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基于 GC-MS 代谢组学的铁皮石斛与胶孢炭疽菌互作机制研究 
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摘  要：目的  利用代谢组学技术探讨与铁皮石斛炭疽病病程相关的代谢物及其可能的作用机制，为铁皮石斛抗病品种选育提供

依据。方法  分别采集铁皮石斛正常叶片与经胶孢炭疽菌处理的感病叶片，经样本前处理、GC-MS 分析、生物信息学分析等找出

差异代谢物，初步探讨参与病程的差异代谢物并分析代谢通路。结果  成功建立了各分析组的多维统计分析模型，选取 VIP＞1.0
的分散点为潜在差异物质，同时结合单维统计分析（test）中 P＜0.05 为标准加以验证，从鉴定出的 305 个代谢物中共筛选出 84
个差异代谢产物，被认为是病程相关代谢物；通过对差异代谢物进行通路富集分析，共有 34 个差异代谢物参与了代谢途径，且获

得的正常-感病代谢通路具有显著意义。结论  基于 GC-MS 技术对铁皮石斛不同处理组（正常/感病）样本进行了代谢组学分析，

并找出与铁皮石斛炭疽病病程相关的代谢物，可为从分子水平研究铁皮石斛病害及培育抗病品种奠定基础。 
关键词：铁皮石斛；胶孢炭疽菌；气质色谱-质谱联用；代谢组学；互作机制 
中图分类号：R282.12      文献标志码：A      文章编号：0253 - 2670(2018)04 - 0910 - 09 
DOI: 10.7501/j.issn.0253-2670.2018.04.026 

Metabonomics study of interaction mechanism between Dendrobium officinale 
and Colletotrichum gloeosporioides based on GC-MS 
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Abstract: Objective   To investigate the metabolites related to the course of anthracnosis of Dendrobium officinale and its possible 
mechanism based on the technique of metabonomics, so as to provide theoretical support for the creation or breeding of disease resistant 
varieties of D. officinale. Methods  The normal and infected by Colletotrichum gloeosporioides leaves of D. officinale were collected 
respectively, and to find out the differential metabolites through the sample pretreatment, GC-MS analysis, and bioinformatics analysis. Then 
the differential metabolites and analysis of metabolic pathways involved in the course of disease were carried on the preliminary discussion. 
Results  The multidimensional statistical models of each analysis group were successfully established. The dispersion points of VIP > 1.0 
were selected as the potential differential materials, combined with P < 0.05 in the analysis of single dimensional Statistics (test) as the 
standard to verify. A total of 84 differential metabolites screened from 305 identified metabolites were considered to be pathogenesis related 
metabolites. A total of 34 differential metabolites were found out to be involved in the metabolic pathways through the pathway enrichment 
analysis, and the obtained ZC-GB metabolic pathways were of significance. Conclusion  Based on GC-MS technology, the metabolomics 
analysis of D. officinale  samples (normal/infected) was carried out and the metabolites related to the course of anthracnosis of D. officinale 
were found out. It could lay the foundation for studying the disease of D. officinale and cultivating resistant varieties on molecular level. 
Key words: Dendrobium officinale Kimura et Migo; Colletotrichum gloeosporioides (Penz.) Penz. & Sacc.; GC-MS; metabonomics; 
interaction mechanism 
 

铁皮石斛 Dendrobium officinale Kimura et Migo
为兰科石斛属多年生珍贵中药材，药用和食用价值

较高[1]。随着需求量的不断增加，铁皮石斛的人工

种植面积也不断扩大，大棚栽培的种植模式被广泛 
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应用。但是铁皮石斛生长所需的高温、高湿环境也

为有害病菌提供了适宜的生长环境，加上大棚通风

不畅、使用年限较久、不及时更换基质等，稍有管

理不当，就易滋生病菌，加重病害。因此铁皮石斛

病害在种植产区发生普遍且危害严重，不仅影响铁

皮石斛的生长发育，还降低其产量和品质。其中由

胶孢炭疽菌 Colletotrichum gloeosporioides (Penz.) 
Penz. & Sacc. 引起的炭疽病（anthracnose）在华南

