
第 55卷    第 1期 海  洋  与  湖  沼 Vol.55, No.1 

2 0 2 4 年 1 月 OCEANOLOGIA  ET  LIMNOLOGIA  SINICA Jan., 2024 

                                            

* 国家自然科学基金面上项目, 42076119号; 浙江省“三农九方”科技协作计划“揭榜挂帅”项目, 2023SNJF065号。郭  锋, 硕

士研究生, E-mail: agsguo@163.com 

① 通信作者: 郭宝英, 博士生导师, 教授, E-mail: guobaobao2000@126.com 

收稿日期: 2023-09-06, 收修改稿日期: 2023-10-28 

高温胁迫下厚壳贻贝(Mytilus coruscus)消化 

腺代谢组学研究* 

郭  锋1  王玉霞2  董震宇2  姚荣辉2  王伟峰2  叶莹莹1   

严小军1, 2  郭宝英1, 2① 
(1. 国家海洋设施养殖工程技术研究中心  浙江舟山  316022; 2. 浙江海洋大学海洋科学与技术学院  浙江舟山  316022) 

摘要    在全球变暖的背景下, 海水温度不断升高、海洋暖化逐渐加剧, 高温严重影响着海洋生物

的各种生命过程, 但对于海洋双壳贝类如何应对热应激的研究仍然不足。为此, 开展了以 18 °C (CT)

为对照组在 26 °C (ST)和 33 °C (HT)下对厚壳贻贝消化腺组织进行了急性热胁迫下的代谢组学分析, 

以便于研究其代谢反应。采用LC-MS/MS技术, 并结合生物信息分析手段对差异代谢物进行筛选, 并

分析确定相关的代谢通路的变化, 共有 2 532种代谢物在厚壳贻贝消化腺中被鉴定。KEGG富集分析

用于探索差异代谢物的潜在代谢途径, 共有 29条代谢通路被显著富集, 与对照组相比, ST组显著富

集于牛磺酸和次牛磺酸代谢、神经活性配体-受体相互作用、鞘脂类代谢和视黄醇代谢等代谢通路; 

HT 组显著富集于酪氨酸代谢、亚油酸代谢、丙氨酸新陈代谢、酪氨酸代谢、色氨酸代谢、苯丙氨

酸代谢等代谢通路。研究结果显示, 厚壳贻贝消化腺主要通过调节色氨酸代谢、酪氨酸代谢、鞘脂

代谢、苯丙氨酸代谢、氧化磷酸化, 脂肪酸、赖氨酸降解等信号通路应对热应激, 从而帮助维持身体

内部环境的稳定状态。上述研究为多视角探究厚壳贻贝耐热机制与应对环境中温度变化的适应性进

化提供理论基础。 
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近几十年来, 全球变暖现象持续加剧, 海水温度

长期以来一直被认为是影响潮间带海洋生物生长、生

存、发育和繁殖的重要非生物因素(Jansen et al, 2007; 

Guo et al, 2020)。潮间带贝类生活在岩石上, 活动范

围有限, 而贝类作为变温动物, 适应环境温度变化的

能力被认为是它们适应自然环境的主要决定因素。预

计到 22 世纪末, 全球海洋温度将上升 1~4 °C, 可能

导致贝类产生生理应激反应(Maulvault et al, 2018; 

Alfonso et al, 2021)。气温持续上升, 极端热浪事件频

率增加(Smith et al, 2023)等全球变暖正影响着世界各

地的动物群落 , 而潮间带贝类对温度等环境因素的

变化极为敏感(姜高伟等, 2021)。为了预测在全球气

候变化背景下海洋生物的命运 , 特别是对于生活在

极端或温度波动环境中的生物 , 需重点研究它们对

栖息地的生理适应。由于气候变化, 季节性水温持续

上升, 导致温度变化和极端事件变得日益频繁, 尤其

是夏季温度和极端热浪事件的频率正在增加(Sokolova 

et al, 2012; Vasseur et al, 2014; Jacox et al, 2020), 在

贻贝和藤壶等物种中观察到与热相关的大规模死亡

事件, 这些物种调节体温和行为的能力有限。潮间带

贝类成为适应极端温度的模式物种。对这些物种的研

究可能对变温动物应对全球变暖的机制提供重要启
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示。因此, 由人类活动引起的气候变化正在进一步加

