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基于代谢组学比较分析 5 个栽培种梨叶片代谢物的差异
1
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（山东省果树研究所，山东泰安 271000）

摘 要：【目的】梨叶片中含有丰富的次生代谢物质，在生长发育过程中发挥重要功能。【方法】通过代

谢组学分析库尔勒香梨、超红、南红、鸭梨、翠冠 5个品种与福鼎大白茶的成熟期叶片的代谢物差异。

【结果】PCA分析显示代谢物种内聚类较为集中，种间聚类较远；5个比较组特异性差异代谢物分别有 55、

155、54、59和 28种；Heatmap分析发现，排名前 50的差异代谢物在 5个主栽梨叶片中的表达量具有显

著差异；黄酮和黄酮醇生物合成、ABC转运和类黄酮生物合成等途径是差异代谢物富集的主要通路，其

中山梨醇、果糖、甘露醇、柠檬酸、水杨酸、马来酸等含量显著性上调。【结论】不同栽培种梨叶片的代

谢物在种类和表达量上均具有明显的差异，为开发利用梨叶片资源提供理论基础。
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Comparative analysis of metabolites in leaves of five pear cultivars

based on metabonomics
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Abstract:【Objective】Plant leaves are rich in secondary metabolites, mainly including phenols,

terpenoids, alkaloids and other secondary substances, which have physiological functions in

regulating plant growth, biological defense, anti-abiotic stress and so on, and play an important

role in plant growth and development. Pear is one of the important economic fruits of Rosaceae,
and widespread in the world. China was one of the origins of pears, and had a long history of

cultivation and rich variety resources. P. pyrifolia, P. ussuriensis, P. sinkiangensis, P. communis

and P. bretschnrideri were the main cultivars of pear in China. Pears contain a wide variety of

phenolic compounds, which have strong antioxidant, anti-inflammatory, antiviral, and anticancer

properties. Therefore, there are many researches on the metabolite content of pear fruit. There are
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also abundant secondary metabolites in pear leaves, which are very important for the growth and

development of fruit trees. However, there is a lack of systematic analysis of the metabolites in

pear leaves.【Methods】In this study, we collected mature, healthy pear leaves in September, and

carried them into lab. Leaves of Fuding Dabai tea rich in secondary metabolites were selected as

control, and the differences of metabolites in mature leaves of five main cultivars Kuerle,

Chaohong, Nanhong, Yali and Cuiguan were compared and analyzed by metabolomics. PCA

analysis, Heatmap analysis, KEGG analysis and K-means analysis were used to analysis

differential metabolites. 【Results】A total of 9011 metabolites were detected under positive and

negative ion mode. 11747 peaks and 4987 metabolites were identified in the positive ion model,

and 11575 peaks and 4024 metabolites were identified in the negative ion model. Principal

component analysis (PCA) analysis showed that the detected intra-species clustering of metabolic

species was relatively concentrated, while the interspecific clustering was relatively distant. The

metabolites of the leaves of Chaohong were clustered far apart from those of the other four kinds

of pear, which indicated the difference of metabolites in the leaves of western pear and Eastern

pear. In the eastern pear varieties, the metabolites of Kuerle fragrant pear are far from those of

Yali, Cuiguan and Nanhong, and there are some differences. In the comparison groups between

each of Kuerle, Chaohong, Nanhong, Yali, Cuiguan and Fuding Dabai, the number of differential

metabolites was 1194, 1153, 1176, 1153 and 1164, respectively. There were 456, 468, 469, 481

and 446 kinds of significantly up-regulated differential metabolites in Kuerle, Chaohong,

Nanhong, Yali and Cuiguan compared with Fuding Dabai, respectively, and 728, 685, 707, 672

and 718 kinds of significantly down-regulated differential metabolites. The number of common

differential metabolites was 747, and the specific differential metabolites were 55, 155, 54, 59 and

28, respectively. Heatmap analysis showed that the expression levels of the top 50 differential

metabolites were significantly different in 5 main cultivated pear leaves. Among the top 50

differential metabolites, the number of metabolites in Yali leaves was the largest, with about 24

species, mainly including chrysanthemin, genistin, swertiajaponin, quercetin 3-lathyroside, picein,

swertiajaponin, 6alpha-Hydroxycastasterone, glycyrrhetinic acid and protobassic acid. Correlation

analysis can measure the degree of correlation between different metabolites, and further

understand the interrelationship between metabolites in the process of biological state change.

