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代谢组学技术在水产动物疾病研究中的应用
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摘要　 代谢组学是定量描述生物内源性代谢物质的整体及其对内因和外因变化应答规律的的一门

新学科。 近年来，代谢组学技术在水产动物疾病中的研究备受关注，特别是为感染性疾病发生机制

及防控研究提供了一种新的手段。 本文介绍了代谢组学技术及其在水产动物研究中的应用，包括

代谢组学技术在水产动物感染性疾病、细菌耐药及环境应激等方面应用进行综述，分析了代谢组学

在水产动物疾病研究中面临的问题与挑战，并对未来水产动物代谢组学研究趋势进行了展望，以期

为代谢组学技术在水产动物疾病发病机制和药物研发方面更深入的运用提供参考。
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　 　 近年来，基因组学、转录物组学、蛋白质组学和

代谢组学等各种组学技术在水产动物生长发育、抗
病免疫、系统进化和生物毒理过程及相关机制研究

中得到广泛的应用。 通过各种组学研究，可以深刻

理解水产动物的各种生命活动规律的内在联系及其

分子机制，并根据相应结果进一步运用到抗病育种、
药物筛选和环境监测等多个研究领域。 在各种组学

研究层次中，基因和蛋白制紧密相连，反映了机体的

生理活动，而代谢物则更多地反映了细胞所处的环

境，能更全面地反映机体的表型特征［１］。
１９９９ 年，Ｎｉｃｈｏｌｓｏｎ 等［２］ 提出代谢组学的概念，

认为代谢组学技术是对生物体内所有物质进行定量

分析，并寻找代谢物与机体生理和病理变化之间的

相关性。 生物体或细胞在外源性物质刺激或病理生

理改变的条件下，内源性代谢物会发生变化，利用色

谱或核磁共振等方法对体液、细胞或组织中的所有

低分子量内源性代谢物组（ｅｎｄｏｇｅｎｏｕｓ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ）
进行定性及定量分析，检测其代谢变化，即代谢组学
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是通过测定整个机体的系统代谢图谱来研究基因功

能调控机制的学科。 与其它组学相比，基因组学告

知有关基因组结构和基因组成，转录物组学和蛋白

质组学告知有关基因表达或功能变化，而代谢组学

则告知有关代谢组份已经发生的变化［３］。 因此，代
谢组学技术成为研究生物生长发育、生理应激、抗病

免疫等作用机制的有力工具。
水产动物疾病的发生是宿主、病原及环境三者

共同影响的结果，特别是病原微生物的感染是诱发

疾病的主要因素。 本文将从代谢组学在水产动物病

原性疾病防控、细菌耐药及环境应激等方面的应用

进行综述，并分析其在水产动物研究中面临的问题

和挑战，以及未来的发展趋势。

１　 代谢组学技术

代谢物组学是定量分析某一生物体或细胞在特

定时期内所有的低分子量代谢产物的科学，而代谢

组学则是定量描述生物内源性代谢物质的整体，及
其对内因和外因变化应答规律的一门科学。 代谢组

学以高能量检测和数据处理为手段，描绘出机体代

谢物谱，即代谢轮廓，之后再利用统计学和生物信息

学方法进行数据处理，研究机体的变化应答机制，为
疾病的检测及治疗开辟了一条新的道路。

代谢组学技术流程包括实验设计、样品制备、代
谢物检测分析和鉴定、数据分析和模型建立。 其快

速发展有赖于先进的分析检测技术，同时结合了模

式识别和有效的计算分析方法。 代谢组学技术常用

的研究方法有色谱质谱联用技术和核磁共振

（ｎｕｃｌｅａｒ ｍａｇｎｅｔｉｃ ｒｅｓｏｎａｎｃｅ， ＮＭＲ）。 色谱技术主要

有气相色谱 （ ｇａｓ ｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｐｈｙ， ＧＣ）、液相色谱

（ｌｉｑｕｉｄ ｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｐｈｙ， ＬＣ）、毛细管电泳（ ｃａｐｉｌｌａｒｙ

ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ， ＣＥ） 等。 质谱 （ ｍａｓｓ ｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙ，
ＭＳ）是通过制备、分离、检测气相离子来鉴定化合物

的一种专门技术，已广泛应用于各个学科领域。 因

此，常用的联用技术有 ＧＣ⁃ＭＳ、ＬＣ⁃ＭＳ、ＣＥ⁃ＭＳ。 ＧＣ⁃
ＭＳ 的方法是用气相色谱毛细管柱先高效分离样

品，再进行质谱检测，结合标准质谱数据库检索各个

化合物，这是代谢组学研究的利器［４］。 ＧＣ⁃ＭＳ 在微

生物代谢组学分析中应用十分广泛，其不仅能分析

挥发性化合物，对半挥发性和非挥发性化合物也可

以通过衍生化的方法来研究。 ＬＣ⁃ＭＳ 在代谢组学

分析中占据着重要的位置，可用于分析难挥发、大分

子量、稳定性差、难衍生化的化合物。 为了提高分离

效果，常采用 ＨＰＬＣ⁃ＭＳ 或 ＵＰＬＣ⁃ＭＳ 等技术［５， ６］。
ＣＥ⁃ＭＳ 是以上两种技术的互补技术，能高效快速地

进行样品分析。 由于采用毛细管电泳技术分离样品

的方法，其对分离强极性、离子化的样品效果更

好［７］。 质谱与色谱的联用极大提高了对样品检测

的灵敏度，同时，质谱技术拥有相对成熟的代谢物指

纹图谱库，可以实现代谢物的快速鉴定，并且能够对

样品进行定量分析。 核磁共振技术是应用最早，也
是最为常见的技术之一，其对样品无特殊要求，处理

方式简单，无需提前分离，无需损坏样品，稳定性高，
并且可对样品进行定量研究，被广泛地用于微生物、
植物和动物的代谢研究中［８］。 常用的核磁共振技术

包括氢谱（１Ｈ⁃ＮＭＲ）、碳谱（１３ Ｃ⁃ＮＭＲ）、磷谱 （３１ Ｐ⁃
ＮＭＲ）和氟谱（１９Ｆ⁃ＮＭＲ），其中以１Ｈ⁃ＮＭＲ 的应用最

为广泛［９］。 核磁共振在分辨率和灵敏度方面比 ＭＳ
相对逊色，并且需要相对大体积的样品。 但随着更高

磁场（９００ ＭＨｚ），低温冷冻探针和小体积微探针（６０
μＬ）的引进，使这些问题得到较大的解决［１０］。 各种代

谢组学方法的优缺点及适用检测对象见 Ｔａｂｌｅ １。
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　 　 随着代谢组学技术领域的发展，其在水产动物