剧全球平均温度和极端温度事件的频率 , 导致生物

多样性和生物地理分布的变化 , 温度适应性问题变

得越来越重要(Zippay et al, 2012; van de Pol et al, 

2017; Zhang et al, 2020)。 

代谢组研究是一种系统性的方法 , 通过对生物

样本中的小分子化合物进行分析和比较 , 可以揭示

生物体在不同生理状态下的代谢特征(Courant et al, 

2014; Zhao et al, 2014)。生物代谢组学分析已被用于

包括生态毒理学在内的许多领域 , 用于评估暴露于

不同污染物的生物体的亚致死变化 , 揭示新的生态

毒理学效应, 并假设暴露的生物标志物(Lankadurai et 

al, 2013; Serra-Compte et al, 2019)。Costa等(2008)的

研究表明 , 水温等环境条件的变化或贻贝的繁殖周

期可能会影响它们对化学污染的反应。代谢组学分析

已经被广泛应用在海洋无脊椎动物的检测中, 例如, 

Gui 等 (2016)在运用代谢组学发现绿唇贻贝 (Perna 

canaliculus)采捕后和运输后 , 贻贝血淋巴和肝胰腺

中大量代谢物与对照相比存在差异。这些代谢产物一

般参与能量代谢、氨基酸代谢、蛋白质降解和脂肪酸

代谢等过程(Gui et al, 2016)。Yang等(2019)基于代谢

组学的分析, 探究马氏珠母贝(Pinctada fucata martensii)

