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不同盐旱胁迫下青甘韭代谢差异分析

孙静波 1，于天宇 1，张西哲 2，吴雨晨 1，关志华 1，王忠红 1，2

（1西藏农牧大学植物科学学院，林芝 860000； 2西藏农牧大学资源与环境学院，林芝 860000）

摘要： 以野生葱属植物青甘韭为材料，采用非靶标代谢组学技术，分析了其在盐胁迫（NaCl）、干旱胁迫（PEG）及盐旱复合

胁迫（NaCl_PEG）下的代谢响应差异，旨在揭示青甘韭对盐旱胁迫的适应机制。试验设纯水对照、240 mmol/L NaCl胁迫、12% 

PEG-6000干旱胁迫、240 mmol/L NaCl+12% PEG-6000盐旱复合胁迫4个处理。通过超高效液相色谱-质谱联用技术检测代谢

物，结合主成分分析、火山图、层次聚类、韦恩图及KEGG通路富集分析，3个比较组共鉴定到622个差异代谢物。盐旱复合胁

迫对青甘韭代谢网络扰动最剧烈，明确的差异代谢物数量（331种）高于盐胁迫（185种）和干旱胁迫（212种）。脂肪酸、萜类等

为主要响应类群，其中盐旱复合胁迫下脂肪酸上调52种，表明渗透调节起主要作用。黄烷-3-醇类、齐墩果烷型三萜等前20种

高变幅代谢物，通过抗氧化、信号传导（如NAE（16∶1）跨通路调控）和防御功能参与胁迫适应。盐胁迫富集核苷酸代谢，干旱

胁迫以乙二醛酸和碳代谢为主，盐旱复合胁迫以ABC转运蛋白与氨基酸生物合成为主。K-Means聚类显示100种代谢物在盐

旱复合胁迫下呈梯度上调，涉及胁迫协同响应机制。本研究首次揭示了青甘韭对多胁迫的代谢响应特征，筛选出的关键代谢

物（如脂肪酸、萜类）和通路（如ABC转运蛋白）为抗逆分子机制解析提供了新靶点，为青藏高原特色葱属植物资源的栽培管理

和抗逆育种提供了理论基础。
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Metabolic Diversity Analysis of Allium Przewalskianum Regel 
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Abstract：This study employed non-targeted metabolomics to analyze the differential metabolic responses of 

the wild onion species Allium przewalskianum Regel to salt stress （NaCl）， drought stress （PEG）， and combined 

salt-drought stress （NaCl_PEG）， with the aim of elucidating its adaptation mechanisms. The experiment design 

included four treatments： a pure water control， 240 mmol/L NaCl stress， 12% PEG-6000 drought stress， and a 

combined stress of 240 mmol/L NaCl+12% PEG-6000. Metabolite profiling was conducted using ultra-

performance liquid chromatography-mass spectrometry （UPLC-MS）. Subsequent analyses including Principal 

Component Analysis （PCA）， volcano plots， hierarchical clustering， Venn diagrams， and KEGG pathway 

enrichment， identified 622 differentially accumulated metabolites （DAMs）. The results showed that combined 

stress induced the most severe perturbation in the metabolic network of A. przewalskianum， with a great number 

of DAMs （331） compared to salt stress （185） and drought stress （212）. Fatty acids and terpenoids were 

identified as the major metabolite classes responsive to stress. Notably， 52 fatty acids were upregulated under 

combined stress， highlighting their role in osmoregulation. Among the top 20 metabolites with the highest 
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variation， flavan-3-ols and oleanane-type triterpenoids participated in stress adaptation through antioxidant 

activity， signal transduction （e.g.， cross-pathway regulation by NAE（16∶1））， and defense functions. KEGG 

enrichment analysis revealed distinct pathway responses： salt stress affected nucleotide metabolism； drought 

stress primarily involved glyoxylate and carbon metabolism； while combined stress activated ABC transporters 