产区发生持久且普遍[2]。 
代谢组学（metabonomics）是系统生物学的重要

组成部分。代谢组学技术可通过现代的检测分析技

术对胁迫环境下植物中的代谢物进行定性和定量分

析，从而深入解析植物抗逆或感病的作用机制[3]。采

用代谢组学技术分析植物不同抗性或感病胁迫前后

代谢物差异的报道较多[4-6]，如 Kumaraswamy 等[7]研

究对赤霉病有不同抗性的小麦的代谢组学，发现抗

性小麦品种机体内与抗病有关的标示物数量是易感

品种的数倍； Abu-Nada 等 [8] 对感染晚疫病菌

Phytophthora infestans 的马铃薯叶片进行了代谢组学

研究，初步鉴定出 95 种代谢物，其中 42 种的含量呈

现显著改变，被认为是与病害相关的代谢物；

Cevallos-Cevallos等[9]应用GC-MS技术研究不同处理

甜橙品种Valencia 的代谢组学，结果发现可能与黄龙

病有关的6种代谢标记物。以代谢组学为主，综合各

种组学分析方法能有效识别参与植物代谢过程的基

因的功能；并可结合遗传学方法，在生产实践中起

到筛选抗性品种、辅助育种的作用[10]。因此，本研

究以胶孢炭疽菌为病原菌，利用 GC-MS 技术深入开

展铁皮石斛感染病菌前后的代谢组学研究，以期找

出与炭疽病病害相关的代谢物，为结合更多方法以

选育铁皮石斛抗病品种奠定基础。 
1  材料 

本实验所用炭疽病原菌为本实验室人员分离自

铁皮石斛感病叶片并鉴定保存的胶孢炭疽菌菌株；

采用的铁皮石斛材料由广州中医药大学中医药数理

工程研究院张桂芳副教授鉴定为铁皮石斛

Dendrobium officinale Kimura et Migo 健康植株。 
2  方法 
2.1  感病材料处理 

将胶孢炭疽菌产生的分生孢子用无菌水配成浓

度约 1×106 个/mL 的孢子悬浮液，采用摩擦接种

法，即用 400 目石英砂轻轻摩擦健康铁皮石斛植株

干净的叶片表面，立即用脱脂棉蘸取孢子液涂抹接

种；对照采用无菌水涂抹有伤叶表面。定时观察记

录发病情况，待发病严重时，采集感病与正常组叶

片，各 8 个生物学重复，分别依次命名为 GB1～8
和 ZC1～8。 
2.2  样本前处理 

精密称取 60 mg 铁皮石斛样本置于离心管中，

加入 360 μL 冷甲醇和 40 μL 内标（0.3 mg/mL L-2-
氯-苯丙氨酸，甲醇配制），−20 ℃置 2 min 后匀浆

（Tissuelyser-48 中研磨，60 Hz、2 min）；加入 200 
μL氯仿，研磨机涡旋；加入400 μL水，涡旋；超声

提取 30 min，低温离心 10 min（14 000 r/min，4 
℃）；取 500 μL 上清液，装入玻璃衍生瓶，用快速

离心浓缩仪挥干后，加入 80 μL 甲氧胺盐酸吡啶溶

液（15 mg/mL），涡旋震荡 2 min 后，于震荡培养

箱中 37 ℃肟化反应 90 min；取出加入 80 μL双三甲

硅基三氟乙酰胺（含 1%三甲基氯硅烷）衍生试剂和

20 μL正己烷，涡旋震荡 2 min后，于真空干燥箱 70 
℃反应 60 min。样本取出后，放于室温下 30 min，
用于 GC-MS 代谢组学分析。 
2.3  GC-MS 分析 