Therefore, we used Pearson correlation coefficient to measure the correlation between the top 50

differential metabolites with metabolite expression. It was found that 642 pairs of metabolites

were positively correlated, and 633 pairs of metabolites were negatively correlated. We divided all

the differential metabolites into 12 subclusters using K-mean analysis, and the results showed that

the variation trend of differential metabolites in these 12 subclusters was basically the same. The

number of differential metabolites in subclusters 1, 2, 6, 8, 10 and 11 was the most distributed, and

the number was 229, 200, 104, 304, 256 and 81, respectively. The variation trend of differential

metabolites in cluster 1, 2 and 8 was basically the same. The expression of metabolites in

Chaohong leaves was quite different in subgroups 3, 5 and 7, and the contents of metabolites in



Nanhong leaves was quite different in subgroup 12. KEGG analysis were used to analyze the

differential enrichment of metabolic pathways between Kuerle, Chaohong, Nanhong, Yali and

Cuiguan leaves and Fuding Dabai. The 5 comparison groups were enriched in 78 KEGG pathways,

of which 76, 71, 73, 70 and 74 KEGG pathways, respectively. Flavone and flavonol biosynthesis

(pxb00944), ABC transport (pxb02010) and flavonoid biosynthesis (pxb00941) were the main

pathways for the enrichment of differential metabolite, among which the contents of sorbitol,

fructose, mannitol, citric acid, salicylic acid, maleic acid and methylmalonic acid were

significantly up-regulated. Additionally, zeatin synthesis (pxb00908) and monobacterial

biosynthesis (pxb00261) were also metabolic pathways in which metabolites were significantly

enriched in Chaohong leaves. 【Conclusion】To sum up, there are obvious differences in kinds and

expression of metabolites in leaves of different cultivated pear species, and this study can provide

theoretical basis for the development and utilization of pear leaf resources.
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植物次生代谢物是由植物次生代谢产生的非必需小分子有机化合物，其来源广泛、结构复

杂，主要包括酚类、类萜、生物碱类和其他次生物质。酚类是芳香族环上的氢原子被羟基

或功能衍生物取代后生成的化合物，以糖苷或糖脂状态积存于液泡中，在植物体内广泛分

布，是重要的次生代谢物质之一，其主要有莽草酸和乙酸-丙二酸等 2条合成途径；类萜又

称萜烯类化合物，是以异戊二烯为单元组成，由乙酰 CoA经甲羟戊酸和异戊二烯焦磷酸转

变而来。生物碱是自然界一大类含氮杂环化合物，通常具有碱性，广泛存在于植物体内，

是氮素代谢的中间产物，由不同氨基酸衍生来的[1]。次生代谢产物广泛参与植物的生长、

发育和防御等生理过程。武予清等[2]报道黄酮类化合物是棉花植株中重要的抗病虫害的物

质，陆地棉的黄酮类化合物以异槲皮苷和芸香苷为主。生物碱是含氮化合物的一种，大多

数的生物碱是植物的防御物质，对动物具有毒性。另外，许多生物碱具有药用价值，如吗

啡、奎宁、长春花碱、利血平等。吴雅琼等[3]采用代谢组学系统分析了黑莓、黑树莓成熟

果实中主要代谢物的差异，为高效利用果实中黄酮、花色苷等次生代谢物提供理论依据。

张琴等[4]采用 UPLC-MS/MS分析不同产地的蜂糖李果实中氨基酸等初生代谢物质的差异。

鲁忠富等[5]采用 UPLC-MS/MS分析了瓠瓜果实鲜味的代谢物质差异，发现氨基酸及其衍生

物和黄酮类等代谢物可能共同影响瓠瓜风味。另外，LC-MS技术在柑橘、李子、猕猴桃等

果树[6-8]，番茄、青花菜和平菇等蔬菜[9-11]，以及荞麦、玉米、棉花等作物研究中广泛应用

[12-14]。

梨属于蔷薇科苹果亚科梨属多年生落叶果树，是我国重要的经济水果之一。我国是梨

起源中心之一，种质资源丰富，在长期的栽培驯化过程中逐渐形成了五大栽培种，分别是

白梨（P. bretschneideri）、砂梨（P. pyrifolia）、秋子梨（P. ussuriensis）、新疆梨（P.