and amino acid biosynthesis. K-Means clustering identified a subset of 100 metabolites exhibiting gradual 

upregulation specifically under combined stress， suggesting synergistic response mechanisms. This study 

provides the first characterization of the metabolic responses of this species to multiple abiotic stresses. The key 

metabolites （e.g.， fatty acids， terpenoids） and pathways （e.g.， ABC transporters） offer newl targets for elucidating 

molecular resistance mechanisms. These findings provide a theoretical basis for improving cultivation practices and 

enhancing stress resistance breeding of characteristic Allium plant resources on the Qinghai-Tibet Plateau.

Key words： Allium przewalskianum Regel；salt stress；drought stress；metabolomics；differential metabolites

青甘韭（Allium przewalskianum Regel）是百合

科葱属多年生植物［1-2］，主要分布在青藏高原及周边

地区，在海拔 2000~4800 m的高寒干旱生境中均可

生长［3-4］。其风味独特、观赏性佳，是良好的食用、观

赏、饲草、蜜源等植物资源［5-7］，不仅是当地农牧民的

传统野菜资源，更因其优异的适应性而具有重要的

栽培开发潜力。在人工栽培实践中，水分管理是决

定青甘韭生长表现的主要环境因子。虽然葱属植

物普遍具有低耗水特性，但已有研究表明，土壤干

旱和盐渍化不仅会显著抑制葱属植物的种子萌发

和幼苗生长［8］，还会导致产量与品质的下降［9］。目

前，关于栽培葱属作物（如洋葱、大葱等）在干旱和

盐胁迫下的形态建成、生理响应、基因表达及转录

调控等方面已有较深入的研究［10-14］，但对野生葱属

植物青甘韭耐旱耐盐机制的研究相对匮乏，仅见赵

金花等［15］对其营养器官解剖结构的抗旱特征分析，

以及田沐荣［16］关于种子萌发期耐旱耐盐性的研究

报道，未见从代谢组学层面系统揭示其应对复杂胁

迫分子基础的相关研究。

在全球气候变化背景下，干旱与盐渍化呈现加

剧趋势且常伴随发生，二者对植物代谢网络的协同

影响及作用机制已成为植物抗逆生理与代谢组学

领域的研究热点［17］。干旱和盐渍化胁迫对植物的

正常生长发育造成了干扰，最终影响农作物产

量［18］。胁迫引发的代谢差异是基因与环境因素协

同作用的结果，直接反映了生物体的生理表型以及

体内生化水平［19］，因此探究胁迫引发的代谢差异意

义重大。代谢组在连接植物体遗传特征与生理指

标方面，发挥着极为关键的基础作用［20］。借助代谢

组学方法，深入研究青甘韭胁迫下代谢组的差异，

能够为揭示其在干旱胁迫、盐胁迫和盐旱互作胁迫

条件下代谢物的差异性积累情况、解析相关代谢途

径，以及阐释青甘韭抵御逆境胁迫的调控机制提供

理论依据［21］。

1　材料与方法

1.1　试验材料

材料为本课题组采自西藏的野生青甘韭种子

在学校资源圃培育而成的幼苗。

1.2　试验方法

1.2.1　胁迫处理　前期开展了 4 个 NaCl 浓度梯度

（60、120、180、240 mmol/L）、4 个 PEG-6000 浓度梯

度（3%、6%、9%、12%），以及16个NaCl_PEG复合胁

迫（NaCl和 PEG-6000单一浓度交叉组合）处理，采

用盆栽种植法，每处理 3 次重复，每个重复 6 株植