疾病中的研究也越来越重要。 通常，单一的技术手

段并不能够对样品进行全面的检测，为了实现对样

品代谢物的整体分析，需要采用多种组学技术的联

合使用，从而弥补单个代谢组学技术的缺点，实现对

样品更为精准的检测。 通过对机体代谢图谱的全面

分析，可以获得大量多维的信息，包括化合物的分子

信息，样品的质量和结构信息，中间代谢物的含量变

化，生物标志物的确定和病理、毒理方面的变化等。
在实际应用中，要根据研究目的和研究对象的不同，
选择合适的方法进行代谢物方面的研究。

２ 　 代谢组学技术在宿主感染性疾病中的

应用

　 　 代谢组学技术适合分析复杂的生物混合物，在
疾病的相关研究中，特别是疾病的早期诊断具有无

法比拟的优势。 代谢组学一般分析流程是通过发现

生物标志代谢物来检测和确定疾病的发生过程，研
究代谢网络的变化，从而在代谢水平阐明机体的抗

感染机制。 目前，代谢组学技术在水产动物免疫方

面的研究主要集中在细菌、病毒、寄生虫感染后相关

生物标志物的发现与应用等方面。
２􀆰 １　 水产动物细菌病的代谢组学研究

水产动物细菌性疾病是指由各种致病菌引起的

疾病。 该类疾病有发病急、传播快、发病率和死亡率

高等特点，是水产动物感染性疾病中危害最大的一

种。 因此，一直受到国内外水产病害研究工作者的

关注。 代谢组学技术在水产养殖中的应用，主要是

通过比较正常组与发病组的代谢物及代谢通路变

化，鉴定筛选相应的生物标志物，并利用生物标志物

来调节机体的防御作用。
近年来，很多学者通过 ＧＣ⁃ＭＳ 和 ＮＭＲ 技术研

究鱼体在感染病原菌后体内代谢水平的变化，从而

发现一系列生物标志物，进而采用外源添加生物标

志物来调节机体的代谢水平，提高鱼体对各种病原

菌的抗感染能力［１４⁃１７］。 Ｇｕｏ 等［１４］ 采用 ＧＣ⁃ＭＳ 技

术，比较迟缓爱德华氏菌（Ｅｄｗａｒｄｓｉｅｌｌａ ｔａｒｄａ）感染

鲫鱼（Ｃａｒａｓｓｉｕｓ ａｕｒａｔｕｓ）后，存活组与濒临死亡组的

代谢物组学差异，发现存活组鲫鱼肝中棕榈酸上升

和 Ｄ⁃甘露糖显著下降，代谢通路中不饱和脂肪酸合

成增加，果糖和甘露糖代谢降低，可以明显提高鲫鱼

感染迟缓爱德华氏菌后的存活率。 Ｚｈａｏ 等［１５］ 研究

发现，Ｉｎｔｅｒｆｅｒｏｎ⁃α２ｂ 提高斑马鱼（Ｄａｎｉｏ ｒｅｒｉｏ）对细

菌的抵抗能力，是通过增加不饱和脂肪酸的合成，特

别是亚油酸，能显著提高斑马鱼抵御溶藻弧菌

（Ｖｉｂｒｉｏ ａｌｇｉｎｏｌｙｔｉｃｕｓ）和爱德华氏菌的感染能力。 同

样，基于 ＧＣ⁃ＭＳ 的代谢物组学研究发现，外源添加

生物标志物 Ｎ⁃乙酰葡萄糖胺［１６］ 和 Ｌ⁃脯氨酸［１７］，罗
非鱼在感染链球菌（Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ｉｎｉａｅ）后的存活率

明显高于对照组。 Ｊｉ 等［１８， １９］ 对基于贻贝（Ｍｙｔｉｌｕｓ
ｇａｌｌｏｐｒｏｖｉｎｃｉａｌｉｓ）鳃的代谢物组学与蛋白质组学研

究，发现藤黄微球菌（Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃｕｓ ｌｕｔｅｕｓ）和鳗弧菌

（Ｖｉｂｒｉｏ ａｎｇｕｉｌｌａｒｕｍ）感染后，代谢生物标志物如某

些氨基酸，甜菜碱，ＡＴＰ 的变化可引起能量代谢和渗

透调节紊乱。 总的来说，通过代谢组学技术发现生

物标志物，并通过外源添加的方式来影响机体的代

谢水平，提高水产动物对病原微生物的抵抗力，为细

菌性疾病的防控开辟了一条新的道路。
２􀆰 ２　 水产动物病毒病的代谢组学研究

水产动物的病毒性疾病是水产养殖中危害最大

的一类疾病。 然而，可用于防治病毒的药物较少，且
药物的防治效果并不明显。 目前，疫苗是预防鱼类

病毒病最有效方法。 因此，针对水产动物病毒性疾

病的研究显得尤为重要。 Ｗｕ 等［２０］ 利用 ＨＰＬＣ⁃ＥＳＩ⁃
ＭＳ 方法， 对新加坡石斑鱼虹彩病毒 （ Ｓｉｎｇａｐｏｒｅ
ｇｒｏｕｐｅｒ ｉｒｉｄｏｖｉｒｕｓ， ＳＧＩＶ）的脂质结构进行分析。 结