sinkiangensis） 和西洋梨（P. communis）[15]。梨果实富含多种矿质元素、维生素、酚类、

糖类和有机酸等多种营养成分。王宏等[16]采用代谢组和转录组关联分析苏翠 1号与其亲本



翠冠和华酥果实成熟过程中的差异代谢物以及差异基因，分析发现调控糖代谢、山梨醇代

谢、氨基酸代谢和脂肪酸代谢的基因在苏翠 1号中高度表达，解析了苏翠 1号果实品质优

良的分子基础。赵芫[17]通过代谢组学从红早酥果皮中筛选出 211种黄酮类物质，发现乙烯

处理后可以抑制异黄酮的积累和提高花青苷的积累，从而诱导果皮变黄。解敏等[18]通过

GC-MS技术测定砀山酥梨成熟期果实品质，分析糖、有机酸和芳香物质的组分和含量。另

外，高静怡等[19]采用非靶向代谢组学分析砂梨品系水心病发病潜在的分子机制。代谢组学

多用于分析果实品质和抗病性研究中，尚未有系统分析梨叶片代谢物成分及含量的相关报

道。

梨叶片是梨树重要的组成部分之一，其是进行光合作用的场所，输送营养物质支持梨

树的生长发育过程。梨叶片中含有不同种类的次生代谢物质，影响梨树抗性以及果实品质

等。另外，梨中关于次生代谢物质的研究大多集中于果实品质的研究，缺乏系统全面鉴定

叶片次生代谢物质的研究，为系统的分析成熟叶片代谢产物种类和组分含量差异，本研究

通过非靶向代谢组学技术，以茶叶片为对照，比较分析五个主栽品种梨叶片代谢物种类和

含量的差异。库尔勒香梨、超红、南红、鸭梨和翠冠五个梨品种，分别属于新疆梨，西方

梨，秋子梨，白梨和砂梨系统。五个主栽品种不论在果实品质特征以及栽培区域等方面均

存在明显差异，间接说明生长发育过程中叶片合成的次生代谢物在向果实转化的过程中存

在差异，导致果实品质的差异。因此，本研究不仅为合理开发利用梨叶片资源、加工梨叶

农副产品提供理论基础依据，同时也为探究果实品质、抗性调控研究提供理论参考。

1材料和方法

1.1梨叶片采集

五个主栽品种的梨叶片采自山东省果树研究所大河种质资源圃中。于 9月份采集成熟

期的梨叶片，每个品种设置 6组生物学重复，将采集的叶片放置于液氮罐中，带回实验室。

之后放入-80 ℃冰箱中保存。

1.2 代谢物提取

首先，配置代谢物提取所需的溶液，包括内标溶液（L-2-氯苯丙氨酸，0.3 mg·mL-1；

Lyso PC17:0，0.01 mg·mL-1，均由甲醇配置），70%和 20%的甲醇溶液。提前在-20 ℃预冷

提取液；分别称取 80 mg梨和茶叶片与 2 mL的无酶离心管中，之后分别加入 20 μL的内标

溶液和 1 mL的 70%的甲醇溶液；加入两个小钢珠，放置于-20 ℃条件下预冷 2 min，之后

放入研磨机（60 Hz）研磨 2 min；超声提取 30 min后，置于-20 ℃下静置 20 min；在 4 ℃、

13 000 r·min-1条件下离心 10 min，取 300 μL上清液挥干，然后用 400 μL 20%的甲醇复溶，

涡旋 30 s，超声 2 min。相同条件下，离心 10 min，之后用注射器吸取 150 μL的上清液，

使用 0.22 μm的有机相针孔过滤器过滤后，转移到 LC进样小瓶，-80 ℃下保存，直到进行

LC-MS分析。另外，质控样本（QC）由所有样本的提取液等体积混合制备而成，每个 QC



体积与样本相同。本次实验的分析仪器为 AB ExionLC超高效液相串联 AB TripleTOF 6600

高分辨质谱仪组成的液质联用系统。

1.3差异代谢物的多元分析

删除 QC样本中相对标准偏差＞0.4的离子峰，PCA统计分析不同组样本之间的差异，

绘制质控样本的代谢物强度；采用 UNIFI 1.8.1软件采集原始数据，Progenesis QI v2.3 软件

（Nonlinear Dynamics，Newcastle，UK）用来处理和鉴定原始数据，使用 The Human