株，对苗期的形态指标（株高、茎粗、叶粗、鲜叶数、

枯叶数）和生理指标（超氧化物歧化酶活性、丙二醛

含量、脯氨酸含量、可溶性糖含量、可溶性蛋白含

量、VC 含量、叶绿素含量）进行了测定，发现青甘

韭在苗期即表现出很强的抗盐、抗旱性，基于此结

果，选择既能诱导植株产生显著生理和形态变化但

又不会导致植株死亡的最高处理浓度，即盐胁迫

NaCl 浓度为 240 mmol/L、旱胁迫 PEG-6000 浓度为

12%。

试验于2024年4-12月在西藏农牧大学实习农

场进行。4月 1日育苗，7月 1日将苗移植于大花盆

中，12月12日通过浇灌法进行胁迫处理。设4个处

理，即纯水对照组（CK）、12%PEG-6000 干旱胁迫

（PEG）处理、240 mmol/L 盐胁迫（NaCl）处理和

12%PEG-6000+240 mmol/LNaCl 盐旱胁迫（NaCl_ 

PEG处理），每处理6次重复，每个重复8株植株，放

入人工气候室中（温度 25℃，光照 12 h/黑暗 12 h），

处理 7 d后取样，每个处理取 6株，剪取叶片后马上

放入干冰中，后转移至-80℃冰箱内保存备用。
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1.2.2　代谢物鉴定　采用非靶标代谢组学检测手

段对4种不同处理组的青甘韭叶片展开分析。利用

超高效液相色谱仪，选用 Phenomenex Kinetex C18

色谱柱（规格为 2.1 mm×50 mm，粒径 2.6 μm）对目

标化合物实施色谱分离操作。其中，液相色谱的A

相为水相体系，含有0.01%的乙酸；B相则由异丙醇

与乙腈按 1∶1（v/v）的比例混合而成。样品盘维持

在 4℃ 的 温 度 条 件 ，进 样 体 积 设 定 为 2 μL。

Orbitrap Exploris 120 质谱仪在 Xcalibur 控制软件 

4.4 版本（Thermo Fisher Scientific）的调控下，完成

一级质谱与二级质谱的数据采集工作。基于相对

标准偏差对质谱数据的偏离数值实施过滤操作。

针对单个 Feature 进行筛选时，仅保留单组空值占

比不超过 50%，或所有组中空值占比均不超过 50%

的峰面积数据。针对质谱数据中的缺失值开展模

拟处理，采用最小值的二分之一作为数值模拟方法

进行填补。在质谱数据标准化处理环节，运用内标

法对样品中的待测物实施归一化操作，消除系统误

差。借助 ProteoWizard 软件将质谱数据转换为

mzXML 格式，使用自定义 R 包并基于 BiotreeDB

（V3.0 标品库）和 BT-Plant（V1.1 植物专属库）开展

代谢物鉴定。代谢物鉴定委托上海解码医学检验

所有限公司完成。

1.3　数据分析

使用SIMCAV18.0.1软件对样本进行可靠性检

测即主成分分析，并对质谱数据进行对数（LOG）转

换加中心化（CTR）格式化处理，之后用自主编写的

R包绘制主成分得分图、火山图、韦恩图。筛选出差

异代谢物后（P<0.05），对不同样本中的差异代谢物

做归一化处理，具体公式为：z=（x-μ）/σ，其中x为某

一具体分数，μ为平均数，σ为标准差；随后进行K均

值（K-Means）聚类分析并用自主编写的R包绘制K-

Means 图。对差异代谢物进行 KEGG（http：//www.

kegg.jp/kegg/pathway.html）差异代谢通路富集分析，

依据P值（P<0.05）筛选出具有差异的代谢通路，并

用自主编写的R包绘制KEGG富集图。

2　结果与分析

2.1　代谢组学数据有效性及可靠性检测

24个样本全部处于95%置信区间，从主成分得

分图（图 1）可以看出，4种处理各自呈聚集分布，数

据较可靠。而青甘韭3种胁迫之间的样本点分离较

明显，表明不同胁迫下青甘韭代谢差异较明显。综

上表明，本研究的青甘韭在不同胁迫下所获得的差

异代谢产物能够反映出各样本间实际存在的生物

学差异。
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CK： 对照组； NaCl_PEG： 复合胁迫组； NaCl： 盐胁迫组； PEG： 干旱胁迫组（PEG-6000）； _1~_6为各处理的重复