果发现，甘油磷脂酰胆碱、醚脂酰胆碱、甘油磷脂酰

肌醇和鞘磷脂是维持虹彩病毒结构的主要磷脂成

分。 对胚胎细胞的感染研究证明，病毒的脂质结构

在病毒的侵染、装配和释放机制中发挥着重要的作

用。 同时，研究者构建了超过 ２２０ 种脂质代谢物的

数据库，为水产动物病毒性疾病的治疗方面提供理

论基础［２０］。 在白斑综合征病毒（ｗｈｉｔｅ ｓｐｏｔ ｓｙｎｄｒｏｍｅ
ｖｉｒｕｓ， ＷＳＳＶ）感染虾的研究中，发现机体吸收氨基

酸的能力受到抑制，且蛋白质代谢也受到干扰［２１］。
另一研究也发现，白斑综合征病毒感染后，机体出现

脂质代谢和渗透压调节的紊乱［２２］。 Ｓｕ 等［２３］通过检

测白斑综合征病毒感染后血细胞蛋白质组和代谢组

的变化，发现几种代谢途径（糖酵解，戊糖磷酸途

径，核苷酸生物合成，谷氨酰胺分解和氨基酸合成）
的生物标志物显著上调，证明 ＰＩ３Ｋ⁃ＡＫＴ⁃ｍＴＯＲ 通

路在激活白斑综合征病毒诱导的瓦尔堡效应

（Ｗａｒｂｕｒｇ ｅｆｆｅｃｔ）中，具有极其重要的作用。 这些研

究为阐明白斑综合征病毒的感染及防控机制奠定了

基础。 目前，应用代谢组学技术对机体抗病毒机制

的研究并不多见，代谢组学技术能从代谢通路调节

水平研究机体的抗病毒机制，其飞速发展给这一领

域带来新的机遇。
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２􀆰 ３　 水产动物寄生虫病的代谢组学研究

寄生虫病也是一直困扰水产养殖业的疾病之

一。 水体环境是寄生虫生活史循环的重要途径，多
种寄生虫卵通过水体环境进入到鱼体寄生，造成水

产动物生长发育迟缓，抵抗力下降，严重时可能引起

水生动物的大量死亡。 Ｋｏｄａｍａ 等［２４］ 发现，粘孢子

虫（ｍｙｘｏｓｐｏｒｅａｎ）感染河豚（Ｔａｋｉｆｕｇｕ ｒｕｂｒｉｐｅｓ）后出

现机体消瘦的症状。 通过 ＧＣ⁃ＭＳ 方法研究发现，消
瘦的河豚与正常的河豚代谢轮廓具有明显差异。 粘

孢子虫感染后血清中葡萄糖、亚麻酸和酪氨酸水平

显著下降，引起鱼体肝功能紊乱，肠道损伤，从而影

响营养物质的吸收。 代谢组学不仅应用在寄生虫感

染的机制研究，还可通过研究宿主⁃寄生虫之间的相

互作用，对药物作用模式和寄生虫抗药机制进行分

析［２５⁃２７］。 这为代谢组学在抗寄生虫药物的发现提

供了新思路，将有利于水产养殖动物寄生虫病的

防控。
２􀆰 ４　 代谢组学技术在水产动物健康水平评估方面

的应用

除了细菌、病毒和寄生虫病等感染疾病的研究，
代谢组学技术还可对水产动物健康状况进行评估。
Ｒｏｚｎｅｒｅ 等［２８］通过 ＧＣ⁃ＭＳ 和 ＬＣ⁃ＭＳ 方法，分析野生