Metabolome Database（HMDB）和 Lipidmaps（v2.3）以及METLIN数据库进行定性分析；

然后基于有监督的降维方法，采用偏最小二乘判别分析（Partial least squares discriminant

analysis，PLS-DA）法和正交偏最小二乘判别分析（Orthogonal projection to latent structures-

discriminant analysis，OPLS-DA）法来更好地区分 2组样品的代谢组学特征和类别。通过

OPLS-DA分析得到比较组之间差异代谢物的变量权重值（Variable important in projection，

VIP）。

1.4差异代谢物分析

依据代谢物的多元分析和单变量分析的结果，筛选出五个比较组的差异代谢物。

OPLS-DA分析中，VIP值可用来衡量各代谢物的表达模式对各组样本分类判别的影响强度

和解释能力。筛选标准是筛选的标准为 OPLS-DA模型第一主成分的 VIP值＞1，T检验的

p-value值＜0.05。结合迈维云平台（https://cloud.metware.cn/#/home）在线软件对筛选出的

差异代谢物进行火山图、韦恩图、Heatmap分析和相关性分析。具体参数为 FC筛选阈值为

1、P-value筛选阈值是 0.05，VIP筛选阈值是 1。依据 KEGG数据库（https://www.kegg.jp/）

对差异代谢物进行代谢通路富集分析。

1.5 K-means分析

对筛选到的 1319种代谢物在 6种叶片中的含量趋势进行聚类分析。使用迈维云平台

（https://cloud.metware.cn/#/home）在线软件对筛选出的差异代谢物含量进行 K-means聚类

分析。由于差异代谢物含量差异范围较大，因此对代谢物含量的数值进行数值转换，对其

分别取对数（log2），选取手动指定聚类方法，分类数目设置为 12。

2 结果与分析

2.1 代谢组样本质量控制和定性分析

采用 PCA方法对所有质控样本的离散程度进行分析，结果如图 1-A显示， QC样本和

6种叶片的组内样本分别聚类紧密，稳定性和重复性较好。另外，对每组样品的 6个生物

学重复进行组内相关性分析，结果显示每组样品的 6组生物学重复均高度相关，相关系数

均大于 0.8；5组梨叶片的代谢物与茶叶叶片的代谢物的相关性系数较小，介于 0.03~0.24

之间（图 1-B）。PLS-DA分析中，R2X（cum）均大于 0.942、R2Y（cum）均是 1，Q2

（cum）均是 1或 0.999，说明该方法可以有效的区分种间和种内叶片代谢物的差异，并且

可靠性较高结果显示，每组样品的代谢物组内紧密聚合在一起，梨叶片与茶叶片的代谢物



聚类相聚较远，具有明显差异。其中，超红叶片的代谢物与其他四种梨叶片的代谢物聚类

较远，说明了西洋梨和东方梨两大种群梨叶片代谢物成分的差异。在东方梨品种中库尔勒

香梨与鸭梨、翠冠、南红代谢物聚类分布较远，具有一定的差异（图 1-C）。在正负离子

模式下共鉴定出 23 322个物质峰，相应的代谢物总共 9011个。在正离子模式下鉴定出 11

747个物质峰，4987种代谢物。在负离子模式下鉴定出 11 575个物质峰，4024种代谢物

（图 1-D）。

A.样本质控 PCA分析；B.不同样品之间相关性分析；C.检测出的代谢物的 PLS-DA分析；D.代谢物数目

统计。

A. Sample quality control PCA analysis; B. Correlation analysis between different samples; C. PLS-DA analysis

of detected metabolites; D. metabolite number statistics.