CK： Control group； NaCl_PEG： Compound stress group； NaCl： Salt stress group； PEG： Drought stress group（PEG-6000）； 

_1 to _6 are repetitions of each treatment

图1　样本主成分分析

Fig. 1　Principal component analysis of samples
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2.2　不同胁迫下差异代谢物筛选

青甘韭在3种胁迫下与对照组经过对比保留了

1842种代谢物，其中在盐胁迫下，有105种差异代谢

物上调，137种差异代谢物下调，1600种代谢物无变

化（图2A）。在干旱胁迫下，有119种差异代谢物上调，

165种差异代谢物下调，1558种代谢物无变化（图2B）。

在盐旱复合胁迫下，有 203种差异代谢物上调，214

种差异代谢物下调，1425种代谢物无变化（图2C）。

2.3　不同胁迫下差异代谢物分析

从图3能够看出，3个比较组总共有差异代谢物

622种。其中，CKvsNaCl比较组存在 242种差异代

谢物；CKvsPEG 比较组存在 284 种差异代谢物；

CKvsNaCl_PEG 比较组存在 417 种差异代谢物。

CKvsNaCl 与 CKvsPEG 之间共有的差异代谢为 78

种；CKvsNaCl 与 CKvsNaCl_PEG 之间共有的差异

代谢物为 134种；CKvsPEG与CKvsNaCl_PEG之间

共有的差异代谢物为169种。

由图4可知，CK组与3种胁迫组的代谢物存在

显著性差异，其中代谢物变化幅度最大的前 20 种

代谢物分别是黄烷-3-醇类（Sachaliside_2）、齐墩果

烷型三萜（Madlongiside_C）、棕榈油酰基乙醇胺

［NAE（16∶1）］、胡萝卜烷型倍半萜（［（1S，3R，3aS，

4S，8aR） -1-acetyloxy-3-hydroxy-6，8a-dimethyl-3-

propan-2-yl-1，2，3a，4，5，8-hexahydroazulen-4-yl］ 

4-hydroxybenzoate）、2（3H）-苯并噻唑酮（3H-1，

3-benzothiazol-2-one）、葵二酸（Sebacic acid）、二羧

酸类（Undecanedioic acid）、帕莫司他（Patamostat）、

Peonidin 3-（6'' -acetyl-galactoside） ［M］、黄酮类（8-

［4，5-dihydroxy-6-（hydroxymethyl） -3-（3，4，5-

trihydroxy-6-methyloxan-2-yl）oxyoxan-2-yl］-5，7-

dihydroxy-2-（4-methoxyphenyl）chromen-4-one）、

N-Eicosapentaenoyl methionine、二 苯 醚（Asterric 

acid）、M310T193、赖氨酸系生物碱（Tropinone）、哌
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A：CK组相较于盐胁迫组（CKvsNaCl）；B：CK组相较于干旱胁迫组（CKvsPEG）；C：CK组相较于复合胁迫组（CKvsNaCl_PEG）；下同；散点的

大小与 VIP 值呈正相关，散点越大表示 VIP 值越高；红色圆点为显著上调的代谢物，蓝色圆点为显著下调的代谢物，

灰色圆点为无显著性差异的代谢物

A： CK group compared to salt stress group（CKvsNaCl）； B： CK group compared to drought stress group （CKvsPEG）； C： CK group compared to 

compound stress group（CKvsNaCl_PEG）； The same as below； The size of the scatter is positively correlated with the VIP value， with a larger 

scatter indicating a higher VIP value； The red dots represent significantly upregulated metabolites， the blue dots represent significantly 

downregulated metabolites， and the gray dots represent metabolites with no significant differences