本实验分析仪器为7890B-5977A气相色谱质谱

联用仪（Agilent 公司，美国）。1 μL 衍生化后的提

取物用分流比（4∶1）模式注入 GC-MS 系统进行

分析，样品经非极性DB-5MS毛细管柱（30 m×250 
μm，J&W Scientific 公司）分离后进入质谱检测。

载气（高纯氦气）体积流量 1.0 mL/min。程序升温：

8 ℃ /min， 60～ 125 ℃； 4 ℃ /min， 125～ 210 
℃；5 ℃/min，210～270 ℃；10 ℃/min，270～
305 ℃，305 ℃维持 3 min。进样口温度 260 ℃，

EI 源温度 260 ℃，电子能量 70 eV。质量扫描范

围：m/z 50～450，延迟 5 min 开始采集，采集速度

为 36.623 谱/秒。 
2.4  质控样本 

质控样本（quality control samples，QC）由 2
组石斛提取物混合制备而成，用与分析样本相同的

方法处理和检测，在仪器分析的过程中，每 8 个分

析样本中插入 1 个 QC 样本，以考察整个分析过程

的重复性。 
2.5  数据分析 

GC-MS 的原始数据经 Chroma TOF（v 4.34）
软件进行预处理，导出 CSV 格式的三维数据矩

阵，包括样品信息、物质峰名称、保留时间、质

核比和质谱响应强度（峰面积）；分析样本共能
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得到 805 个质谱信号，内标用于数据的质量控

制。内标峰以及任何已知的假阳性峰均从数据矩

阵中去除，并进行去冗余和峰合并后，分析样本

得到 305 个代谢物。用峰面积归一化法对样本质

谱峰的响应强度进行归一化，得到归一化后的数

据 矩 阵 ， 导 入 SIMCA-P ＋ 14.0 软 件 包

（Umetrics，Umeå，瑞典），先采用无监督的主成

分分析（PCA）来观察各样本之间的总体分布和

整个分析过程的稳定性，然后用有监督的偏最小

二乘法显著性分析（PLS-DA）来区分各组间代谢

轮廓的总体差异，找到组间的差异代谢物。（正

交）偏最小二乘法（O）PLS-DA 分析中，变量权

重值（variable importance in projection，VIP）大

于 1 的变量被认为是差异变量。为防止模型过拟

合，采用 7 次循环交互验证和 200 次响应排序检

验的方法来考察模型的质量。 
3  结果与分析 
3.1  质控结果分析 

对 QC 的 GC-MS 总离子流图（TIC）进行重叠

（图 1），初步考察分析方法的重现性。由图 1 可知

QC 样本质谱峰的保留时间和相应强度重现性很

好，说明整个分析方法（包括前处理方法和仪器分

析系统）是稳定可靠的；同时分别展示每组 1 个样

本的典型 TIC 图（图 2-A、B）。 
3.2  PCA、PLS-DA 和 OPLS-DA 

采用多维统计分析，可以在最大程度保留原始

信息的基础上将高维复杂的数据进行“简化和降

维”，建立可靠的数学模型对研究对象的代谢谱特 

 

图 1  QC 样本的 TIC 
Fig. 1  TIC overlapped of QC samples 

 

图 2  正常组 (A) 与感病组 (B) 样本 GC-MS 总离子流图 
Fig. 2  GC-MS total ion chromatograms of normal (A) and 
infected group samples (B) 