贻贝（Ａｍｂｌｅｍａ ｐｌｉｃａｔａ）在驯化不同时间段的代谢物

组学特征，发现核苷酸代谢可作为评估淡水贻贝健

康状态的生物标志物。 代谢组学技术对机体细胞增

生或异常也可进行评估。 例如，Ｓｔｅｎｔｉｆｏｒｄ 等［２９］通过

傅里叶变换离子回旋共振 （ Ｆｏｕｒｉｅｒ ｔｒａｎｓｆｏｒｍ ｉｏｎ
ｃｙｃｌｏｔｒｏｎ ｒｅｓｏｎａｎｃｅ， ＦＴ⁃ＩＣＲ）等技术，比较近海比目

鱼（Ｌｉｍａｎｄａ ｌｉｍａｎｄａ）肝肿瘤和其他病状，从而鉴别

肝肿瘤特异性的代谢物谱，为诊断鱼类肿瘤疾病提

供新的方法。 本课题组及其它学者通过比较鱼体易

感与抗病鱼体的代谢物组学研究，筛选了一批与存

活相关的生物标志物，通过外源注射或口服的方法

显著提高鱼体对病原的抗感染能力［１１，１６， １７］。 可以

预见，代谢组学技术在水产动物免疫防御、抗病育种

和食品安全领域必将发挥更大的作用。

３　 代谢组学技术在病原耐药方面的应用

随着水产养殖业集约化迅猛发展，对水产动物

细菌疾病的有效防控成为避免巨大经济损失的重要

措施。 随着抗生素及化学药物在水产养殖业的使用

弊端日益凸显，细菌耐药问题的研究已成为世界性

问题。 苏玉斌等［３０］ 基于 ＧＣ⁃ＭＳ 的代谢物组学，研
究了细菌的耐药机制，通过对卡那霉素抗性和敏感

的迟缓爱德华氏菌进行比较，发现丙氨酸、天冬氨酸

和谷氨酸代谢，甘氨酸、丝氨酸和苏氨酸代谢，以及

精氨酸和脯氨酸代谢这 ３ 条重要代谢通路，在细菌

卡那霉素耐药机制中发挥着重要作用。 外源添加葡

萄糖和丙氨酸这两种生物标志物，能激活底物促进

ＴＣＡ 循环，提高 ＮＡＤＨ 生成和质子动力势，从而促

使卡那霉素的吸收，增强卡那霉素对细菌的杀菌作

用。 进一步研究［３１］发现，果糖作为迟缓爱德华氏菌

耐药的标志物，也具有显著提高卡那霉素的作用效

果。 同样，基于对耐环氧氟沙星的大肠杆菌的蛋白

质组和代谢组研究，发现肌醇作为耐药细菌的重要

生物标志物，能去极化耐药菌的膜电位，促进吞噬细

胞对耐药细菌的吞噬作用［３２］。 基于以上研究，Ｐｅｎｇ
等［３３］提出了代谢重编程的概念，通过鉴定出代谢过

程中关键的生物标志物，改变机体原有的代谢途径，
而增加旁路途径的代谢水平，筛选和鉴定出有效的

药物用于疾病的治疗和提高宿主免疫。 这种基于代

谢组学的代谢重编程研究思路的提出，将有利于解

决水产养殖过程中细菌耐药的问题，并为其他产生

耐药问题的解决提供新的思路。

４　 代谢组学技术在环境应激中的应用

环境因素对水产动物疾病的发生起着至关重要

的作用，包括温度、ｐＨ、重金属污染、药物毒副作用