图2　对照组相较于各胁迫组的差异代谢物火山图

Fig. 2　Volcanic diagram of differential metabolites in CK group compared to each stress group
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每个圆圈代表一个比较组，重叠区域的数字表示比较组之间共有的

差异代谢物数量，未重叠区域的数字表示比较组特有的差异代谢物
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Each circle represents a comparison group， the numbers in the 

overlapping area indicate the number of differential metabolites 

shared between the comparison groups， and the numbers in the non 

overlapping area indicate the number of differential 

metabolites unique to the comparison groups

图3　对照组相较于3种胁迫组的差异代谢物韦恩图

Fig. 3　Venn diagram analysis of differential metabolites in 

the CK group compared to three stress groups
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啶生物碱（Pseudopelletierine）、3，3-二甲基环己酮

（3，3-Dimethylcyclohexanone）、艾里莫芬烷型倍半

萜（（4aR，5S）-9-hydroxy-3，4a，5-trimethyl-4，5，6，7，

8，8a，9，9a-octahydrobenzo［f］benzofuran-2-one）、

Thalictricoside、环烯醚萜（［（1aS，1bS，2S，5aR，6S，

6aS）-6-hydroxy-2-［（2S，3R，4S，5S，6R）-3，4，5-

trihydroxy-6（hydroxymethyl）oxan-2-yl］oxy-2，5a，6，

6a-tetrahydro-1bH-oxireno［5，6］cyclopenta［1，3-c］

pyran-1a-yl］methyl （E）-3-phenylprop-2-enoate）、

M411T198。

CKvsNaCl 比较组共筛选到 185 种具有明确分

类的差异代谢物，其中 74种代谢物上调，包括脂肪

酸16种、萜类13种、碳水化合物6种、生物碱15种、

莽草酸及苯丙酸类 13种、聚酮类 2种、氨基酸及短

肽 9种；111种代谢物下调，包括脂肪酸 23种、萜类

15种、碳水化合物2种、生物碱13种、莽草酸及苯丙

酸类43种、聚酮类10种、氨基酸及短肽5种。

CKvsPEG 比较组共筛选到 212 种具有明确分

类的差异代谢物，其中 86种代谢物上调，包括脂肪

酸 31种、萜类 23种、生物碱 12种、莽草酸及苯丙酸

类16种、聚酮类3种、氨基酸及短肽1种；126种代谢

物下调，包括脂肪酸21种、萜类40种、碳水化合物1

种、生物碱21种、莽草酸及苯丙酸类34种、聚酮类8

种、氨基酸及短肽1种。

CKvsNaCl_PEG比较组共筛选到331种具有明

确分类的差异代谢物，其中152种代谢物上调，包括

脂肪酸52种、萜类33种、碳水化合物4种、生物碱22

种、莽草酸及苯丙酸类18种、聚酮类4种、氨基酸及

短肽19种；179种代谢物下调，包括脂肪酸23种、萜

类 40种、碳水化合物 13种、生物碱 29种、莽草酸及

苯丙酸类61种、聚酮类12种、氨基酸及短肽1种。

由图 5可知，其中变化趋势相同的代谢物可分

为 9类，分别包括 99种、53种、68种、100种、44种、

91种、64种、70种和33种代谢物。其中第1类99种

代谢物，在盐旱复合胁迫下通过降低代谢物相对含

量来适应，降低的顺序NaCl<PEG<NaCl_PEG；第 2

类53种代谢物，在干旱胁迫下通过升高代谢物相对

含量来适应，盐胁迫和盐旱复合胁迫则通过降低代

谢物相对含量来适应，且降幅为NaCl_PEG<NaCl；