点进行归纳和总结。对正常组和感病组样本分别进

行 PCA、PLS-DA、OPLS-DA 分析，各模型参数见

表 1。 
执行多维统计分析建立数学模型时，需要选择

一部分样本作为交互验证。本实验模型验证结果见

图 3，R2
X、R2

Y和 Q2 3 个参数差距较大，Q2＜0.5 表

示该模型的预测能力较差。虽然模型较差，但仍然

有效，R2
Y和Q2

Y直线的斜率较小，R2
Y的斜率接近水

平直线，但 Q2 为−0.358，未出现过拟合现象，进一

步说明二者既存在相似性又有差异性。 
PCA 分析是一种无监督的多维统计分析方

法，能从总体上反映各组样本之间的代谢差异和

组内样本之间的变异度大小。PCA 得分图见图

4，正常组与感病组被很好地区分开，说明对正

常组和感病组样本数据处理结果是可信的；同时

可看到 QC 样本积聚到圆点附近，由此判断整个

分析方法的可靠性，与 GC-MS 总离子流的 QC 分

析结果一致，说明各实验组间的差异性是真实

的，而非假阳性的结果。由图 4 可知 R2
X≥0.4，

可判断该模型的质量较好。 
PLS-DA（图 5-A）与 OPLS-DA（图 5-B）的

散点图可将正常组与感病组区分开，在代谢组水平

上，2 组的代谢物质总量存在显著性差异。后者散

点图中，2 组的各样本更聚集，但各组的样本间 

表 1  多维统计各模型参数 
Table 1  Model parameters of multidimensional statistics 

分组 模型 主成分个数 多元统计的样本数 R2
X/cum R2

Y/cum Q2/cum R2 Q2 
正常-感病 M1 PCA-X 4 19 0.659  0.238   
正常-感病 M3 PLS-DA 2 16 0.498 0.996 0.957   
正常-感病 M4 OPLS-DA 1＋1＋0 16 0.498 0.996 0.945 0.785 −0.358

5      10    15     20     25     30    35     40     45
t/min 

A 

 

 

B 

5      10    15     20     25     30    35     40     45
t/min 
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图 3  正常组-感病组的模型验证 

Fig. 3  Model validation of normal-infected groups 

 

 

图 4  正常组-感病组的 PCA 得分图 

Fig. 4  PCA shot chart of normal-infected groups 

 

图 5  正常组-感病组的 PLS-DA (A) 和 OPLS-DA (B) 散点图 

Fig. 5  PLS-DA (A) and OPLS-DA (B) scatter plots of the normal-infected groups 

还是分散的。说明代谢物质含量不仅具有组间差

异，而且具有组内差异，是区分铁皮石斛组间和组

内差异的重要表型特征。 

3.3  差异代谢物的筛选及分析 

采用多维分析（O）PLS-DA 和单维分析（t 检

验）相结合的办法筛选组间差异代谢物，通过多维

统计时的 VIP＞1.0 与单维统计（test）时 P＜0.05

作为筛选的标准，代谢组学的量就是相当于表达

量，是选取差异物一般数值为其归一化和 log2 转

化后得到的数值。从鉴定出的 305 个代谢物中共

筛选出 84 个差异代谢物（表 2），主要包含氨基

酸、有机酸、糖类、核苷、核糖等初级代谢物和

苷类、酚类、醛类、酮类、酯类、胺类等次级代

谢物，其中有 28 种为感病组特有的代谢物，其

余代谢物在感病组中的含量也多呈不同程度的上

升趋势，而下调的仅有 3 种，分别为 1,3-丙二胺

（1,3-diaminopropane）、顺式-1,2-二氢萘- 1,2-二

醇（cis-1,2-dihydronaphthalene-1,2-diol）、甘油单

油酸酯（monoolein）。依据 PLS-DA 结果中 VIP

值越大，对样品差异的贡献越大。其中 VIP 值大

于 2.0 的 12 个差异代谢物中有 10 个是感病组特

有而正常组没有的，说明胶孢炭疽菌的侵染诱导

了铁皮石斛体内相关代谢物的产生与积累。 

3.4  代谢通路分析 

通过对差异代谢物进行通路富集分析，有助于

理解其在差异样品中代谢途径变化机制。本研究采

用基于 KEGG（http://www.genome.jp/kegg/ pathway. 

