
现代食品科技 Modern Food Science and Technology 2016, Vol.32, No.1 

37 

 

常见食源性致病菌胞外代谢轮廓分析 
 

李玉冬
1，2，3

，吴清平
2
，张菊梅

2
，韦献虎

1,2,3
，张友雄

1,2,3
，郭伟鹏

2
 

（1.中国科学院广州化学研究所，广东广州 510650）(2.广东省微生物研究所，省部共建华南应用微生物国家重

点实验室，广东省菌种保藏与应用重点实验室，广东省微生物应用新技术公共实验室，广东广州 510070) 

（3.中国科学院大学，北京 100049） 

摘要：寻找常见食源性致病菌间特征性代谢产物，是研发食品安全快速高效监控技术的基础。本文直接利用常见食源性致病菌

发酵液冻干，经硅烷化试剂衍生，并采用气相色谱-质谱技术（GC-MS）对代谢产物进行分析，同时进行 NIST11 谱图库检索并分类，

并对数据进行热图和主成分（PCA）分析。研究发现，发酵液中有大量有机酸、醇类和胺类等物质产生，且菌种间各代谢产物种类和

相对含量差异显著；同时各菌间含有丰富的特有代谢产物，其中部分特有代谢产物在其他菌株中未见报道。通过热图和 PCA 分析各

菌株胞外代谢轮廓可知，24 h 时各菌株间能够明显区分，同时去除糖类和氨基酸后，PCA 区分鉴定效果明显提高，尤其在 24h 时最

好。研究表明，胞外代谢轮廓分析可以用于寻找常见食源性致病菌生物标志物和菌种区分鉴定，同时部分菌种间特有的代谢产物有望

成为常见食源性致病菌潜在生物标志物。 
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Abstract: This study aims to determine the characteristic metabolites of common food-borne pathogens and develop fast and efficient 

techniques for food safety monitoring. In this study, the zymotic fluid of food-borne pathogens was freeze-dried and derivatized with 

N,O-bis(trimethylsilyl)trifluoroacetamide (BSTFA), followed by analysis using gas chromatography mass spectrometry (GC-MS). An NIST11 

database search and classification were also performed, and the acquired data were analyzed using heatmapping and principal component 

analysis (PCA). The results showed that there were a large number of substances, such as organic acids, alcohols, and amines that were formed 

in the culture broth. Significant differences were observed between different bacterial species based on the types and relative metabolic contents. 

Many specific metabolites for each bacterial species were found, some of twhich have never been reported in other strains. The extracellular 

metabolic profiles of all bacteria were analyzed by heatmapping and PCA, and the results showed that the strains could be differentiated at 24 h; 

the differentiation effect of PCA was significantly enhanced after the removal of amino acid and sugars, and the optimal effect was found at 24 h. 

Our results show that extracellular metabolic profile analysis can be used to determine the biomarkers of food-borne pathogenic bacteria and 

distinguish between bacterial species. Further, some of the characteristic metabolites may be potential biomarkers of common food-borne 

pathogens. 
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近年来，食源性致病菌导致的食品安全事件频发，

由此带来的食品安全问题越来越成为国内外关注的重

点，因此必须建立健全科学、准确、快速的食源性致

病菌检测技术，以保障食品安全，预防和控制食源性

致病菌中毒事件发生[1,2]。食源性致病菌代谢组学研究

由于其特征性代谢产物和代谢指纹图谱可用于快速、

灵敏准确检测和鉴定食源性致病菌，近年来成为微生
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物新型检测方法的研究热点[3]。通过对常见食源性致