第3类68种代谢物，在盐旱复合胁迫下通过降低代

谢物相对含量来进行适应，降低的顺序为 PEG<

NaCl<NaCl_PEG；第4类100种代谢物，在盐旱逆境

胁迫下通过升高代谢物相对含量来适应，升高的顺

序为NaCl<PEG<NaCl_PEG；第5类44种代谢物，在

盐胁迫下通过升高代谢物相对含量来适应，干旱胁

迫和盐旱复合胁迫是通过降低代谢物相对含量来

进行适应，且降幅为 NaCl_PEG<PEG；第 6 类 91 种

代谢物，在盐旱复合胁迫下通过升高代谢物相对含

量来适应，升高的顺序为NaCl<NaCl_PEG<PEG；第

7类 64种代谢物，在盐旱复合胁迫下通过升高代谢

物相对含量来适应，升高的顺序为 PEG<NaCl<

NaCl_PEG；第 8类 70种代谢物，在盐旱复合胁迫下

通过降低代谢物相对含量来进行适应，降低的顺序

为 PEG<NaCl<NaCl_PEG；第 9 类 33 种代谢物在盐

旱复合胁迫下通过升高代谢物相对含量来进行适

应，升高的顺序为NaCl_PEG<PEG<NaCl。

2.4　KEGG差异代谢通路富集分析

将3个比较组中筛选出的显著性差异代谢物开

展KEGG代谢通路富集分析。结果显示，CKvsNaCl

比较组的差异代谢物共富集到55条代谢通路，经筛

3
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Group
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图4　CK组对3种胁迫组的层次聚类分析

Fig. 4　Hierarchical cluster analysis of the CK group compared to three stress groups
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选获得 15 条差异代谢通路，分别为核苷酸代谢

（Nucleotide metabolism），乙二醛酸和双羧酸代谢

（Glyoxylate and dicarboxylate metabolism），柠檬

酸循环［Citrate cycle （TCA cycle）］，氨基酸的生物

合成（Biosynthesis of amino acids），甘氨酸、丝氨

酸 和 苏氨酸代谢（Glycine， serine and threonine 

metabolism），丙氨酸、天冬氨酸和谷氨酸代谢

（Alanine， aspartate and glutamate metabolism），嘧啶

代 谢（Pyrimidine metabolism），碳 代 谢（Carbon 

metabolism），辅因子的生物合成（Biosynthesis of 

cofactors），2-氧代羧酸代谢（2-Oxocarboxylic acid 

metabolism），丁酸代谢（Butanoate metabolism），嘌

呤 代 谢（Purine metabolism），精 氨 酸 生 物 合 成

（Arginine biosynthesis），泛醌和其他萜烯醌生物合成

（Ubiquinone and other terpenoid-quinone biosynthesis），

ABC 转运蛋白（ABC transporters）（图 6 A）。其中，

核苷酸代谢的影响最为突出；其次是乙二醛酸和双

羧酸代谢、柠檬酸循环和氨基酸的生物合成。核苷

酸代谢通路中检测到 6种差异代谢物，分别为谷氨

酰胺、胸腺嘧啶、胞嘧啶、胸苷、腺苷和2'-脱氧腺苷。

乙二醛酸和双羧酸代谢通路中检测到6种差异代谢

物，分别为柠檬酸、2-酮戊二酸、乙醛酸、苹果酸、谷

氨酰胺和异柠檬酸。在辅因子的生物合成通路中

检测到的差异代谢物最多，有 8种，分别是柠檬酸、

孕二醇-3-葡萄糖醛酸苷、2-酮戊二酸、酪氨酸、3-

［（1-羧基乙烯基）氧基］苯甲酸、谷氨酰胺、异柠檬酸

和4-羟基苯甲酸。

CKvsPEG比较组的差异代谢物共富集到 36条
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Fig. 5　K-Means diagram of comparison of each treatment group
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代谢通路，筛选出 15条差异代谢通路，涵盖了乙二

