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♦生物科学♦

两种养殖模式下红文蛤的代谢组差异分析*

吴杨平,曹 奕,陈爱华**,张 雨,陈素华,张志东
(江苏省海洋水产研究所,江苏南通 226007)

摘要:为探究不同养殖模式下红壳色文蛤(以下简称“红文蛤”,red
 

Meretrix
 

meretrix)的代谢差异,以单养池

塘(D组)和虾蛤混养池塘(H组)的红文蛤为研究对象,通过实验生态学方法和液相色谱质谱联用仪(LCMS)
技术对其进行代谢组学分析。结果显示,在不同养殖模式下共筛选出151种差异代谢物,京都基因及基因组百

科全书(KEGG)通路注释富集到9条代谢通路(P<0.05,IP>0.2),这些通路与氨基酸及其衍生物的代谢合

成有关,其中涉及多条代谢通路的谷氨酸、天冬氨酸、谷氨酰胺是关键差异代谢物。氨基酸验证结果表明,两种

养殖模式下的氨基酸含量存在差异,这与代谢组的研究结果基本一致。虾蛤混养模式下红文蛤氨基酸代谢水

平优于单养池塘,不同养殖模式可能通过影响红文蛤的氨基酸代谢,进而影响其免疫及抗氧化能力。上述结果

可为红文蛤在不同养殖模式下的代谢响应机制研究和科学健康养殖及养殖模式的构建提供理论参考。
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  江苏省作为我国水产养殖大省之一,拥有丰富的

海水贝类资源。2020年,江苏省海水贝类产量约为

63.09万t,占全省海水养殖总产量的68.4%。其中,
以文蛤(Meretrix

 

meretrix)为代表的蛤类是江苏省

主要的养殖品种,产量达38.88万t,占海水贝类产量

的61.6%[1]。然而,由于围填海、港口建设等因素的

影响,文蛤等经济贝类所处的潮间带滩涂栖息环境受

到影响,滩涂养殖资源量有所下降[2]。为了弥补滩涂

养殖文蛤对销售市场供应的严重不足,池塘养殖文蛤

已成为稳定市场供给的必要补充,并逐渐形成了由粗

放型养殖向集约化养殖发展的新趋势。

  目前,我国养殖池塘正处于生态化改造实施阶

段,多营养层次综合养殖(Integrated
 

MultiTrophic
 

Aquaculture,IMTA)等生态健康养殖模式得到大力
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推广。多营养层次综合养殖狭义上是指在同一水体

进行不同营养层次生物的混养[3],在生产过程中常见

的综合养殖模式有虾贝混养、鱼虾混养、虾蟹混养

等[46]。混养模式相比传统的单一养殖模式能提高单

位水体利用效率,获取额外经济效益,提升产品品

质[7]。在肌肉营养品质[8,9]、水体稳定性[10]、生化免

疫[11]等方面混养模式要优于单养模式。因此,探讨

不同养殖模式下文蛤的生理状况,对文蛤的健康养殖

及绿色生态模式构建具有重要意义。

  代谢组(Metabolome)是指在某段时间细胞内代

谢物的集合,是生物体生理状态的直观反映,能够切

实有效地反映环境因素的影响[12]。代谢组学通过多

元统计方法和液相色谱质谱联用(LCMS)技术结

合,可以更直观地看到生物体在特定环境中代谢物的

变化,相比于单一指标的测定,其所反映的生物体生

理状况更为全面准确[13]。目前有关文蛤生理情况的

研究主要集中在排氨率和耗氧率、基因或蛋白表达量

及酶活指标测定等[1416],关于红壳色文蛤(以下简称

“红文蛤”)选育系的研究主要利用代谢组分析不同世

代营养品质的差异[17],但尚未见有不同养殖模式对

红文蛤代谢生理影响的研究报道。因此,本实验拟从

代谢组学角度研究红文蛤在不同养殖模式下代谢产

物的差异,旨在探究红文蛤在不同养殖模式下的代谢

响应机制,为文蛤的科学健康养殖提供理论参考。

1 材料与方法

1.1 材料与设计

  实验所用文蛤为江苏省文蛤良种场繁育的红文

蛤选育系,红文蛤养殖采用单养(D组)和虾蛤混养

(H组)两种模式,实验地点位于江苏省启东市某家

庭农场。池塘四周平台建3-5
 

m宽的贝埕用于红

文蛤养殖(放养密度50万粒/667
 

m2),贝埕水深控制

在0.5-1.0
 

m,混养池塘深水区放养脊尾白虾(Ex-
opalaemon

 