图 1 样本质控和代谢物定性分析

Fig. 1 Sample quality control and metabolite qualitative analysis

2.2 差异代谢物筛选及火山图、韦恩图分析

对检测出的代谢物进行分析，库尔勒香梨、超红、南红、鸭梨、翠冠分别与福鼎大白

茶分别与福鼎大白相比较，每个比较组分别检测出 1194、1153、1176、1153和 1164种显

著差异的代谢物。依据差异代谢物的 VIP、FC和 P-value值绘制火山聚类图。结果如图 3

所示，库尔勒香梨、超红、南红、鸭梨、翠冠分别与福鼎大白茶相比显著上调的差异代谢

物分别是 456、468、469、481和 446种，显著下调的差异代谢物有 728、685、707、672



和 718种（图 2-A~E）。韦恩图结果显示库尔勒香梨、超红、南红、鸭梨、翠冠与福鼎大

白茶相比较，特异性的差异代谢物分别有 55、155、54、59和 28种，其中五个比较组共有

的差异代谢物是 747种（图 2-F）。

A、B、C、D、E分别表示库尔勒香梨、超红、南红、鸭梨、翠冠与福鼎大白茶比较组的差异代谢物火山

图分析；F，5个比较组的差异代谢物韦恩图分析。



A, B, C, D and E represent the volcano plot analysis of differential metabolites from KEL, RC, NH, YL and CG

and FDDB comparison groups, respectively; F, Venn diagram analysis of differential metabolites for five

comparison groups.

图 2五个比较组的差异代谢物火山图和韦恩图分析

Fig. 2 Volcano plot and Venn diagram analysis of differential metabolites for the five

comparison groups

2.3 差异代谢物的定量 Heatmap分析和相关性分析

为了更直观的展示样本之间的代谢物的表达差异，对所有显著差异代谢物表达量进行

层次聚类分析，根据 VIP值对 top50差异代谢物表达量进行分析。筛选出的差异代谢物，

大多数属于脂类和类脂分子、生物碱及其衍生物、苯环型化合物、木酚素、新木酚素及其

相关化合物、有机氧化合物和糖类多酮类化合物。结果如图 4所示，六种叶片的代谢物在

表达丰度上具有明显的差异，福鼎大白茶叶片中含有的差异代谢物的数目居多，但是在五

个栽培种的梨叶片中同时也具有特异性的差异代谢物。相较于其他组代谢物质，在鸭梨叶

片中，Chrysanthemin（矢车菊苷）、Genistin（三羟异黄酮）、Swertiajaponin（獐牙菜红

素）Swertiajaponin（日当药黄素）、6alpha-Hydroxycastasterone（6α-羟基蓖麻酮）、

Glycyrrhetinic acid （甘草次酸）和 Protobassic acid（原碱草酸）等的含量相对较高；在南

红叶片中表达量较高的差异代谢物主要有 Lucyoside R（丝瓜皂苷 R）、3,4,5-trihydroxy-6-

（2-hydroxy-6-methoxyphenoxy）oxane-2-carboxylic acid （3,4,5-三羟基-6-（2-羟基-6-甲氧

基苯氧基）恶烷-2-羧酸）和 Protobassic acid（原碱草酸）；在翠冠叶片中表达量较高的差

异代谢物主要有 Dihydroroseoside（二氢蔷薇苷）。在库尔勒香梨叶片中表达量较高的差异

代谢物主要有 6-O-b-D-Fructofuranosyl-2-deoxy-D-glucose（6-O-b-D-呋喃果糖基-2-脱氧-D-

葡萄糖）、5,7-Dihydroxy-3,6,8,4'-tetramethoxyflavone 7-glucosyl-（1-＞3）-galactoside（5,7-

二羟基-3,6,8,4'-四甲氧基黄酮 7-葡萄糖基-（1-＞3）-半乳糖苷）、Dihydroroseoside（二氢

蔷薇苷）和（6R）-5,10-methenyltetrahydrofolate （6R）-5,10-亚甲基四氢叶酸等；在超红叶

片中含量较高的代谢物主要有 3-trans-p-Coumaroylrotundic acid（3-反式-香豆酰圆环酸）、

Pitheduloside Ⅰ（三萜皂苷Ⅰ）和 6S,9R-Dihydroxy-4,7E-megastigmadien-3-one 9-[apiosyl-

（1-＞6）-glucoside]（6S,9R-二羟基-4,7E-大扁豆烯-3-酮 9-[芹菜糖基-（1-＞6）-葡萄糖苷]）

等（图 3）。以上结果说明，五个栽培种梨叶片中的代谢物存在明显差异，也暗示着叶片

的功能存在差异。



图 3六组样品中 VIP值排名前 50的差异代谢物的 Heatmap分析

Fig. 3 Heatmap analysis of the top 50 differential metabolites with VIP values in the six