醛酸和双羧酸代谢，柠檬酸循环，碳代谢，C5-分支

二基酸代谢（C5-Branched dibasic acid metabolism），

丙酸代谢（Propanoate metabolism），甘氨酸、丝氨酸

和苏氨酸代谢，2-氧代羧酸代谢，丙酮酸代谢

（Pyruvate metabolism），丁酸代谢，氨基酸的生物

合成，以及托烷、哌啶和吡啶生物碱的合成代谢

途 径（Tropane， piperidine and pyridine alkaloid 

biosynthesis），代谢途径（Metabolic pathways），光合

作 用 生 物 中 的 碳 固 定 作 用（Carbon fixation in 

photosynthetic organisms），咖 啡 因 代 谢（Caffeine 

metabolism），缬氨酸、亮氨酸和异亮氨酸的生物

合 成（Valine， leucine and isoleucine biosynthesis）

（图 6 B）。其中影响最为显著的是乙二醛酸和双羧

酸代谢；其次是碳代谢和柠檬酸循环。在乙二醛酸

和双羧酸、碳代谢通路中检测到了相同的 5种差异

代谢物，分别为柠檬酸、乙醛酸、苹果酸、甘油酸和

异柠檬酸。

CKvsNaCl_PEG比较组的差异代谢物共富集到

57条代谢通路，从中筛选出 15条差异代谢通路，包

括ABC转运蛋白，氨基酸的生物合成，缬氨酸、亮氨

酸和异亮氨酸的生物合成，氨酰-tRNA 生物合成

（Aminoacyl-tRNA biosynthesis），2-氧代羧酸代谢，

缬氨酸、亮氨酸和异亮氨酸降解（Valine， leucine 

and isoleucine degradation），柠檬酸循环，不饱和脂

肪酸的生物合成（Biosynthesis of unsaturated fatty 
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图6　CK组相较于各胁迫组的差异代谢物KEGG富集分析

Fig. 6　KEGG enrichment analysis of differential metabolites in the CK group compared to three stress groups
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acids），氰基氨基酸代谢（Cyanoamino acid metabolism），