carinicauda)种虾(养殖密度为1-1.5
 

kg/667
 

m2),其余环境条件基本一致(pH值为7.6-
8.0)。H组和D组各设置3个平行,红文蛤4月份

投苗养殖至当年9月份取样,样品规格如表1所示。
从池塘南北两处平台上分别随机选取30个活力良好

的红文蛤组成2个样品,将红文蛤样品置于冰面解剖

获取部分肝胰腺,于液氮中速冻,放置于-80℃超低

温冰箱保存备用;另取足部肌肉混样用于游离氨基酸

测定。称取样品并加入 5%三氯乙 酸,于 均 质 机

(FSH2A,常州市亿能实验仪器厂)均质并定容至25
 

mL,超声波提取20
 

min后,静置2
 

h,用双层滤纸过

滤,吸取1
 

mL过滤液,离心10
 

min
 

(4℃,10
 

000
 

g),
吸取上清液,采用高效液相色谱仪测定氨基酸组成和

含量。

表1 红文蛤样品规格
 

Table
 

1 
 

Sample
 

specification
 

of
 

red
 

M.meretrix

养殖模式
Culture

 

mode
壳长(mm)

Shell
 

length
 

(mm)
壳宽(mm)

Shell
 

width
 

(mm)
壳高(mm)

Shell
 

height
 

(mm)
粒重(g)

Grain
 

weight
 

(g)

Mixed
 

culture
 

(H) 32.24±2.96 14.86±1.24 26.95±2.21 8.80±2.20

Single
 

culture
 

(D) 31.12±2.66 14.81±1.30 26.39±2.30 8.33±2.13

1.2 方法

1.2.1 代谢物提取

  精确称取样品(100±0.02)
 

mg至5
 

mL
 

EP管

中,加入1
 

mL组织提取液(75%甲醇∶氯仿=9∶1,

25%
 

ddH2O),再加入3颗钢珠,于组织研磨仪50
 

Hz研磨1
 

min,重复上述操作2次。室温超声波提

取30
 

min,冰上放置30
 

min,12
 

000
 

g离心20
 

min,
取上清液650

 

μL至2
 

mL离心管中,真空浓缩仪浓

缩后,加入200
 

μL
 

50%乙腈溶液配置4
 

mg/L
 

2氯
苯丙氨酸溶液复溶样品,经过0.22

 

μm膜过滤,得到

待测液[18]。

1.2.2 LCMS检测

  色谱条件:仪器采用液相色谱仪(赛默飞Ther-
mo

 

Vanquish),使用ACQUITY
 

UPLC
 

HSS
 

T3
 

1.8
 

μm
 

(2.1
 

mm×150
 

mm)色谱柱,自动进样器温度设

为8℃,以0.25
 

mL/min的流速、40℃的柱温,进样2
 

μL进行梯度洗脱,流动相为正离子0.1%甲酸水

(A2)
 

0.1%甲酸乙腈(B2),负离子5
 

mmol/L甲酸

铵水(A3)乙腈(B3)。梯度洗脱程序为0-1
 

min,

2%
 

B2/B3;1-9
 

min,2%-50%
 

B2/B3;9-12
 

min,

50%-98%
 

B2/B3;12-13.5
 

min,98%
 

B2/B3;

13.5-14
 

min,98%-2%
 

B2/B3;14-20
 

min,2%
 

083
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B2正模式,14-17
 

min,2%
 

B3负模式。

  质谱条件:仪器使用质谱仪(赛默飞Thermo
 

Q
 

Exactive
 

Plus),电喷雾离子源(ESI),正(Positive,

PDS)、负(Negative,NEG)离子电离模式,正离子喷

雾电压为3.50
 

kV,负离子喷雾电压为2.50
 

kV,鞘
气30

 