html）代谢途径的通路分析。通过 MB Role

（http://csbg.cnb.csic.es/mbrole/）网站的 ID 转换功

能，84 个差异代谢物有 47 个获得 KEGG 的输出 ID

（表 2）；通过 MB Role 通路分析功能，将 47 个差

异代谢物的KEGG ID进行通路富集分析，并下载分

析结果，查看不同代谢通路，绘制通路富集分析柱

状图。正常-感病代谢通路分析结果中，共有 34 个

差异代谢物参与了代谢途径（表 3）；由图 6 的正常

-感病代谢通路富集分析柱状图可知获得的正常-感

病代谢通路均有显著意义（蓝线，P≥0.05），其中

β-丙氨酸代谢（beta-alanine metabolism）、嘧啶代谢

（ pyrimidine metabolism）、烟酸和烟酰胺代谢

（nicotinate and nicotinamide metabolism）3 个代谢通

路有极显著意义（红线，P≤0.01）。 

4  讨论 

铁皮石斛在受到胶孢炭疽菌侵染前后所产生的

多种差异代谢物，应与抗病或加重病情的趋势有

关。刘淑娟等[11]的研究表明海因系聚合物扑海因

具有很好的抑菌效果，说明铁皮石斛感病材料产生 
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表 2  差异代谢物结果 
Table 2  Results of differential metabolites 

代谢物 tR/min 定量 Mass 值 VIP 值 P 值 GB/ZC 值 感病组均值 正常组均值 输出 ID
海因-4-羟丁基 16.46 257 2.333 4.28×10−19 1 397 248.57 1.397 0.000 * 
5-氨基咪唑-4-甲酰胺 43.33 327 2.295 2.89×10−20 826 120.43 0.826 0.000 * 
亚精胺 33.11 144 2.268 1.14×10−19 613 030.49 0.613 0.000 C00315
熊果苷 44.27 327 2.191 3.41×10−6 21.95 4.335 0.197 C06186
乌头酸 28.27 285 2.180 9.51×10−18 245 390.27 0.245 0.000 * 
海藻糖-6-磷酸 24.81 242 2.128 2.55×10−6 30.75 2.335 0.076 C00689
2-羟基联苯 8.91 227 2.121 6.74×10−26 104 858.73 0.105 0.000 C02499
甲基反式肉桂酸 44.76 212 2.108 1.07×10−21 94 110.27 0.094 0.000 * 
酒石酸 27.95 355 2.102 2.32×10−23 86 166.19 0.086 0.000 C02287
麦芽糖醇 26.68 347 2.081 6.53×10−6 1 930 276.99 1.930 0.000 * 
对-茴香酸 8.37 224 2.034 6.69×10−22 42 414.44 0.042 0.000 * 
2-羟基丁酸 8.60 101 2.028 6.57×10−6 1 077 842.04 1.078 0.000 C05984
氨基甲酰基-天冬氨酸 26.55 374 1.991 0.000 7.86 4.872 0.620 * 
十八醇 29.96 327 1.977 0.000 12.17 2.752 0.226 * 
5,6-二氢尿嘧啶 13.91 171 1.941 7.300×10−6 12.46 0.316 0.025 C00429