咖啡因代谢，硫代葡萄糖苷生物合成（Glucosinolate 

biosynthesis），代谢途径，丙酮酸代谢，乙二醛酸

和双羧酸代谢，苯丙氨酸、酪氨酸和色氨酸生

物 合 成（Phenylalanine， tyrosine and tryptophan 

biosynthesis）（图 6 C）。其中影响最为显著的是

ABC 转运蛋白和氨基酸的生物合成；其次是缬氨

酸、亮氨酸和异亮氨酸的生物合成。在ABC转运蛋

白通路中检测出了 11种差异代谢物，分别为蔗糖、

苯丙氨酸、亮氨酸、L-异亮氨酸、（2R，3R，4R）-2，3，

4，5，6-五羟基己醛、缬氨酸、脯氨酸、甜菜碱、海藻

糖、核黄素和 Digalacturonate（属于单糖）。氨基酸

的生物合成通路中检测出了10种差异代谢物，分别

为柠檬酸、苯丙氨酸、亮氨酸、酪氨酸、L-异亮氨酸、

缬氨酸、脯氨酸、异柠檬酸、3 -异丙基苹果酸和2 -异

丙基苹果酸。

3　讨论

青甘韭在响应盐胁迫、干旱胁迫和盐旱复合胁

迫的过程中，检测到的上调差异代谢物均小于下调

差异代谢物，且差异代谢物随之增加。同一个植物

不同胁迫下其代谢谱存在着差异。

不同胁迫处理下，青甘韭明确的差异代谢物数

量呈现显著梯度：盐胁迫（185 种）<干旱胁迫（212

种）<盐旱复合胁迫（331种），表明盐旱复合胁迫对

青甘韭代谢网络的扰动更为剧烈。这与Ming等［22］ 

关于多重胁迫协同作用加剧代谢紊乱的结论一致。

从代谢物类别看，脂肪酸、萜类、生物碱和莽草酸及

苯丙酸类是主要响应类群。例如，盐胁迫下脂肪酸

代谢呈现部分上调与部分下调的双向调控模式，可

能与细胞膜流动性维持和能量代谢重组有关［23］；而

干旱胁迫下脂肪酸上调比例显著增加，表明其在渗

透调节中起关键作用。盐旱复合胁迫下脂肪酸上

调数量达52种，进一步印证了其作为逆境信号分子

和渗透保护剂的核心地位［24］。黄烷-3-醇作为类黄

酮衍生物，其显著上调增强植物抗氧化能力，抵御

胁迫诱导的氧化损伤［25］；齐墩果烷型三萜则通过调

控细胞膜稳定性或信号传导通路参与胁迫适应［26］。

棕榈油酰基乙醇胺［NAE （16∶1）］在 3 组胁迫中均

显著变化，该物质作为内源性大麻素类似物，可能

在胁迫信号感知与转导中发挥跨通路调控作用［27］。

此外，环烯醚萜和倍半萜类化合物的广泛变化，可

能与植物特有次生代谢产物的防御功能密切相关，

例如艾里莫芬烷型倍半萜的羟基化修饰可能增强

其抗菌活性［28］。

KEGG富集分析显示，不同胁迫诱导的核心代

谢通路存在显著差异，盐胁迫中核苷酸代谢通路显

著富集，反映出盐胁迫下植物对能量代谢和渗透调

节物质（如脯氨酸）合成的需求增加［29］。干旱胁迫

中乙二醛酸和双羧酸代谢通路主导响应，柠檬酸循

环的激活可能通过增强有机酸积累维持细胞膨

压［30］，而甘氨酸-丝氨酸代谢的变化与氧化应激防御

相关［31］。盐旱复合胁迫中ABC转运蛋白和氨基酸

生物合成通路成为核心，11种转运蛋白相关代谢物

的上调表明植物通过跨膜转运增强离子平衡和渗

透保护；同时，缬氨酸、亮氨酸等支链氨基酸的合成

增加，可能作为渗透调节剂或能量替代底物［32-34］。

盐旱复合胁迫下，明确的差异代谢物数量较单一胁

迫之和（185+212=397）减少 66种，表明部分代谢通

路存在交叉调控而非简单叠加。K-Means聚类分析

进一步揭示，100种代谢物在不同胁迫下呈盐胁迫<

干旱胁迫<复合胁迫的梯度上调模式，可能涉及胁

迫记忆效应或协同诱导的代谢增强机制［35-36］。本研

究为青甘韭的抗逆生理机制解析提供了代谢组学

证据，后续仍需结合多组学进一步阐明胁迫响应的

分子调控网络。

4　结论

本研究通过非靶标代谢组学技术，系统分析了

青甘韭在盐胁迫、干旱胁迫及盐旱复合胁迫下的代

谢差异，主要结论如下。

（1）明确的差异代谢物数量随胁迫复杂度递增

（盐胁迫 185 种→干旱胁迫 212 种→盐旱复合胁迫

331 种），表明复合胁迫对代谢网络的扰动最为剧

烈。脂肪酸、萜类、生物碱和莽草酸及苯丙酸类是

主要响应类群，其中脂肪酸在复合胁迫下上调 52

种，凸显其在渗透调节和膜稳定性维持中的核心

作用。

（2）黄烷-3-醇类、齐墩果烷型三萜等前 20种高

变幅代谢物，可能通过抗氧化、信号传导和防御功能

参与胁迫适应。棕榈油酰基乙醇胺［NAE （16∶1）］在

3组胁迫中均显著变化，提示其作为跨通路调控因

子的潜在价值。环烯醚萜和倍半萜类的广泛变化，

可能与葱属植物特有次生代谢防御机制密切相关。

（3）盐胁迫以核苷酸代谢为主，侧重能量与渗

透调节；干旱胁迫以乙二醛酸代谢和碳代谢为主，

强调有机酸积累与氧化应激防御；盐旱复合胁迫以

ABC转运蛋白和氨基酸生物合成为主，通过跨膜转
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运和氨基酸代谢增强多重胁迫适应。
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