arb,辅助气10
 

arb。毛细管温度325℃,以分辨

率70
 

000进行全扫描,扫描范围
 

m/z为81-1
 

000,
并采用高能诱导裂解(HCD)进行二级裂解,碰撞电

压为30
 

eV,同时采用动态排除去除无必要的 MS/

MS信息。

1.3 数据处理与代谢物筛选

  使用ProteoWizard软件(v3.0.8789)将获得的

原始数据转换成xcms输入文件格式,利用 R软件

(v3.3.2)的XCMS程序包进行峰识别、峰过滤和峰

对齐,得到包括质核比、保留时间及峰面积等信息的

数据矩阵,将数据导出通过Excel等软件进行后续分

析,进而通过峰面积批次归一化等手段比较不同量级

的数 据[19]。在 多 元 统 计 分 析 前 对 数 据 进 行 自 适

(UV)换算处理,以获得更加可靠且直观的结果。转

化后的数据矩阵通过主成分分析(PCA)获得样本总

体分布情况,然后应用偏最小二乘法(PLSDA)和正

交偏最小二乘法(OPLSDA)判别分析组间差异。同

时,基于京都基因及基因组百科全书(KEGG,ht-
tps://www.genome.jp

 

/kegg/pathway.html)数据

库和代谢通路分析(MetPA,https://www.metabo-
analyst.ca)进行代谢物ID的转换以及代谢物富集

分析。

  筛 选 条 件:在 P≤0.05 且 变 量 投 影 重 要 度

(VIP)≥1的条件下进行代谢物筛选。筛选后对代谢

物进行鉴定,首先须确认代谢物精确分子量(分子量

误差<30
 

ppm),然后根据 MS/MS模式所得碎片信

息在人类代谢组数据库(HMDB,https://www.hm-
db.ca)、Metlin 数 据 库 (https://metlin.scripps.
edu)、Massbank数据库(https://www.massbank.
jp/)、LipidMaps数据库(https://www.lipidmaps.
org)以及 Mzcloud数据库(https://www.mzcloud.
org)进一步匹配注释。

2 结果与分析

2.1 多元统计分析

  将两种不同养殖模式的红文蛤样品进行PCA,
结果显示所有样本均出现在95%置信区间的椭圆

内,正负离子模式下D组和 H组数据点在空间分布

上明显分离,表明两组之间的代谢模式有差异[图1:
(a)(b)]。在PLSDA和 OPLSDA两种模型下,D
组和H组样本均发生组内聚集且组间分离趋势,以

OPLSDA模型下更加明显[图1:(c)(d)(e)(f)],说
明单养模式和虾蛤混养模式下红文蛤代谢模式产生

了变化。PLSDA和OPLSDA模型中R2 和Q2 用

于判别 模 型 的 稳 定 性,由 表 2 可 知,PLSDA 和

OPLSDA模型中R2 和Q2 均大于0.5,表明模型稳

定可靠,且数值越接近1说明模型越好。

图1 红文蛤肝胰腺的代谢物谱散点图

Fig.1 Scatter
 

diagram
 

of
 

hepatopancreas
 

metabolite
 

spectra
 

of
 

red
 

M.meretrix
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图1 红文蛤肝胰腺的代谢物谱散点图(续图)

Fig.1 Scatter
 

diagram
 

of
 

hepatopancreas
 

metabolite
 

spectra
 

of
 

red
 

M.meretrix
 

(continued
 

figure)

表2 PLSDA与OPLSDA模型的评价参数

Table
 

2 Evaluation
 

parameters
 

of
 

PLSDA
 

and
 

OPLSDA
 

model

模型
Model

样品比较
Sample

 

comparison

离子模式
Ion

 