甲酰胺基环己烷  6.42 169 1.934 6.519×10−6 178 949.39 0.179 0.000 C11519
2-氨基-3-甲氧基苯甲酸 10.20 224 1.909 9.792×10−6 6.28 0.141 0.023 * 
白菌二糖 39.32 292 1.889 6.757×10−6 119 940.62 0.120 0.000 * 
α-D-葡萄糖磷酸 27.79 216 1.880 0.000 5.08 1.023 0.201 * 
阿魏酸 29.81 249 1.873 6.513×10−6 132 860.01 0.133 0.000 C01494
油酸单甘油酯  7.76 129 1.868 0.001 0.05 0.148 3.097 * 
β-羟基丙酮酸 16.68 262 1.861 5.456×10−6 12.35 0.197 0.016 * 
烟酸 10.40 180 1.831 0.001 4.53 0.522 0.115 C00253
4-氧代-1H-喹啉-2-羧酸 39.92 289 1.814 0.001 13.57 2.167 0.160 * 
顺式芥子酸 32.97 355 1.809 0.000 43 298.39 0.043 0.000 * 
松三糖 40.37 268 1.808 0.000 4.74 0.372 0.079 C08243
L-别苏氨酸 10.34 117 1.747 0.001 3.53 0.904 0.256 C05519
N-乙酰-D-半乳糖胺 38.49 319 1.738 0.000 403 951.55 0.404 0.000 * 
异体肌醇 36.02 318 1.730 0.000 3.91 0.367 0.094 * 
1,2,4-苯三酚 17.73 239 1.730 0.001 4.40 0.752 0.171 C02814
3,5-二羟基苯基 41.34 282 1.721 0.001 16.52 0.342 0.021 C12026
香兰素 43.35 223 1.713 0.000 257 507.44 0.258 0.000 C00755
乳清酸 16.23 254 1.709 0.001 1.37 1.087 0.794 C00295
前列腺素 E2 40.12 225 1.692 0.000 184 199.29 0.184 0.000 C00584
松二糖 22.60 307 1.691 0.000 6.05 0.376 0.062 * 
鸟嘌呤 31.22 295 1.689 0.001 2.83 0.192 0.068 C00242
胸苷 8.72 171 1.663 0.001 0.00 0.000 0.452 C00214
对苯二甲酸 34.05 295 1.656 0.000 5.79 0.131 0.023 C06337
1,3-二氨基丙烷 18.76 174 1.631 0.006 0.01 0.023 4.192 C00986
N,N-二甲基对苯二胺 38.83 355 1.621 0.000 69.93 0.032 0.000 C04203
喹啉酸 16.10 224 1.618 0.000 52 411.36 0.052 0.000 C03722
1,2,4-丁三醇 8.32 117 1.594 0.006 3.05 0.330 0.108 * 
2-脱氧-D-半乳糖 18.80 199 1.588 0.000 84 463.70 0.084 0.000 C02781
3-ureidopropionate 44.62 261 1.583 0.000 47 150.29 0.047 0.000 C02642
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续表 2 