在不同饲料喂养下代谢物的变化 , 综合关键代谢途

径分析表明, C45P25调节淀粉和蔗糖代谢、甘氨酸、

谷氨酸代谢、天冬氨酸、丙氨酸以及丝氨酸和苏氨酸

代谢, 以满足能量需求, 增加生糖氨基酸。Dumas 等

(2020)应用代谢组学方法揭示了地中海贻贝暴露于污

水处理厂废水提取物的代谢途径 , 突出的代谢物主

要是氨基酸代谢(如脯氨酸、酪氨酸、亮氨酸、苯丙

氨酸等)与神经激素(多巴胺和 5-羟色胺代谢物)等, 还

有一种成分涉及氧化应激防御(氧化谷胱甘肽) (Dumas 

et al, 2020)。在厚壳贻贝(Mytilus coruscus)代谢组研究

方面, 范孝俊等(2023)通过开展厚壳贻贝外套膜进行

急性酸性环境下的我代谢组的分析 , 推测厚壳贻贝

通过促进尿素合成, 增强细胞膜流动性, 并加强渗透

压调节和钙离子运输等方式来应对海洋酸化威胁的

代谢途径。这些代谢产物的调节可以反映能量代谢、

DNA和 RNA合成、免疫系统、渗透调节、足丝形成

和生殖等生物过程的变化 , 这些变化可能会对生物

体的适应性造成一些负面影响(Götze et al, 2020; 范

孝俊等, 2023)。 

厚壳贻贝隶属于软体动物门(Mollusca), 双壳纲

(Bivalvia), 贻贝目(Mytilida), 贻贝科 (Mytilidae), 贻

贝属(Mytilus), 主要分布于东亚温带海域, 包括我国

东海、黄海、渤海等, 主要集中在浙江省舟山市嵊泗

县养殖, 是我国具经济价值的海洋养殖贝类之一(常

抗美等, 2007; 袁文斌等, 2017; 刘硕博等, 2019)。温

度是影响水生动物生理过程的重要因素之一 , 温度

变化对软体动物生理代谢和基因表达有显著影响(姚

翠鸾等, 2015; 杨东敏等, 2017; 姜高伟等, 2021; 张

元等, 2022)。在全球变暖的环境下, 海洋暖化、海洋

热浪事件也偶有发生 , 由此造成的贝类大量死亡事

件也越来越多, 给水产养殖业带来巨大损失(江天棋

等, 2020)。尽管许多研究表明高温严重影响着海洋生

物的各种生命过程 , 但对于海洋双壳贝类如何应对

热应激的研究仍然不足。基于此, 本研究选取厚壳贻

贝作为研究对象 , 对厚壳贻贝消化腺响应热应激的

代谢途径进行研究 , 为阐明厚壳贻贝消化腺应对热

应激的调节机制提供一定启示 , 也为其耐热品种的

选育提供丰富的遗传材料和理论基础。 

1  材料与方法 

1.1  实验样品材料采集与处理 

厚壳贻贝是由中国浙江舟山市嵊泗县的养殖基

地购买, 并在温度为(18±0.5) °C的 100 L充气水箱中

驯化。在驯化期间, 水箱内的海水用气泵进行不间断

的充气, 水箱内的海水每天更换一次, 以螺旋藻粉为

饲料(1 g/m3), 定时投饲(18:30)。驯化时间为一周, 驯

化期间光照与黑暗控制在 12 h : 12 h, 海水盐度为 25, 

pH 8±0.2, 溶解氧(7±0.5) mg/L。将其从温度为 18 °C

的暂养水箱随机分到实验水箱中, 一共三个实验组, 

分别为: 热应激组 33 °C, 缓温胁迫组 26 °C和对照组

18 °C, 温度设定是根据水产养殖经验和自然环境实

际情况得出的理想温度范围(15~25 °C, 26 °C为缓慢

应激温度)。在特别低潮期间, 水温接近于周围空气的

温度。在低潮与恶劣天气条件同时出现的情况下, 贻

贝栖息地的水温有可能骤升至 30 °C甚至更高。每组

三个水箱, 在热应激 12 h取样, 然后使用干冰将温度

处理然后使用干冰将温度处理过的厚壳贻贝消化腺

组织运输至华大基因完成非靶向代谢组测序。 

1.2  代谢物的提取 

在提取厚壳贻贝消化腺组织的代谢物时 , 需要

进行预冷处理, 所有提取试剂将被置于–20 °C。首先, 

我们在组织样本加入标签为(L-2-氯苯丙氨酸 , 浓度
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为 0.06 mg/mL)的甲醇溶液中, 并加入比例为 4︰1的

甲醇与混合水溶液。然后, 使用研磨器以 60 Hz的频

率进行研磨处理 (持续 2 min), 之后将样品离心

(10 000×g, 4 °C, 持续 10 min), 并取上清液进行冷冻

干燥。随后, 使用甲醇与混合水溶液将冷冻干燥后的

样品复溶。将复溶后的样品在–20 °C下静置 2 h, 然

后再次离心(10 000×g, 4 °C, 持续 10 min), 取其上清

液。为了分析提取的代谢物, 使用 0.22 μm滤膜对上

清液进行过滤, 然后将样品进行超高液相色谱-串联

质谱分析。在分析过程中, 我们对两种不同条件下的

贻贝(对照组和实验组)的消化腺组织进行了 6次独立

的重复实验。每一组实验代表了一次独立的实验, 共

进行了 6次独立的实验, 并且使用了由全样本混合制

备的质控样品。 

1.3  LC-MS/MS分析 

LC-MS/MS (液相色谱与串联质谱联用)技术是

一种分析化学技术。本实验的样品分离和检测采用了

UPLC串联 QExactive高分辨质谱仪。仪器每 10个样本

穿插一个 QC样本。采用 LECO公司的 ChromaTOF4. 