mode R2
X R2

Y Q2

PLSDA D
 

vs
 

H Positive 0.557 0.998 0.938

Negative 0.573 0.996 0.925

OPLSDA D
 

vs
 

H Positive 0.557 0.998 0.861

Negative 0.573 0.996 0.859

Note:R2
X

 and
 

R2
Y

 represent
 

the
 

interpretation
 

rate
 

of
 

model;Q2
 

repre-

sents
 

the
 

predictive
 

ability
 

of
 

model

2.2 差异代谢物的筛选

  通过代谢物筛选,最终获得3
 

192种差异代谢

物,其中 POS模式中有 1
 

386 种,NEG 模式中有

1
 

806种。其中,在POS模式中上调的差异代谢物有

491种,下调的差异代谢物有895种[图2(a)];在

NEG模式中上调的差异代谢物有601种,下调的差

异代谢物有1
 

205种[图2(b)]。进一步通过代谢物

鉴定,可获得准确信息的代谢物有151种,其中POS
模式中有105种,NEG模式中有46种。

  差异代谢物聚类分析热图结果如图3所示。与

D组相比,H组有54种差异代谢物上调,97种差异

代谢物下调。这些差异显著的代谢物主要包括氨基

酸及其衍生物(如天冬氨酸、谷氨酸、天冬酰胺、谷氨

酰胺等)、核苷酸(如AMP、胞嘧啶苷酸、尿嘧啶苷酸

等)、能量物质等。其中,氨基酸及其衍生物上调的有

L天冬氨酸、L天冬酰胺、L谷氨酰胺、L谷氨酸等,
下调的有L丙氨酸、2氧精氨酸等。
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Red
 

indicates
 

significantly
 

upregulated
 

metabolites,blue
 

indicates
 

significantly
 

downregulated
 

metabolites
图2 差异代谢物柱状图

Fig.2 Bar
 

plots
 

of
 

differential
 

metabolites

  图3 红文蛤显著差异代谢物的凝聚层次聚类分析热图

  Fig.3 Aggregation
 

hierarchical
 

cluster
 

analysis
 

heat
 

map
 

of
 

significantly
 

different
 

metabolites
 

of
 

red
 

M.meretrix

2.3 差异代谢物的代谢通路分析

  将H组和D组比较后得到的显著性差异代谢物

进行 KEGG代谢通路富集,共富集到76条代谢通

路。IP
 

(Impact)>0.2
 

中排名前9的代谢通路分别

为丙氨酸、天冬氨酸和谷氨酸代谢,D精氨酸和D鸟
氨酸代谢,精氨酸和脯氨酸代谢,精氨酸生物合成,谷
胱甘肽代谢,D谷氨酰胺和D谷氨酸代谢,泛酸和辅

酶A的生物合成,嘧啶代谢,苯丙氨酸、酪氨酸和色

氨酸的生物合成(图4)。可见两种养殖模式以氨基

酸代谢通路影响为主,富集显著性最高的是丙氨酸、
天冬氨酸和谷氨酸代谢通路。筛选出的8种差异代

谢物 (谷 氨 酸、谷 氨 酰 胺、天 冬 氨 酸、L精 氨

酸、鸟氨酸、γ氨基丁酸、2氧精氨酸、尿嘧啶)的位

  图4 红文蛤差异代谢物的代谢通路影响因子分析

  Fig.4 Metabolic
 

pathway
 

influencing
 

factors
 

analysis
 

of
  

different
 

metabolites
 

of
 

red
 

M.meretrix

置、相互作用关系以及它们指向的代谢路径如图5所

示。其中谷氨酸、谷氨酰胺、天冬氨酸是上述9条代

谢通路中的关键差异代谢物(表3)。

2.4 氨基酸测定验证

  两种不同养殖模式下红文蛤斧足组织氨基酸的

测定结果显示,D组和H组存在差异。由表4可知,
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H组与D组相比,天冬酰胺、谷氨酸等9种氨基酸含

量发生了显著变化(P<0.05),这与代谢组的分析结

果基本一致。

  Red
 

arrow
 

represents
 

up
 

regulation,green
 

arrow
 

represents
 

down
 

regulation,blue
 

arrow
 

represents
 

the
 

relationship
 

between
 

metabolites
图5 关键差异代谢物在主要代谢通路上的关系示意图

Fig.5 Schematic
 

diagram
 

of
 

the
 

relationship
 

between
 

key
 

differential
 

metabolites
 

on
 

major
 

metabolic
 

pathways
表3 KEGG通路富集结果

Table
 

3 Results
 

of
 

KEGG
 

pathway
 

enrichment

KEGG通路
KEGG

 

pathway

代谢物数目
Number

 

of
metabolites

代谢通路影响值
Influence

 

value
 

of
 

metabolic
 

pathway

通路ID
Pathway

 