代谢物 tR/min 定量 Mass 值 VIP 值 P 值 GB/ZC 值 感病组均值 正常组均值 输出 ID

N-Ω-乙酰基组胺 8.27 166 1.582 0.008 2.26  0.371 0.164 * 

组氨酸 12.63 213 1.574 0.007 2.41  0.319 0.132 C00768

二羟基丙酮 8.90 160 1.568 0.001 6.66  0.154 0.023 C00184

乳糖醇 38.39 273 1.556 0.002 9.01  2.013 0.223 * 

苯乙醇腈 43.20 259 1.532 0.010 6.43  1.810 0.281 C00561

O-succinylhomoserine 9.24 248 1.529 0.013 1.36  0.279 0.205 C05701

奎尼酸 20.31 255 1.490 0.019 3.81  1.737 0.455 C00296

5-甲基间苯二酚 42.92 253 1.457 0.004 123 153.48  0.123 0.000 C00727

果糖 29.27 230 1.454 0.022 3.25  1.025 0.316 C01496

丙二酸 12.71 305 1.448 0.041 7.28 52.296 7.180 C00383

氨基苄氧基-L-亮氨酸 42.88 107 1.435 0.019 3.72  0.758 0.204 * 

3-羟基黄酮 41.54 295 1.429 0.004 154 394.96  0.154 0.000 * 

单甘酯 7.99 84 1.428 0.004 139 946.48  0.140 0.000 * 

嘌呤核苷 44.47 259 1.417 0.023 2.56  0.693 0.271 C01736

DL-假木贼碱 12.70 270 1.415 0.008 18.31  0.092 0.005 * 

邻-乙酰丝氨酸  12.57 174 1.414 0.024 2.52  0.541 0.215 * 

亚氨基二乙酸 12.30 164 1.405 0.005 0.00  0.000 0.040 * 

环亮氨酸 21.06 156 1.401 0.004 68 785.62  0.069 0.000 * 

2,6-二氨基庚二酸 19.72 263 1.399 0.015 4.82  0.314 0.065 * 

核酮糖-5-磷酸 33.22 299 1.395 0.008 15.91  0.349 0.022 * 

2-氨基-2-去甲菠烷羧酸 10.24 183 1.393 0.010 4.57  0.129 0.028 * 

6-羟基烟酸 17.91 284 1.388 0.010 8.89  0.124 0.014 C01020

十六醇 33.92 259 1.385 0.004 68 228.50  0.068 0.000 C00823

蜕皮激素 11.40 120 1.347 0.011 5.00  0.064 0.013 * 

菲 22.04 295 1.337 0.038 5.63  0.094 0.017 C11422

甲羟戊酸内酯 31.92 263 1.329 0.029 69.71  0.786 0.011 * 

马尿酸 8.46 186 1.319 0.017 2.38  0.180 0.075 C01586

儿茶酚 10.82 254 1.308 0.004 32 490.42  0.032 0.000 C00090

2,4-二氨基丁酸 11.65 174 1.289 0.010 7.43  0.842 0.113 * 

N-乙酰-β-D-甘露糖胺 26.76 301 1.288 0.012 4.19  0.067 0.016 C01132

3-羟基棕榈酸 7.62 285 1.285 0.008 1.40  0.255 0.183 * 

邻苯三酚 16.14 239 1.242 0.019 174 667.60  0.175 0.000 C01108

顺式-1,2 -二氢萘-1,2-二醇 19.32 191 1.227 0.038 0.26  2.206 8.491 C04314

核糖 19.20 307 1.225 0.038 3.49  5.753 1.647 C08353

4-羟基-6-甲基-2-吡喃酮 11.07 183 1.224 0.047 5.41  0.246 0.045 C02752

环己烯四醇 β环氧化物 10.85 305 1.218 0.046 3.87  0.387 0.100 * 

草酸 11.96 175 1.082 0.044 3.41  0.500 0.147 C00209

N-甲基苯胺 12.10 164 1.023 0.046 6.14  0.076 0.012 C02299

肌苷 8.14 285 1.020 0.035 1.34  0.047 0.035 C00294

半胱氨酰甘氨酸 10.75 220 1.001 0.040 5.87  1.870 0.319 * 

“*”未获得输出 ID 
“*” not obtained Output ID 
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表 3  正常-感病代谢通路分析 
Table 3  Analysis of metabolic pathways in ZC-GB groups 

代谢通路 ID 代谢通路名称 −lgP P 值 调整后的 P 值 百分率/% 化合物 (ID) 

ath01100 metabolic pathways 1.49 0.032 2 0.167 62.1 C00209、C00429、C02814、  

C11422、C04314、C02642、 

C03722、C00295、C00584、 

C00090、C00294、C01494、 

C00242、C00214、C00184、 

C00253、C00315、C05519 

ath00410 beta-alanine metabolism 6.82 1.52×10−7 3.96×10−6 20.7 C00383、C03722、C02642、 

C00315、C00429、C00986 

ath00240 pyrimidine metabolism 3.92 1.21×10−4 1.58×10−3 17.2 C00429、C00214、C00383、 

C02642、C00295 

ath00760 nicotinate and nicotinamide  

metabolism 

2.22 6.05×10−3 0.052 4 10.3 C00253、C01020、C03722 

ath00770 pantothenate and CoA  

biosynthesis 

1.66 0.022 1 0.144 6.9 C00429、C02642 

 