33x 软件和 LECO-fiehnRtx5 数据库进行对峰进行分

析。具体的实验步骤参考 Zhang等(2021)的研究方法。 

1.4  数据处理与分析 

LC-MS/MS 技术能够获得大量的质谱原始数据, 

这些数据需要经过数据处理才能得到有用的信息。本

实验使用了 Thermo Fisher Scientific公司的 Compound 

Discoverer 3.1软件对实验数据进行处理。在代谢物鉴

定方面结合了 BMDB 数据库(华大代谢组数据库)、

mzCloud、HMDB、ChemSpider、LipidMaps和 KEGG

等多个数据库进行鉴定。筛选条件为母离子的质量偏

差 (Precursor Mass Tolerance) < 5 ppm (Part Per 

Million, 质谱仪的精度单位), 碎片离子的质量偏差

(Fragment Mass Tolerance) < 10 ppm, 保留时间偏差

(RT Tolerance) <0.2 min, 确保鉴定结果的准确性和

可靠性。将 Compound Discoverer 3.1导出的结果, 导

入 metaX 进行数据预处理。本实验采用了 log2对数

转换和 Pareto scaling 的方法进行数据处理 , 应用

Pareto scaling的方法对数据进行比例调整。PCA (主

成分分析)和 OPLS-DA (潜在结构鉴别分析的正交投

影)由 SIMCA14软件包(Umetrics, Umea, 瑞典)执行。

运用 OPLS-DA对分组进行有效分离, 采用 PCA对原

始数据进行分布。本文通过构建代谢产物变化的热图, 

运用直观的可视化来获取这些代谢产物的丰度(低 /

高 )。PLS-DA 模型第一主成分的 VIP 值 (Variable 

Importance in the Projection, VIP>1)被认为是筛选差

异代谢物的第一参数。对剩余变量的评价采用 T检验

(Student’s T检验), FC (fold change)值为两组之间的

差异倍数, 去掉两组之间 P>0.05 的差异代谢物。研

究使用 KEGG 数据库对差异代谢物进行信号通路的

富集分析, 筛选代谢通路为显著富集的代谢通路的标

准为 P<0.05。 

2  结果 

2.1  多元统计分析结果 

对所有组的消化腺组织样本进行 PCA 分析, 置

信区间为 95%。在正离子检测模式下, 研究结果表明

CT-18 VS ST-26、CT-18 VS HT-33和 ST-26 VS HT-33

的第一主成分和第二主成分呈显著分离 , 每个主成

分分别解释了 26.17%和 17.28%、26.26%和 13.73%、

22.61%和 18.26%的变异(图 1a); 在负离子检测模式

下, 研究结果表明 CT-18 VS ST-26、CT-18 VS HT-33

和 ST-26 VS HT-33的第一主成分和第二主成分呈显

著分离, 每个主成分分别解释了 27.04%和 16.93%、

27.25%和 14.28%、23.94%和 17.31%的变异(图 1b), 表

明对照组和实验组样品中的代谢物存在显著变化。 

PLS-DA 是一种有监督的统计方法, 它是根据样

品中代谢物的表达量来进行分类预测。通过这种方法

可以有效地将不同样品分到不同的组别中 , 从而更

好地理解样品之间的差异和分类情况。PLS-DA模型 

分析进一步显示, 在正负两种离子模式下, 不同的组

别间均存在显著差异, 说明热应激引起了厚壳贻贝消

化腺代谢表型的改变。在正离子检测和鉴定下, CT-18 

VS ST-26、CT-18 VS HT-33和 ST-26 VS HT-33的 R2

和 Q2的截距值分别为 0.98和–0.77, 0.98和–0.69, 0.98

和–0.67 (图 2a); 在负离子检测和鉴定下, CT-18 VS 

ST-26、CT-18 VS HT-33和 ST-26 VS HT-33的 R2和

Q2的截距值分别为 0.98和–0.810.99和–0.74、0.98和

–0.80 (图 2b), 表明模型可靠稳定, 且没有过拟合。 

2.2  差异代谢物筛选与注释 

与热刺激过实验组贻贝和对照组贻贝相比 , 热

刺激导致了厚壳贻贝机体内许多代谢物的改变。在正

离子和负离子检测模式下, 对 CT-18、ST-26、HT-33

以及 CT-18、HT-26、ST-26、HT-33等不同温度组合

进行了代谢物分析。结果显示 ,  在正离子模式下 , 

CT-18 VS ST-26产生了 732种代谢物的变化; CT-18 

VS HT-33有 539种代谢物的变化; ST-26 VS HT-33

产生了 496种代谢物的变化。在负离子模式下, CT-18  
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图 1  经过热胁迫处理后, 实验组和对照组厚壳贻贝消化腺组织的代谢物在正负离子模式下 PCA得分图 
Fig.1  PCA score plots of metabolites from digestive gland tissues of M. coruscus in experimental and control groups in positive and 