ID
 

包含的代谢物
Metabolites

 

included

Alanine,aspartate
 

and
 

glutamate
 

metabolism 8 0.755 ko00250
Laspartic

 

acid↑,Lasparagine↑,Adenylsuccinic
 

acid↓,
Lalanine↓,Lglutamine↑,Lglutamic

 

acid↑,γami-
nobutyric

 

acid↑,Nacetyllysine↑

Darginine
 

and
 

Dorni-
thine

 

metabolism 3 0.500 ko00472 2oxoarginine↓,5amino2oxopentanoic
 

acid↑,Largi-
nine↑

Arginine
 

and
 

proline
 

me-
tabolism 9 0.413 ko00330

Larginine↑,Creatine↑,2oxoarginine↓,γaminobutyric
 

acid↑,Lproline↑,Ornithine↑,Lglutamic
 

acid↑,L
glutamic

 

γsemialdehyde↑,5aminopentanoate↑

Arginine
 

biosynthesis 6 0.347 ko00220 Larginine↑,Lglutamine↑,Nacetylornithine↓,Lglu-
tamic

 

acid↑,Laspartic
 

acid↑,Ornithine↑

Glutathione
 

metabolism 5 0.286 ko00480 Glutathione↑,Lglutamic
 

acid↑,Pyroglutamic
 

acid↓,
Ornithine↑,Ascorbate↑

Dglutamine
 

and
 

Dgluta-
mate

 

metabolism 2 0.262 ko00471 Lglutamic
 

acid↑,Lglutamine↑

Pantothenate
 

and
 

CoA
 

biosynthesis 4 0.243 ko00770 Pantothenic
 

acid↑,Laspartic
 

acid↑,Uracil↑,2dehydro-
pantoate↑

Pyrimidine
 

metabolism 5 0.225 ko00240 UMP↑,Lglutamine↑,CMP↑,Thymidine↓,Uracil↑

Phenylalanine, tyrosine
 

and
 

tryptophan
 

biosyn-
thesis

6 0.218 ko00400
Quinate↑,N(5phosphoDribosyl)anthranilate↓,Pre-
phenate↑,Lphenylalanine↓,3dehydroshikimate↑,L
tryptophan↑

Note:↑and↓indicate
 

upregulation
 

and
 

downregulation,respectively
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表4 两种养殖模式下红文蛤氨基酸测定结果

Table
 

4 Determination
 

results
 

of
 

amino
 

acids
 

in
  

red
 

M.mere-

trix
 

under
 

two
 

different
 

culture
 

modes

氨基酸
Amino

 

acid
H组(mg/g)

Group
 

H
 

(mg/g)
D组(mg/g)

Group
 

D
 

(mg/g)

Asp 187.10±4.34 162.50±4.08**
Glu 727.54±5.37 704.22±9.14*
Ser 12.06±0.26 12.55±0.63
His 37.60±0.93 32.60±0.75**
Gly 545.87±7.11 532.09±4.01
Thr 173.36±1.66 135.52±1.66**
Arg 521.95±4.17 470.94±5.46**
Ala 1

 

250.47±23.93 1
 

399.69±28.71**
Tyr 55.68±2.11 54.81±2.06
Cys 7.10±0.64 7.41±0.40
Val 69.81±2.15 69.24±1.75
Met 35.15±2.87 42.46±3.13**
Phe 49.20±1.11 54.20±0.96*
Ile 51.78±1.87 52.27±2.95
Leu 71.78±1.25 63.55±3.03
Lys 101.65±1.35 99.26±1.68
Pro 53.59±2.55 71.26±2.92**

Note:*
 

indicates
 

significantly
 

difference
 

(P<0.05)
 

and
 

**
 

indi-

cates
 

extremely
 

significantly
 

difference
 

(P<0.01)
 