病菌进行代谢组学研究，建立常见食源性致病菌代谢

指纹图谱库，并对特征性代谢产物进行代谢途径研究，

寻找特异性酶和底物用于新型荧光或显色培养基的合

成，进而完善目前常见食源性致病菌检测技术上存在

的缺陷，在食品药品安全检测、临床鉴定及环境监测

等方面具有广泛的应用前景。 

在微生物代谢组学分析中，由于不同代谢产物丰

度水平反映了最终环境改变及微生物基因表达水平，

因此适当的样品前处理方法尤为重要，快速淬灭一切

生化反应也成了样品前处理的首要工作。目前微生物

细胞内代谢产物研究并没有找到一种普适的前处理方

法，且胞内代谢产物在淬灭时容易发生泄漏，胞内含

有大量高活性酶导致较大部分代谢产物半衰期较短，

稳定性和重复性较差，对于系统地研究食源性致病菌

代谢组和寻找特征性代谢产物造成较大局限性[3]。然

而微生物胞外代谢组学[4,5]研究前处理简单，便于操

作，且利于高通量检测，同时可以通过细胞外代谢产

物评估胞内代谢通量[6]。目前，微生物胞外挥发性代

谢产物[7-9]研究较为透彻，已经有较为完善的挥发性代

谢产物数据库[10]，而针对常见食源性致病菌细胞外代

谢轮廓系统性研究未见报道。本文主要研究常见食源

性致病菌细胞外代谢轮廓，以获得常见食源性致病菌

细胞外代谢指纹图谱，同时寻找各菌种潜在的生物标

志物，为进一步完善食源性致病菌鉴定系统提供参考。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

1.1.1  菌种 

大肠埃希氏杆菌（Escherichia  coli）ATCC25922，

阪崎肠杆菌（Cronobacter sakazakii）ATCC51329，蜡

样芽孢杆菌（Bacillus cereus）CMCC63301，伤寒沙门

氏菌（Salmonella enterica serovar Typhi）CMCC50071，

铜绿假单胞菌（Pseudomonas aeruginosa）ATCC15442，

宋内氏志贺菌（Shigellasonnei）CMCC51592，金黄色

葡萄球菌（Staphylococcus aureus）ATCC6538，小肠

结 肠 炎 耶 尔 森 氏 菌 （ Yersinia enterocolitica ）

ATCC52204，粪链球菌（ Streptococcus faecalis）

ATCC29212，副溶血性弧菌（Vibrio parahemolyticus 

315-B2）315-B2，单核细胞增生李斯特菌（Listeria 

monocytogenes）798-1 均购自广东环凯微生物科技有

限公司。 

1.1.2  培养基及试剂 

培养基[4]：胰蛋白胨大豆肉汤（TSB）、胰蛋白胨

大豆琼脂培养基（TSA）、半合成培养基（成份（g/L）：

蛋白胨 1.7，大豆蛋白胨 0.3，NaCl 5.0，磷酸氢二钾

2.5，葡萄糖 2.5）。 

磷酸氢二钾、氯化钠、葡萄糖和吡啶均为分析纯，

甲氧胺盐酸盐、硬脂酸甲酯和 N,O-双（三甲基硅烷）

三氟乙酰胺（BSTFA）（含 1% TMS）。 

1.1.3  主要仪器（型号和生产厂商） 

空气摇床恒温培养箱：HZQ-F100，哈尔冰市东联

生化仪器有限公司；冻干机：FD-1C-50，北京博医康

实验仪器有限公司；气相色谱－质谱联用仪：

7890-5975C，美国 Agilent 科技有限公司产品。 

1.2  实验方法 

将上述甘油保藏菌种接种至胰蛋白胨大豆琼脂培

养基（TSA）上活化，然后接种至 10 mL TSB 中培养

过夜，OD600 在 0.2~1.2 时，分别将上述菌液 100 μL

转移至含 100 mL 半合成培养基的 300 mL 锥形瓶中，

37 ℃摇床 130 r/min 培养。在 24 h、48 h 后分别取样，

取 5 mL 发酵液置于 10 mL 无菌离心管中，低温 4℃

条件下，8500 r/min 离心 10 min。迅速将上清液 1 mL

分别置于 3 个 1.5 mL 的无菌离心管中，-40 ℃冷藏。

-56 ℃冷冻干燥，然后置于-40 ℃条件保藏备用。 

将上述冻干粉加入 400 μL 含有 2 mg/mL 的甲氧

胺盐酸盐吡啶溶液（含有 1.6 μg 硬脂酸甲酯作为内标

物）40 ℃反应 90 min，然后加入 200 μL 的 BSTFA 置