negative ion mode after heat stress treatment 
注: a. 不同温度组两两对比的正离子 PCA评分图; b. 不同温度组两两对比的负离子 PCA评分图 
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图 2  厚壳贻贝消化腺中的代谢物在正、负离子模式下对照组和实验组两两比较的 PLS-DA分析模型的得分图 
Fig.2  Score plots of PLS-DA analytical model for two-by-two comparison of metabolites in digestive glands of thick-shelled mussels 

in positive and negative ion modes for control and experimental groups 
注: CT-18表示对照组, ST-26和 HT-33表示实验组; 横轴、纵轴分别为第一、第二主成分; 括号中数字表示对应主成分解释总体方差的

百分比; A、B分别是正、负离子模式下对照组和实验组两两比较的 PLS-DA分析模型的响应排序检验图(R2和 Q2为响应排序检验时, R2

和 Q2回归直线 Y轴的截距, 一般要求 Q2小于 0) 

 

VS ST-26有 274种代谢物的变化, 166种减少; CT-18 

VS HT-26 产生了 263 种代谢物的变化; ST-26 VS 

HT-33产生了 174种代谢物的变化。这些结果揭示了

不同贻贝组合之间的代谢物变化情况(表 1)。因此, 该

方法和结果是可靠的, 双离子模式下, 各实验组与对

照组之间具有显著差异的代谢物数量如火山图所示

(图 3a, 3b)。 

表 1  厚壳贻贝消化腺代谢组学测序差异代谢物的统计表 
Tab.1  Differential metabolites of metabolomics sequencing in 

digestive glands of M. coruscus 

状态 组别 
差异代谢物

总数/个 

上调差异代

谢物/个 

下调差异代

谢物/个 

 CT-18 VS ST-26 732 342 390 

pos CT-18 VS HT-33 593 349 244 

 ST-26 VS HT-33 496 237 259 

 CT-18 VS ST-26 496 108 166 

neg CT-18 VS HT-33 263 128 135 

 ST-26 VS HT-33 174 88 86 

 

2.3  代谢通路富集与聚类 

在双离子模式下 , 我们对获得的差异显著的代

谢物进行了层次聚类分析, 如图 4a和图 4b所示。研

究结果显示 , 在对照组和实验组之间存在着代谢物

含量方面的显著差异。高温胁迫处理组与对照组相比, 

高温胁迫实验组聚类关联性良好。 

KEGG 富集分析用于探索差异代谢物的潜在代

谢途径。在正离子模式下, 共发现 73条信号通路, 其

中有 12条显著(P<0.05)。具体来说, CT-18对比 ST-26

显示出鞘脂类代谢和视黄醇新陈代谢, CT-18 对比

HT-33中有酪氨酸、亚油酸和丙氨酸新陈代谢的变化, 

ST-26 对比 HT-33 中有多个代谢通路发生变化(图

5a)。在负离子模式下, 共发现 71 条信号通路, 其中

有 17 条显著(P<0.05)。具体来看, CT-18 对比 ST-26

表现出牛磺酸和次牛磺酸代谢、神经活性配体-受体

相互作用、不饱和脂肪酸的生物合成的显著变化 ; 

CT-18对比 HT-26中, 酪氨酸、色氨酸和苯丙氨酸代谢 
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图 3  热胁迫处理后, 实验组和对照组厚壳贻贝消化腺差异代谢物火山图 
Fig.3  Volcano plot of differential metabolites in digestive glands of M. coruscus in the experimental and control groups after heat 

stress treatment 
注: a. 正离子检测和鉴定的火山图; b. 负离子检测和鉴定的火山图。在火山图中, 每个数据点代表相应的代谢物种类, 而数据点的大小则