between
 

group
 

H
 

and
 

D
 

in
 

the
 

same
 

row

3 讨论

  本研究结果表明,混养模式和单养模式下红文蛤

的代谢存在差异,可能是由于不同的养殖模式下其群

落结构、浮游植物数量及水体理化指标等诸多因素均

有不同,对养殖生物的生理状态和物质积累有不同程

度的影响。有研究表明,蟹虾贝混养生态系统的细菌

群落结构与功能得到了优化,所以混养系统中水体细

菌群落代谢活性显著高于单养系统[20],而且这些微

生物涉及动物的营养、安全和健康,对于保持养殖池

塘的生产力和生态效率有着重要意义[21]。虾贝混养

可以使品种间生长、饵料利用等方面相互促进。有研

究表明混养模式对化学需氧量(COD)、悬浮物、活性

磷、叶绿素a、浮游藻类数量和弧菌数量均有较大影

响,而混养模式中这些水体环境的生物因子比单养池

塘更有利于养殖品种的生长[5];虾在水体里频繁活动

对底质碎屑的扰动可以提高碎屑的利用率,底栖生物

的生长则与碎屑的利用率息息相关[4]。本研究的虾

蛤混养系统中,脊尾白虾和红文蛤均属于池塘底部生

活品种,而且红文蛤埋栖较浅,有的泥质松软处甚至

出现泥面上的大量层叠分布,脊尾白虾的觅食、游动

等生物搅动可能也会对养殖红文蛤的生理生态产生

影响。笔者认为养殖过程中虾的排泄物及残饵的积

累促进了底泥中微生物群落,如底栖硅藻、氨氧化菌

(AOB)、亚硝酸盐氧化菌(NOB)等的生长与繁殖,从
而为红文蛤的埋栖生活营造了适宜的养殖微环境,促
进了红文蛤生长与营养物质的积累。王煜坤等[22]的

研究表明罗非鱼(Oreochromis
 

niloticus)混养模式下

的氨基酸总量要高于单养模式。张爱芳等[8]也认为

混养模式不会降低草鱼(Ctenopharyngodon
 

idellus)
的营养价值,反而会提高蛋白质含量、降低脂肪含量,
在一定程度上能提高草鱼的肌肉品质。本研究通过

氨基酸测定进一步验证了两种养殖模式下氨基酸的

差异,虾蛤混养组的天冬氨酸、谷氨酸这两种鲜味氨

基酸要显著高于单养组,这与代谢组测定结果一致。
因此,虾蛤混养同样有助于红文蛤对氨基酸的积累。

  本研究通过LCMS技术对单养和混养两种模

式的红文蛤代谢物进行了研究,共观察到76条代谢

通路,筛选出9条差异最显著的代谢通路,且主要集

中在氨基酸代谢和合成通路,除最主要的丙氨酸、天
冬氨酸和谷氨酸代谢通路外,精氨酸和脯氨酸代谢等

4条通路皆与谷氨酸密切相关,而谷氨酸是决定文蛤

口感鲜美度最重要的游离氨基酸[23]。近年来在文蛤

新品种选育中也发现,丙氨酸、天冬氨酸和谷氨酸代

谢通路是传代过程中主要的代谢通路,随着选育代次

的增加,子代F5 的滋味强度明显强于原代F0
[24]。本

研究发现,虾蛤混养和文蛤单养对红文蛤氨基酸代谢

有显著影响,谷氨酸、天冬氨酸、谷氨酰胺、γ氨基丁

酸、精氨酸均显著上调。谷氨酰胺能有效提高机体抗

应激能力,主要表现在营养代谢、能量供给、抑制病菌

和抗氧化等方面[25]。精氨酸作为功能性氨基酸,在
体内免疫调节中起着重要作用,是最具免疫增强功能

的氨基酸[26]。鱼类的研究表明,机体内精氨酸水平

升高能够促进谷氨酰胺生成,谷氨酰胺又可作为能源

物质氧化,清除细胞内氧化物质以保护细胞组分免受

氧化损伤[27]。在栉孔扇贝(Chlamys
 

farreri)的研究

中发现,γ氨基丁酸参与了细胞功能尤其是免疫功能

的发挥[28]。天冬氨酸通过脱氨生成草酰乙酸而促进

三羧酸循环,是三羧酸循环的重要成分。杨创业[29]

研究表明,在海水贝类的三羧酸循环中,谷氨酸和谷

氨酰胺能起到补充作用,并且二者是免疫系统与神经

系统间的重要信号传导物质。此外,谷氨酸是合成谷

胱甘肽所需的关键转氨基配合物,而谷胱甘肽是防御

氧化应激的重要组分[30]。因此,上述氨基酸及其衍

生物的上调可能也说明了其在红文蛤免疫和抗氧化
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能力方面发挥了作用,推测虾蛤混养池塘有助于红文