和低氧胁迫等因素，均可影响水产动物疾病的爆发。
代谢物最能反映细胞所处的环境，直接反映机体的

表型特征。 代谢组学技术在处理复杂样品方面的优

势，使得这种技术在环境应激中的研究越来越广

泛［３４， ３５］。 代谢组学在水产动物环境胁迫研究的应

用，有助于揭示水产动物在环境变化下的生理适应

机制，为养殖水环境的调控提供科学依据。
水产动物疾病的发生与养殖水体环境的恶化密

切相关。 通过检测机体在特定环境中的代谢组，为
了解环境污染对水产动物生理功能的影响提供全局

的认识。 Ｌｉ 等［３６］ 基于 ＮＭＲ 的代谢物组学研究表

明，银纳米晶体颗粒和硝酸银颗粒处理大型蚤

（Ｄａｐｈｎｉａ ｍａｇｎａ）能干扰机体能量代谢和氧化应激

过程，导致生物标志物，如 ３⁃羟基丁酸、精氨酸、赖
氨酸和磷酸胆碱的显著变化。 Ｊｉ 等［３７］ 研究在不同

盐 度 海 水 中， 对 菲 律 宾 蛤 仔 （ Ｒｕｄｉｔａｐｅｓ
ｐｈｉｌｉｐｐｉｎａｒｕｍ）进行急性砷暴露，发现生物标志物，如
琥珀酸盐、牛磺酸和 ＡＴＰ 升高，而苏氨酸和谷氨酰

胺降低。 同时，其结果也说明盐度会影响蛤对砷的

代谢反应。 Ｔｊｅｅｒｄｅｍａ［３８］ 通过３１ Ｐ⁃ＮＭＲ 组学技术发
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现，高浓度铜离子会造成鲍（Ｈａｌｉｏｔｉｓ ｒｕｆｅｓｃｅｎｓ）肌肉

中磷酸精氨酸浓度下降，造成鲍失去攀附的能力。
这使鲍成为了海洋中铜离子监测的重要生物标志

物。 同样，基于核磁共振的代谢物组学研究表明，白
蛤（Ｒｕｄｉｔａｐｅｓ ｐｈｉｌｉｐｐｉｎａｒｕｍ）暴露在金属污染的环境

下，如汞离子［３９］、铜离子［４０］ 和苯并芘［４１］，会影响其

肌肉和渗透压代谢，使白蛤成为了海洋环境中重金

属研究较好的生物指示剂。 Ｌｏｎｇ 等［４２］ 运用 ＧＣ⁃ＭＳ
和 ＬＣ⁃ＭＳ 方法，全面分析摇蚊（Ｃｈｉｒｏｎｏｍｕｓ ｔｅｐｐｅｒｉ）
暴露在不同浓度氯化锌浓度下的代谢变化，发现糖

代谢中间代谢物如葡萄糖⁃６⁃磷酸，果糖⁃６⁃磷酸全面

下调，柠檬酸循环的中间代谢物也有显著增加。 这

些结果表明，锌暴露的毒理学反应明显与铜等其他

重金属不同，这也为锌暴露候选生物标志物的生物

监测提供有用的方案。 Ｌｉｎ 等［４３］研究了亚致死浓度

的 原 油 水 溶 组 分 （ ｗａｔｅｒ⁃ａｃｃｏｍｍｏｄａｔｅｄ ｆｒａｃｔｉｏｎ，
ＷＡＦ）与化学分散的水溶组分（ ｃｈｅｍｉｃａｌｌｙ ｅｎｈａｎｃｅｄ
ｗａｔｅｒ⁃ａｃｃｏｍｍｏｄａｔｅｄ ｆｒａｃｔｉｏｎ， ＣＥＷＡＦ ） 对 鲑 鱼