反映了基于 OPLS-DA模型计算得出的代谢物变量权重值(VIP)。根据颜色编码, 红色数据点表示具有显著上调表达的代谢物(P<0.05), 绿

色数据点表示具有显著下调表达的代谢物(P<0.05), 而灰色数据点则代表在统计上无显著差异的代谢物(P>0.05) 

 

有显著差异; ST-26对比 HT-33中则有咖啡因代谢等

代谢通路的显著差异(图 5b)。 

3  讨论 

在全球变暖的情况下 , 不断上升的温度可能构 

成热应激 ,  进而导致生物机体做出不同的反应

(Paraskevopoulou et al, 2018)。对于水生动物来说, 调

节代谢水平是适应温度变化的重要机制之一。这是因

为代谢水平的调节能够影响细胞产生能量和生成关

键代谢物 , 从而帮助维持身体内部环境的稳定状态 
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图 4  经热胁迫处理后, 厚壳贻贝消化腺的差异代谢物层次聚类热图 
Fig.4  The heat map of hierarchical clustering analysis of significantly different metabolites in outer coat membrane of M. coruscus 

after heat stress treatment 
注: a. 正离子模式图; b. 负离子模式图; CT-18表示对照组, ST-26和 HT-33表示实验组; 蓝色代表下调, 红色代表上调, 颜色表尺显示代

谢物差异 

 

图 5  经热胁迫处理后, 厚壳贻贝消化腺差异代谢物的代谢通路富集分析气泡图 
Fig.5  The bubble plot of metabolic pathway enrichment analysis of differential metabolites in digestive gland of M. coruscus after heat 

stress treatment 
注: a. 正离子模式图, b. 负离子模式图。图中, X轴表示分组,Y轴表示显著富集的差异代谢通路; 每个圆点的大小表示该代谢通路中差异

代谢物的数量, 圆点的颜色程度代表着该代谢通路的 P值大小 

 

(Liang et al, 2021)。潮间带软体动物适应温度升高的

机制在水生生物研究中越来越受到关注 , 其对水温

的适应范围十分有限 , 超过一定水温限度会对其生

理功能造成紊乱 , 也会导致贝类的生长代谢速率和

免疫功能被抑制 , 影响其生存能力和地理分布

(Weigel et al, 2016)。而东海潮间带的海表温度每年变

化在 8~27 °C之间(鞠霞等, 2013), 本研究在前期通过

查阅相关文献资料和做与温度有关的预实验, 实验结果

显示 20~26 °C比较适合厚壳贻贝生存。18 °C是在厚壳

贻贝被带进实验室时的海表温度, 因此, 18 °C作为对照

组温度。之所以选择 26 °C, 是因为其代表了厚壳贻贝在

该地区夏季可能经历的最高温度。最后, 33 °C则是该地

区可能经历的极端温度(Liao et al, 2019)。 

基于代谢组学研究结果发现 , 在对照组和实验

组之间存在着代谢物含量方面的显著差异 , 这意味

着不同温度对厚壳贻贝消化腺中的代谢产物具有明

显的调控作用。具体来说, 经过层次聚类分析, 我们

观察到代谢物在样本之间的聚类模式呈现出明确的

趋势, 揭示了它们在不同条件下的表达变化。尤其值

得注意的是, 与对照组相比, 高温胁迫实验组的代谢
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物差异聚类表现出良好的关联性 , 这表明高温胁迫