蛤氨基酸的积累,提高红文蛤的免疫和抗氧化状态,
其原因可能有以下两点:一是在混养模式中,单细胞

藻类数量充足、藻相复杂,能够给红文蛤提供相对充

足的营养;二是红文蛤在躲避虾类扰动的过程中,代
谢旺盛,免疫力增强。关于混养模式对红文蛤生理的

其他积极影响,后续还需结合转录组学和宏基因组分

析进一步验证。

4 结论

  在单养和虾蛤混养两种养殖模式下,红文蛤的代

谢产物存在差异,其中谷氨酸、谷氨酰胺、天冬氨酸等

氨基酸及其衍生物是主要的差异代谢物。氨基酸测

定结果也验证了两种养殖模式的氨基酸差异,虾蛤混

养组的天冬氨酸和谷氨酸这两种鲜味氨基酸要显著

高于单养组,这与代谢组中主要差异代谢物结果一

致。本研究为后续进一步研究红文蛤养殖品质差异

及开发利用养殖模式提供了参考。
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on
 

Metabolic
 

Differences
 

of
 

Red
 

Meretrix
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under
 

Two
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Modes
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Abstract:In
 

order
 

to
 

explore
 

the
 

metabolic
 

differences
 

of
 

red
 

Meretrix
 

meretrix
 

under
 

different
 

culture
 

modes,the
 

red
 

M.meretrix
 

in
 

monoculture
 

ponds
 

(group
 

D)
 

and
 

shrimpclam
 

polyculture
 

ponds
 

(group
 

H)
 

were
 

taken
 

as
 

the
 

research
 

objects,the
  

metabolomics
 

analysis
 

was
 

carried
 

out
 

by
 

experimental
 

ecological
 

methods
 

and
 

Liquid
 

Chromatography
 

Mass
 

Spectrometry
 

(LCMS)
 

technology.The
 

results
 

showed
 

that
 

a
 

to-
tal

 

of
 

151
 

differential
 

metabolites
 

were
 

selected
 

under
 

different
 

culture
 

modes,and
 

9
 

metabolic
 

pathways
 

(P<0.05,IP>0.2)
 

were
 

obtained
 

by
 

Kyoto
 

Encyclopedia
 

of
 

Genes
 

and
 

Genomes
 

(KEGG)
 

pathway
 

annota-
tion.These

 

pathways
 

were
 

related
 

to
 

the
 

metabolic
 

synthesis
 

of
 

amino
 

acids
 

and
 

their
 

derivatives,among
 

which
 

glutamic
 

acid,aspartic
 

acid
 

and
 

glutamine
 

involved
 

in
 

multiple
 

metabolic
 

pathways
 

were
 

the
 

key
 

differ-
ential

 

metabolites.The
 

results
 

of
 

amino
 

acid
 

verification
 

showed
 

that
 

there
 

were
 

differences
 

in
 

amino
 

acid
 

content
 

between
 

the
 

two
 

culture
 

modes,which
 

were
 

basically
 

consistent
 

with
 

the
 

results
 

of
 

metabolomics
 

study.The
 

amino
 

acid
 

metabolism
 

level
 

of
 

M.meretrix
 

in
 

polyculture
 

mode
 

is
 

better
 

than
 

that
 

in
 

monocul-
ture

 

pond.Different
 

culture
 

modes
 

may
 

affect
 

the
 

immune
 

and
 

antioxidant
 

capacity
 

of
 

red
 

M.meretrix
 

by
 

af-
fecting

 

the
 

amino
 

acid
 

metabolism.The
 

above
 

results
 

can
 

provide
 

theoretical
 

reference
 

for
 

the
 

study
 

of
 

meta-
bolic

 

response
 

mechanism
 

of
 

M.meretrix
 

under
 

different
 

culture
 

modes
 

and
 

the
 

construction
 

of
 

scientific
 

and
 

healthy
 

culture
 

and
 

culture
 

mode.
Key

 

words:culture
 

modes;red
 

Meretrix
 

meretrix;LCMS;metabolome;multivariate
 

statistics;differential
 

metabolites;differential
 

metabolic
 

pathway;amino
 

acid
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