groups of samples

采用 Pearson相关系数来衡量 VIP值位于前 50的差异代谢物之间的相关性。结果显示，

1275对代谢物中有 642对（r＞0）呈现正相关，633对差异代谢物呈现负相关（r＜0）。

与福鼎大白茶相比，五种梨叶片中排名位于前 50的差异代谢物呈现显著性正相关，如

Ptelatoside A（椴树甙 A）与（6R）-5,10-methenyltetrahydrofolate （（6R）-5,10-亚甲基四



氢叶酸）、Butyl 3-O-caffeoylquinate（3-O-咖啡酰喹酸丁酯）、Protobassic acid（原碱基

酸）、Swertiajaponin（獐牙菜苷）、Cyclopassifloside Ⅵ（环西番莲苷Ⅵ）和 Trigonelline

（葫芦巴碱），其多数属于脂类和类脂分子。相比其他组，Glycyrrhetinic acid（甘草酸）

是在鸭梨叶片高表达的代谢物，与其正相关代谢物主要有 Epigallocatechin 7-O-gallate（表

没食子儿茶素 7-O-没食子酸酯）、Orientin 7-O-caffeate（东方素 7-O-咖啡酸酯）、

Chrysanthemin（矢车菊苷）、Genistin（三羟异黄酮）、Quercetin 3-lathyroside（槲皮素 3-

板 蓝 根 苷 ） 、 Butyl 3-O-caffeoylquinate （ 3-O- 咖 啡 酰 喹 酸 丁 酯 ） 、 6alpha-

Hydroxycastasterone（6α-羟基蓖麻酮）、Picein（云杉苷）、Phenyl acetate（乙酸苯酚酯）

和 Swertiajaponin（日当药黄素），其正相关系数均大于 0.9（图 4）。相关性结果显示在

叶片的生长发育过程中，正相关的代谢物可能位于相同的代谢通路上，参与相同的发育过

程。

图 4六组样品中 VIP值排名前 50的差异代谢物的相关性分析

Fig. 4 Correlation analysis of the top 50 differential metabolites with VIP value in the six