处理对厚壳贻贝消化腺的代谢网络产生了显著影响, 

并导致了一系列代谢物水平上的变化。 

KEGG 富集在以下代谢通路中 , 例如在 ST-26 

VS HT-33中发现“苯丙氨酸、酪氨酸和色氨酸生物合

成(map00400)”, CT-18 VS ST-26中发现“鞘脂类代谢

(map00600)”, CT-18 VS HT-33 中发现“酪氨酸代谢

(map00350)”。基于前期所研究转录组与代谢组学联

合分析(Wang et al, 2023), 发现色氨酸代谢通路代谢

物和差异基因上调明显 , 这些基因参与的通路也包

括能量代谢, 而 TCA 循环作为生物机体重要的能量

代谢组成成分 , 其代谢产物的高表达可能说明了热

应激使厚壳贻贝消化腺具有比较强的能量代谢水平。 

色氨酸是生物体的必需氨基酸 , 它的功能具有

多样性, 主要参与蛋白质的合成。其代谢功能具有复

杂性, 能直接或间接参与多种代谢通路反应(Chen et 

al, 2019; Agostini et al, 2020)。厚壳贻贝的消化腺是

色氨酸代谢的主要器官 , 消化腺的细胞组织破损导

致 L-色氨酸代谢物和犬尿氨酸产物的表达量发生改

变, 也可能通过色氨酸代谢调节紊乱的免疫反应, 保

护消化腺组织细胞免受损伤。这种氨基酸是合成神经

递质、神经调节因子 5-羟色胺、褪黑激素、狗嘌呤以

及相关化合物如狗嘌呤酸、喹啉酸或烟酸的前体。因

此 , 它在脊椎动物体内从免疫系统到神经内分泌的

调节过程中都发挥着关键作用(Machado et al, 2022)。

在水产养殖中, 色氨酸的作用得到了广泛的研究, 特

别是在调节鱼类的行为、应激反应、抗氧化和免疫系

统方面(Hoseini et al, 2019; Herrera et al, 2020)。脂质

是水不溶性分子, 其中磷酸甘油酯、鞘脂和固醇是构

建细胞膜的主要成分(Yang et al, 2018)。更重要的是, 

脂质在能量稳态和细胞内信号转导中发挥着关键作

用(Bian et al, 2021), 细胞脂质代谢与细胞凋亡密切

相关(Zhang et al, 2022)。 

在 ST (26 °C)组和 HT (33 °C)组中, 除其他与脂

质相关的代谢过程外 , 分别检测到甘油磷脂代谢和

鞘脂代谢的变化。CDP-胆碱是一种热保护剂, 能对抗

高温对蛋白质稳定性的影响(Chen et al, 2021)。磷脂

酰胆碱和磷脂酰乙醇胺是细胞膜的重要组成部分 , 

受高温损伤(Nguyen et al, 2020), 而 CDP-胆碱途径是

合成磷脂酰胆碱的主要途径(Hörl et al, 2011)。CDP-

胆碱含量的减少无疑削弱了磷脂酰胆碱(PC)的合成, 

从而影响了细胞膜的稳定性。被认为是耐高温的物种

之一的塔结节滨螺(Echinolittorina malaccana), 在遭

受极端高温时通过增加热保护性渗透物和上调甘油

磷脂代谢来适应极端高温(Chen et al, 2021), 并且珍

珠贝(Pinctada maxima)的耐热性不及塔结节滨螺, 即

使中等强度的高温热浪对珍珠贝也会产生显著的负

面影响(Liu et al, 2023)。鞘脂是真核细胞膜的主要组

成部分, 对稳定脂质双层的结构很重要。3-去氢鞘脂

碱是鞘脂和鞘脂激酶 1-磷酸酶的前体, 它们在细胞

生长和死亡的调控中起着重要作用(León et al, 2021; 