（Ｏｎｃｈｏｒｈｙｎｃｕｓ ｔｓｈａｗｙｔｓｃｈａ）代谢组的影响。 结果发

现，鲑鱼肝中甲酸含量增加，以及肝或肌肉中甘油磷

酰胆碱含量降低，可作为原油水溶组分或化学分散

的水溶组分暴露的亚致死生物标记物。 同样，通过

检测沙蚕（Ｎｅｒｅｉｓ ｖｉｒｅｎｓ）体内氨基酸和碳水化合物的

表达变化，可用于监测原油污染［４４］。 总体来说，色
谱⁃质谱联用和核磁共振的代谢组学方法，为毒理学

研究提供了一种灵敏的检测手段，为水产动物应对

环境应激的机制研究提供了新的思路与方法。
在药物毒理作用方面，运用代谢组学技术，研究

金鱼 （ Ｃａｒａｓｓｉｕｓ ａｕｒａｔｕｓ） 在受到丁草胺［４５］、 敌敌

畏［４６］、氯氟氰菊酯［４７］ 的毒性应激时，其代谢毒理过

程有变化。 为了降低这些药物对机体的毒性影响，
机体自身通过代谢调节氧化应激水平，氨基酸代谢

水平来进行自我保护。 另外，利用代谢组学技术构

建的金鱼急性帕金森病模型，在研究帕金森病理和

发病机制方面具有很大的应用价值［４８］，这在构建化

学诱导的疾病模型方面具有巨大潜力。
低氧胁迫对水产动物的影响非常明显，养殖水

体缺氧容易造成鱼类大规模死亡。 金鱼对低氧有较

强的耐受能力。 基于核磁共振代谢组学研究表明，
与正常组相比，缺氧条件显著影响鱼体能量代谢物，
如乳酸、糖原、ＡＴＰ ／ ＡＤＰ 和磷酸肌酸的含量。 缺氧

还影响氨基酸（丙氨酸、缬氨酸、亮氨酸）和神经递

质（ γ⁃氨基丁酸、谷氨酸） 的水平。 另外，鲨肌醇

（ｓｃｙｌｌｏ⁃ｉｎｏｓｉｔｏｌ）水平在心、肝和肌肉组织中也发生

显著变化，这些与鱼缺氧相关的生物标志物为低氧

胁迫的研究提供新的见解［４９］。

５　 问题与展望

代谢组学作为一种能够系统反应机体内所有代

谢物变化的高效技术，通过研究器官、组织和细胞所

产生的最终代谢产物，并进行代谢通路富集，构建机

体代谢网络的变化过程，从而揭示机体特定生物学

过程及疾病发生过程的分子机制。 近年来，研究者

通过各种代谢组学技术获得了大量的代谢物信息与

代谢通路变化，筛选到大量疾病相关生物标志物。
这些信息对我们认识水产动物疾病的发生、水产动

物免疫状况及环境应激等具有重要作用。 但代谢组

学技术的发展还存在一定的阻碍。 首先，与其他组

学技术相比，现有的分析手段在灵敏度和动态检测

的范围方面有一定的局限性，且其检测手段受到样

品量的限制，这是代谢组学技术要解决的问题。 其

次，代谢物数据信息量大，但却无相对应的代谢数据

库，信息处理较为繁琐。 另一方面，水产动物代谢物

数据和代谢通路普遍缺少，无法对代谢物数据进行

全面系统的分析与比较。 因此，解决代谢组学检测

技术及水产动物数据库建设问题，对于水产动物代

谢组学技术的发展具有重要作用。
综上所述，代谢组学可以从整体上反眏生命活

动在代谢水平上的特征和规律，为水产动物的免疫、
疾病的发生和诊断以及毒理学的研究提供了新的方

法和手段。 在现阶段，应用 ＧＣ⁃ＭＳ、核磁共振等技

术对水产动物疾病的研究主要集中在鱼类和贝类，
而对其他水产养殖动物的研究相对较少。 今后，可
以应用代谢组学技术研究更多水产动物疾病。 同

时，随着代谢组学研究的技术平台的不断提高和研

究方法的不断改进，在可以预见的将来，代谢组学技

术必将在水产养殖领域有更加广泛的应用。 当然，
代谢组学如能结合基因组学、转录物组学和蛋白质

组学，可以更全面地了解生物体在当前生理阶段或

外界刺激下的真实反应，才能更直观揭示其病原、机
体和环境等因素与水产动物疾病发生的关系，为水

产动物疾病防控研究提供坚实的理论基础。
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