groups of samples

2.4差异代谢物的 K-mean分析



采用 K-mean对差异代谢物的表达趋势进行聚类分析，将差异代谢物共划分为 12个亚

组，在这 12个组中，差异代谢物的变化趋势基本一致，其中 1、2、6、8、10和 11组中差

异代谢物的数目较多，分别是 229、200、104、304、256和 81个，其中 1、2和 8组中差

异代谢物的含量变化趋势基本一致。在 3、6、7和 9组中，福鼎大白茶叶片中代谢物的含

量明显高于梨叶片中代谢物的含量。在 4组中总共含有 29种代谢物，且其在梨叶片中的含

量明显高于在茶叶片中的含量，主要包括勒皮啶、吡咯黄质、艾格利诺，其分属于苯环型

化合物、糖类、多酮类化合物、脂类和类脂类分子。在组 5中， 超红叶片中代谢物的含量

显著低于其他梨叶片中该代谢物的含量，主要代谢物有 gamma-Crocetin（γ-西红花酸），

Albafuran A （阿尔巴呋喃素 A），Gestrinone（甲基三烯炔诺酮），Quercetin 3-（6''-

malonylgalactoside）（槲皮素 3-（6''-丙二酰半乳糖苷）），1-hexadecanyl-2-（（2'-alpha-

glucosyl）-beta-glucosyl）-3-beta-xylosyl-sn-glycerol（1-十六烷基-2-（（2'-α-葡糖基）-β-葡

糖基）-3-β-木糖基-sn-甘油）， Isoscoparin 2''-（6-（E）-feruloylglucoside） 4'-glucoside

（异肝素 2''-（6-(E)-阿魏酰葡糖苷) 4'-葡糖苷），其多数属于脂类和类脂类分子，该结果也

表明西方梨与东方梨叶片的代谢物含量上具有明显的差异（图 5）。

图 5差异代谢物的 K-mean聚类分析

Fig.5 K-mean cluster analysis of differential metabolites

2.5差异代谢物的代谢通路分析

对库尔勒香梨、超红、南红、鸭梨、翠冠与福鼎大白茶叶片的差异代谢物进行 KEGG

富集分析，结果显示五个比较组共富集到 78个 KEGG通路上，分别富集在 76、71、73、

70和 74通路上。对 5个不同的比较组分别分析发现，不同比较组的差异代谢物排名靠前 3



位的 KEGG 通路一致，分别是 ABC 转运（ pxb02010）、黄酮和黄酮醇生物合成

（pxb00944）和类黄酮生物合成（pxb00941），分别有 13~14、9~10和 7~8种代谢物富集

在这 3种通路上。与福鼎大白茶相比，梨叶片中主要上调的代谢物有胆碱、D-核糖、D-甘

露醇、山梨醇、木二塘和槲皮素 3-（6''-丙二酰-葡萄糖苷）；梨叶片中下调的差异代谢物

主要有邻苯二甲酸、阿洛糖、槲皮苷、异牧荆素、芹菜苷、异槲皮苷、芸香苷、山柰酚、

白藜芦素、叶酮醇和表儿茶素。相较于茶树叶片中的黄酮和黄酮醇生物合成途径中代谢物

的含量，梨叶片中检测出该途径所涉及 VIP值排名靠前的差异代谢物呈现下调的趋势，间

接说明梨叶片中黄酮和黄酮醇次生代谢物的含量低于茶叶中该类代谢物的含量。梨中黄酮

类物质主要存在于叶片和果皮中，在果树应对非生物胁迫、调节花色、药用、调控激素等

方面也具有重要作用。黄酮和黄酮醇生物合成途径中包含的代谢物主要有槲皮苷、异牡荆

素、芹菜苷、异槲皮苷、芦丁、黄芪甙、漆叶甙、山奈酚-3-槐糖苷、槲皮素 3-（6''-丙二酰

基-糖苷）等，是植物体内重要的次生代谢物质，参与调节梨生长发育过程[20-21]。另外，

VIP值排名前 20的差异代谢物的富集通路基本一致，富集在每个通路上的差异代谢物的数

目也基本一致，主要有甲硫腺苷、顺-玉米素-O-葡萄糖苷、顺-玉米素-7-N-葡萄糖苷、二氢

玉米素-O-葡萄糖苷和二氢玉米素核苷。在单杆菌生物合成途径中富集的代谢物主要有天门

冬氨酸、精氨酸和四氢吡啶二羧酸（图 6）。



A、B、C、D、E分别表示库尔勒香梨、超红、南红、鸭梨、翠冠与福鼎大白茶比较组的差异代谢物

KEGG富集通路分析。

A, B, C, D and E represent KEGG enrichment pathway analysis of differential metabolites from KEL, RC,

NH, YL and CG and FDDB comparison groups, respectively.

图 6 5个比较组的差异代谢物的 KEGG富集通路分析

Fig. 6 KEGG enrichment pathway analysis of differential metabolites in five comparison