Tian et al, 2022)。在不同细胞类型中, 鞘脂酰胺促进

细胞死亡, 但鞘脂醇 1-磷酸酶调节信号通路, 刺激细

胞生长并抑制程序性细胞死亡。鞘脂酰胺和鞘脂醇

1-磷酸酶之间的平衡称为鞘脂醇 1-磷酸酶鞘脂醇 1-

磷酸酶平衡器 , 并在细胞生长和死亡中保持长期平

衡(Laychock et al, 2003)。3-去氢鞘脂碱的减少不能确

定鞘脂酰胺鞘脂醇 1-磷酸酶平衡器的平衡是否被破

坏, 但我们从结果中可知, 高温胁迫对厚壳贻贝鞘脂

代谢的合成、细胞生长能力和死亡调节机制产生了重

大的影响。 

4  结论 

通过厚壳贻贝热应激前后消化腺代谢组学分析, 

两种离子模式下, 鉴定得到了 1 821个和 711个差异

表达代谢物, 通过对其进行 KEGG 注释及富集分析, 

最终确定了包括色氨酸 (Tryptophol)、L-色氨酸 (L- 

tryptophan)、L-犬尿氨酸(L-kynurenine)、8-甲氧基犬

尿酸 (8-methoxykynurenic acid)、5'-甲基硫腺苷 (5'- 

methylthioadenosine)、次牛磺酸(Hypotaurine)、5-羟

基吲哚-3-乙酸(5-hydroxyindole-3-acetic acid)、2-氨基

己二酸(2-aminoadipic acid)和 L-缬氨酸(L-(+)-valine)

等差异表达的标志代谢物 , 并且还显著地富集到厚

壳贻贝消化腺主要通过调节色氨酸代谢、酪氨酸代

谢、鞘脂代谢、代谢通路和苯丙氨酸代谢等代谢信号

通路。这些研究结果提示, 热应激对厚壳贻贝的能量

代谢和免疫机能产生不利影响 , 影响厚壳贻贝消化

腺脂肪代谢吸收从而导致消化腺功能受损。本研究在

代谢水平上揭示了厚壳贻贝消化腺对热应激的适应

机制, 并强调了相关差异基因和代谢物的作用, 为后

续针对特定代谢通路的厚壳贻贝耐高温靶向调控研

究提供了理论基础。 
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METABOLOMICS OF THE DIGESTIVE GLAND OF MYTILUS CORUSCUS UNDER 
HIGH-TEMPERATURE STRESS 

GUO Feng1,  WANG Yu-Xia2,  DONG Zhen-Yu2,  YAO Rong-Hui2,  WANG Wei-Feng2,   
YE Ying-Ying1,  YAN Xiao-Jun1, 2,  GUO Bao-Ying1, 2 

(1. National Engineering Research Center for Marine Aquaculture, Zhoushan 316022, China; 2. College of Marine Science and 
Technology, Zhejiang Ocean University, Zhoushan 316022, China) 

Abstract    With the continuation of global warming, the problem of ocean warming has been gradually intensified, and 

high temperatures seriously affect various life processes of marine organisms. However, studies on how marine bivalve 

mussels cope with heat stress remain insufficient. A metabolomic analysis of digestive gland tissues of M. coruscus under 

acute heat stress was carried out at 26 °C and 33 °C against the control at 18 °C, to study the metabolic responses. 

LC-MS/MS technology was used, and differential metabolites were screened and analyzed for changes in relevant 

metabolic pathways. A total of 2 532 metabolites were identified in the digestive gland. KEGG enrichment analysis was 

used to explore potential metabolic pathways of differential metabolites, and 29 metabolic pathways were significantly 

enriched. Compared to the control group, the 26 °C group showed significant enrichment in taurine and hypotaurine 

metabolism, neuroactive ligand-receptor interaction, sphingolipid metabolism, and retinol metabolism, while the 33 °C 

group showed significant enrichment in the metabolisms of tyrosine, linoleic acid, alanine, tryptophan, phenylalanine, and 

phenylalanine. Results indicate that the digestive gland of M. coruscus responds to heat stress by mainly regulating 

tryptophan metabolism, tyrosine metabolism, sphingolipid metabolism, phenylalanine metabolism, oxidative 

phosphorylation, and degradation pathways of fatty acids and lysine to help maintain internal environmental stability. This 

research provided a theoretical basis for exploring the adaptative evolution of M. coruscus against temperature changes in 

the environment from multiple perspectives. 

Key words    Mytilus coruscus;  digestive gland;  high-temperature stress;  metabolomics 

 


