ｓｅｒｕｍ ｏｆ １４⁃ ａｎｄ ２１⁃ｄａｙ⁃ｏｌｄ ｓｑｕａｂｓ

代谢通路 Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓ Ｔｏｔａｌ１） Ｒａｗ Ｐ２） ＦＤＲ３）

甘油脂代谢 Ｇｌｙｃｅｒｏｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ９ ＜０．０００ １ ０．０００ ２
醚脂代谢 Ｅｔｈｅｒ ｌｉｐｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ２ ０．００２ ７ ０．０１７ ５
糖基磷脂酰肌醇－锚定生物合成
Ｇｌｙｃｏｓｙｌｐｈｏｓｐｈａｔｉｄｙｌｉｎｏｓｉｔｏｌ⁃ａｎｃｈｏｒ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ２ ０．００９ ５ ０．０４１ ３

　 　 １）该通路中的代谢个数。 Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙ．
　 　 ２）代谢通路富集分析的 Ｐ 值。 Ｔｈｅ Ｐ⁃ｖａｌｕｅ ｏｆ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ．
　 　 ３）经错误发现率方法进行多重假设检验校正后的 Ｐ 值。 Ｔｈｅ Ｐ⁃ｖａｌｕｅ ｗａｓ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｂｙ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｈｙｐｏｔｈｅｓｉｓ ｔｅｓｔｉｎｇ ｕｓｉｎｇ
ｆａｌｓｅ ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ ｒａｔｅ ｍｅｔｈｏｄ．

　 　 Ｓ－腺苷蛋氨酸（Ｓ⁃ａｄｅｎｏｓｙｌ ｍｅｔｈｉｏｎｉｎｅ，ＳＡＭ）
是蛋氨酸的活性形式，为机体内重要的甲基供体，
参与 ＤＮＡ、ＲＮＡ、脂质和神经递质等化合物的甲

基化反应［１４］ 。 ＳＡＭ 在机体生理功能和生化反应

中起到不可替代的重要代谢与调控作用［１５］ 。 此

外，ＳＡＭ 直接参与多胺的形成，促进细胞的生长和

蛋白质的合成［１６］ 。 蛋白质是生长发育最基本的营

养成分之一，本试验中，与 １４ 日龄乳鸽相比，２１ 日

龄乳鸽血清中 ＳＡＭ 含量显著上调，这可能表明随

着日龄增长机体蛋白质的合成增加。 冯艳等［１７］ 研

究指出，ＳＡＭ 可以调控肌肉发育，通过促进蛋白质

合成并抑制其降解，使其在体内沉积，从而提高畜

禽骨骼肌肌肉产量。 另有研究表明，饲粮中添加

蛋氨酸可以显著提高乳鸽的胸肌和腿肌的产

量［１８］ ，这可能与 ＳＡＭ 促进肌肉发育的作用相关。
他人关于乳鸽生长规律的研究也发现，乳鸽在 ２１
日龄较 １４ 日龄胸肌产量有显著提高［１９］ ，这与本试

验中 ２１ 日龄乳鸽血清中 ＳＡＭ 含量显著增加相符

合。 但 ＳＡＭ 在乳鸽体内的作用方式及机理还有

待进一步研究。
　 　 肉碱是一种在肝脏、肾脏和大脑中合成的类

维生素化合物，是动物脂肪酸代谢的一个重要因

素［２０］ 。 已知肉碱最重要的代谢功能是将脂肪转运

到细胞的线粒体中进行脂肪酸氧化［２１］ 。 Ｌ－棕榈

酰肉碱、硬脂酰肉碱是肉碱的长链酰基脂肪酸衍

生酯。 与 １４ 日龄乳鸽相比，２１ 日龄乳鸽血清 Ｌ－
棕榈酰肉碱、硬脂酰肉碱的含量显著增加，这表明

乳鸽生长后期脂肪酸氧化增强，从而释放能量供

乳鸽生长发育利用。

　 　 本试验中代谢物 ＫＥＧＧ 注释化合物分类最多

的是磷脂类，主要有溶血磷脂酰胆碱［ ２０ ∶ ４（ ５Ｚ，
８Ｚ，１１Ｚ，１４Ｚ）］、溶血磷脂酰胆碱（Ｐ－１８ ∶０）、磷脂

酰胆 碱 ［ １８ ∶ ２ （ ９Ｚ， １２Ｚ） ／ ２０ ∶ ４ （ ８Ｚ， １１Ｚ， １４Ｚ，
１７Ｚ）］、溶血磷脂酰胆碱 ［ ２２ ∶ ４ （ ７Ｚ， １０Ｚ， １３Ｚ，
１６Ｚ）］、溶血磷脂酰胆碱［１８∶２（９Ｚ，１２Ｚ）］、磷脂酰

乙醇胺［ ２２ ∶ ５ （ ４Ｚ，７Ｚ，１０Ｚ，１３Ｚ，１６Ｚ） ／ ２２ ∶ ６ （ ４Ｚ，
７Ｚ，１０Ｚ，１３Ｚ，１６Ｚ，１９Ｚ）］、磷脂酰乙醇胺 ［ １５ ∶０ ／
２０ ∶２（１１Ｚ，１４Ｚ）］、溶血磷脂酰胆碱（１６ ∶０）。 磷脂

是构成生物膜脂质双层结构的主要成分，具有抗

氧化、刺激细胞生长、免疫调节、促进羽毛生长等

生理作用［２２－２３］ 。 在生产实践中发现，乳鸽在后期

生长发育过程中羽毛生长速度最快。 除磷脂酰乙

醇胺［ １５ ∶ ０ ／ ２０ ∶ ２ （ １１Ｚ，１４Ｚ）］、溶血磷脂酰胆碱

（１６ ∶０）外，其余 ６ 种代谢物在 ２１ 日龄乳鸽血清中

的丰度均显著上调。 这可能与乳鸽生长发育后期

代谢生成大量磷脂以满足羽毛快速生长有关。 综

上所述，乳鸽发育后期（１４ ～ ２１ 日龄）血清中 Ｓ－腺
苷蛋氨酸、Ｌ－棕榈酰肉碱、硬脂酰肉碱和磷脂类代

谢物质发生了显著的变化。 上述结果有助于了解

乳鸽发育期生理状态的变化，为生产中更好地满

足其营养需要提供参考。

４　 结　 论
　 　 ① 本试验应用非靶向代谢组学方法研究了乳

鸽生长发育期间（１４ 和 ２１ 日龄）血清中小分子代

谢物的变化，共有 ７１ 种差异代谢物被鉴别出，其
中 ４９ 种显著上调，２２ 种显著下调，且 Ｓ－腺苷蛋氨

酸、Ｌ－棕榈酰肉碱、硬脂酰肉碱和磷脂类代谢物质
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发生了显著的变化。
　 　 ② 通过代谢通路富集研究发现，甘油脂代谢、
醚脂代谢、糖基磷脂酰肌醇－锚定生物合成等 １４
条代谢通路发生显著改变。
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１１ 期 安　 勇等：发育期间乳鸽血清代谢物及代谢通路的变化
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