groups

3讨 论

库尔勒香梨、超红、南红、鸭梨、翠冠五个主栽品种代谢物数量和含量具有明显差异，

其中超红梨叶片的代谢物明显区别于其他四个梨品种，这可能是超红梨属于西方梨， 而翠

冠、鸭梨、南红、库尔勒香梨属于东方梨所导致。另外，库尔勒香梨叶片的代谢物在 PCA

聚类分析中与翠冠、鸭梨和南红梨叶片代谢物聚类较远，这也进一步说明起源不同的梨可



能导致其代谢物差异。库尔勒香梨属于新疆梨系统，其是西方梨和东方梨杂交形成的品种

[15]。因此，其叶片代谢物 PCA聚类分析介于西方梨和东方梨之间。

叶片作为植物重要的营养器官，不仅支持果树生长发育，也为果实品质发育提供营养

成分。在超红梨叶片代谢物的 KEGG富集分析时发现，玉米素合成途径（pxb00908）和单

杆菌生物合成（pxb00261）途径是超红叶片代谢物显著富集的两个通路，该通路包含的代

谢物主要有顺-玉米素-O-葡萄糖苷、顺-玉米素-7-N-葡萄糖苷和二氢玉米素-O-葡萄糖苷、

天门冬氨酸、精氨酸和四氢吡啶二羧酸等，分属于有机氧化合物和羧酸及其衍生物，主要

参与植物抗性调控和果实品质前体物质的合成。梨叶片代谢物与果实品质的形成和调控具

有相关性，代谢物的差异也可能是导致果实品质差异的原因之一。另外，果实中可溶性糖

含量是评价果实品质和风味的重要因素，其主要包括葡萄糖、果糖、蔗糖、山梨醇、木糖

和甘露醇等。果实中可溶性糖主要来源于叶片光合作用的产物，以蔗糖和山梨醇的形式存

在于叶片中，经过韧皮部的长距离运输最终到达果实，经过不同酶的催化反应，形成不同

种类的糖，在梨中糖的运输形式则以山梨醇为主[22-23]。叶片和果实中的糖代谢过程可按照

产物的不同划分为三种，即山梨醇代谢型、蔗糖代谢型和己糖代谢型。另外，果实获取山

梨醇的能力和对其的转化速率决定着果实的生长速度，调控果实的生长发育。山梨醇在山

梨醇脱氢酶的催化下转化成葡萄糖和果糖，在山梨醇氧化酶的作用下发生氧化成葡萄糖[24-

25]。梨果实叶片在生长发育的后期，叶片中山梨醇、果糖、甘露醇等代谢物的含量显著性

上调是果实成熟时期合成和转运糖分必要条件之一。此外，山梨醇还参与提高植物的抗逆

性，促进养分吸收、提高愈伤诱导率、参与其他糖类物质的合成转化等[26]。温带植物越冬

期间，植物体内通过代谢糖醇（山梨醇、甘露醇等）、可溶性糖（蔗糖、海藻糖等）等冷

冻保护剂的合成，来提高自身的耐寒性[27]。

福鼎大白茶叶片包含着丰富的营养成分与药效成分，氨基酸、维生素、矿物质、多酚、

咖啡碱、氨基酸和茶色素等均是茶叶中的重要组份，不仅可以满足人们对营养物质的需求，

同时具有抗氧化、抗炎、抗菌、抗癌及降血糖、降血压、降血脂等功效[28-29]。梨叶片中也

含有丰富的氨基酸类与黄酮类代谢物，具有抗菌消炎、抗氧化、防癌和抗癌的作用，如甘

草次酸、三羟异黄酮、反式绿原酸等。本研究中也鉴定出具有开发利用价值的次生代谢物

质，如在鸭梨叶片中矢车菊苷、三羟异黄酮、獐牙菜红素和日当药黄素等；在南红梨叶片

中含量较高的丝瓜皂苷 R、原碱草酸；在库尔勒香梨叶片中含量较高的二氢蔷薇苷；在超

红梨叶片中含量较高的 3-反式-香豆酰圆环酸、三萜皂苷Ⅰ等，梨叶片中含有的可开发利用

的次生代谢物质成分大多具有药用价值，抗氧化性较强，在抗炎、抗菌等方面具有潜在的

应用价值。这也间接增加了梨叶片的开发利用途径，梨叶片可以作为活性物质提取的原料

之一。

4结 论



代谢组比较分析库尔勒香梨、超红、南红、鸭梨、翠冠与对照福鼎大白茶的叶片代谢

物含量和种类的差异。共检测出 9011种代谢物，代谢物种内聚类较为集中，种间聚类相对

较远。库尔勒香梨、超红、南红、鸭梨、翠冠与福鼎大白茶比较组，差异代谢物的数目分

别是 1194、1153、1176、1153和 1164种，共有的差异代谢物的数目为 747种，特异性差

异代谢物分别有 55、155、54、59和 28种。排名前 50的差异代谢物在 5个主栽梨叶片中

的表达丰度上具有明显差异，并且 642对代谢物之间存在正相关，633对代谢物存在负相

关。超红叶片中代谢物在组 3、5和 7中表达差异较大，南红梨在组 12中代谢物含量相对

较少。黄酮和黄酮醇生物合成（pxb00944）、ABC转运（pxb02010）和类黄酮生物合成

（pxb00941）等途径是差异代谢物富集的主要通路，其中山梨醇、果糖、甘露醇、柠檬酸、

水杨酸、马来酸、甲基丙二酸等代谢物的含量显著性上调。玉米素合成（pxb00908）和单

杆菌生物合成（pxb00261）途径也是超红叶片中代谢物显著富集的代谢通路。因此，不同

栽培种的梨叶片的代谢物在种类和表达量上具有明显的差异，该研究结果可为开发利用梨

叶片资源提供理论基础。
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