 
图 6  正常-感病代谢通路富集分析 

Fig. 6  Enrichment analysis of metabolic pathways in 
ZC-GB groups 

海因-4-羟丁基（hydantoin-4-hydroxybutyl）对胶孢

炭疽菌的侵染起到一定的保护作用。亚精胺

（spermidine）可以直接参与生物体的许多生理活

动，在动、植物生长过程中起到延缓衰老、提高抗

逆性的作用 [12]，是一种至关重要的生物活性物

质，感病铁皮石斛产生的亚精胺可能通过改善生理

功能提高植物体的抗病性。熊果苷（arbutin）是一

种具有杀菌、抗炎、抗氧化等多种药理作用的药用

成分[13]，感染胶孢炭疽菌后的铁皮石斛中熊果苷

含量较健康植株增加近 22 倍。海藻糖 -6-磷酸

（trehalose-6-phosphate）是海藻糖的前体，也参与植

物生长发育、植物的代谢调控及基因表达[14]，为抵

御病原真菌侵染，铁皮石斛感病材料中海藻糖-6-磷
酸含量提高了 30 多倍。前人研究表明肉桂酸对真菌

类具有较强的抑制作用[15]，铁皮石斛感病材料中产

生的甲基反式肉桂酸（methyl trans-cinnamate）可

能起到类似的作用。奎尼酸（quinic acid）在铁皮石

斛感病材料里的含量增加近 4 倍，是一类具有抗氧

化能力的多酚化合物。依据隋媛媛等[16]研究不同

浓度马尿酸（hippuric acid）对作物幼苗抗氧化酶活

性作用结果，可推测马尿酸含量的增加提高了感病

铁皮石斛抗氧化酶的活性。外源草酸（oxalic acid）
可提高抗氧化酶的活性，并提高其抗病性[17]，也

可抑制病原真菌孢子的萌发生长以减少病害发生和

发展[18]；草酸可改变 Ca2+浓度及 Ca2+信号通路，

对植物与病原菌互作进行调控[19]，是重要的病程

相关代谢物；铁皮石斛感病材料中草酸含量较健康

材料相比增加 3 倍多，对植株体的抗病性产生积极

作用。 
丙二酸（malonic acid）在铁皮石斛感病材料里

的含量增加 7 倍多，丙二酸可降低植物体的呼吸强

度，减缓可溶性固形物的损耗[20]，但降低作物根

系活力，株高、干物质质量和根系活跃吸收面积也

降低，叶片相对电导率的增加破坏了生物膜结构，

使逆境胁迫植株的抵抗力下降[21]。酒石酸（tartronic 
acid）有降低酶活性[22]的负面影响，感病铁皮石斛

材料中产生的少量酒石酸可能也有加重病情的作
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用。铁皮石斛感病材料产生的酚酸类物质阿魏酸

（ferulic acid）可通过降低酶活性[23]、破坏细胞膜、

增加超氧负离子含量、降低叶绿素 a 含量[24]等抑制

细胞功能。铁皮石斛感病材料产生的儿茶酚

（catechol）可使细胞表面出现凹陷或者孔洞，增大

丙二醛（MDA）的含量，损坏生物膜结构[25]。 
研究发现肌醇可提高氧化酶活性、降低 MDA

和 H2O2 含量来缓解胁迫影响 [26] ，异体肌醇

（allo-inositol）是否产生以上反应对抗真菌侵染有待

进一步研究。香兰素（vanillin）具有较强的抑菌作

用 [27]，但其又是苯甲酸最容易分解产生的衍生

物，极易氧化成香草酸，而香草酸能影响植物体内

细胞分裂、蛋白质合成、酶活性等生理过程，不利

于植物幼苗生长[28]，故其在感病铁皮石斛中产生

的作用有待考证。 
本实验采用基于 GC-MS 的代谢组学方法对不

同处理组（感病组与正常组）的铁皮石斛叶片样本

进行了代谢组学分析，成功建立了各分析组的

PCA、PLS-DA、OPLS-DA 多维统计分析模型，并

结合单维统计分析，筛选出 84 个显著性差异代谢

物，为铁皮石斛感染胶孢炭疽菌病程相关代谢物。

其中，海因-4-羟丁基、亚精胺、熊果苷等多种代

谢物可能通过改善生理功能提高植物体抗病性，酒

石酸、丙二酸、儿茶酚等则影响其生理功能产生负

面作用而使病情加重，而肌醇、香兰素等代谢物的

具体作用有待研究。84 个差异代谢物有 47 个获得

KEGG 的 Output ID，依据拟南芥数据源分析仅有

34 个差异代谢物参与了代谢途径，且获得的代谢

通路具有显著意义；但由于与铁皮石斛的代谢物相

关数据源的不足，对其代谢通路分析比较不利，且

由于 GC-MS 数据库的局限性，多数峰难以确定，

其定性也有待加强[29]。故此代谢组学研究可为进

一步分析铁皮石斛感病响应的分子生理机制研究提

供有力的数据源，并为培育铁皮石斛抗病性新品种

提供一定的理论支持。 
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