于 40 ℃反应 30 min，然后 GC-MS 进样分析。 

气相色谱条件：HP-5MS 毛细管色谱柱（30 m×250 

μm，0.25 μm）;载气为高纯 He，流速：1.0 mL/min；

柱温升温程序：初始温度 35 ℃，保持 3 min，然后以

8 ℃/min 升温至 45 ℃，再以 4 ℃/ min 升温至 140 ℃，

最后以 8 ℃/min 升温至 280 ℃，保持 10 min。自动进

样器进样 2 μL，分流比为 10:1，进样口温度 280 ℃。 

质谱条件：色谱－质谱接口温度 280 ℃；电子轰

击源（EI）；离子源温度 230℃；全扫描模式，质量扫

描范围 50~1000 m/z。 

1.3  数据处理方法 

利用 Origin9.0 软件作图，同时使用 R 软件进行

热图分析，并用 past 软件进行主成份分析。 

2  结果与讨论 

2.1  常见食源性致病菌细胞外代谢产物 

通过 NIST11 质谱数据库检索及文献资料分析确

认化学组成。通过化学成份分类和峰面积归一化鉴定
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了各类代谢产物的种类和相对含量如图 1 所示。从图

1 可知，培养 24 h 和 48 h 的代谢产物总种类数相似，

但有机酸种类差异较大。与对照相比较，各菌种发酵

液成分和总量均发生较大改变，主要特征为糖类及氨

基酸类物质减少，有机酸、醇类、胺及酰胺类和脂类

物质增加，特别是铜绿假单胞菌、沙门氏菌和阪崎肠

杆菌等菌种表现的尤为明显。 

金黄色葡萄球、小肠结肠炎耶尔森氏菌、粪链球

菌及单增李斯特菌发酵液中含有较为丰富的游离氨基

酸和糖类，且两次取样分析发现，小肠结肠炎耶尔森

氏菌、粪链球菌和单增李斯特菌糖类及氨基酸类等物

质前后变化不大，但 24 h 后有大量有机酸产生。对于

伤寒沙门氏菌而言，24 h 产胺类物质最多，占 25%以

上，主要为尸胺和腐胺，而副溶血性弧菌和大肠杆菌

则在 24 h 后产生大量的胺类物质，此外，24 h 后其余

菌株发酵液中胺类物质含量均增加。在代谢产醇类物

质上，除小肠结肠炎耶尔森氏菌不代谢产生醇类物质，

其余上述菌株均代谢产生醇类，其中金黄色葡萄球菌

和阪崎肠杆菌代谢产生醇类较丰富，特别是阪崎肠杆

菌在 24 h 内产生醇类物质达 30%以上，但由于培养基

中的碳水化合物含量较低，阪崎肠杆菌开始代谢醇类

物质，导致 48 h 后醇类物质含量迅速下降，而金黄色

葡萄球菌产生的醇类物质含量变化不大。 

从积累有机酸过程可以发现，24 h 时铜绿假单胞

菌、沙门氏菌、蜡样芽孢杆菌和阪崎肠杆菌体系中的

有机酸含量较低，且糖类、氨基酸利用率较高，因此

有机酸占体系百分比较高。 

 

 

 

 

 
图1 常见食源性致病菌不同采样时间胞外代谢产物各成

分的种类及各类成分占百分比 

Fig.1 Types and proportions of each extracellular metabolic 

component from common food-borne pathogenic bacteria at 

different sampling times 

注：a 为 24 h 发酵液中各类物质种类；b 为 48 h 发酵液中

各类物质种类；24 h/48 h 各类代谢产物占百分比变化情况（c、

d、e）。 

同时 24 h 时大肠杆菌和宋内氏志贺菌有机酸积

累较少，糖类利用率一般，金黄色葡萄球菌和单增李

斯特菌则在 24 h 积累较多的有机酸，而糖类利用率较

低。小肠结肠炎耶尔森氏菌和粪链球菌代谢消耗少量

的糖类同时，积累大量有机酸。发酵 48 h 后，几乎所

有发酵体系中的糖类物质持续减少，有机酸含量不断

增加，特别是大肠杆菌和铜绿假单胞菌表现的尤为明

显。 

2.2  样品中特有的胞外代谢产物 

C 
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由于菌株之间遗传信息存在较大差异，导致各菌

株间新陈代谢过程中，代谢产物必然存在一定差异，

而菌株间特异性表达的基因及其产生的代谢产物也必

然存在[11]。从上述各菌胞外代谢轮廓可知，各菌间胞

外代谢轮廓存在较大差异，而且含有较丰富的特征性

代谢产物，其中各菌株间特征性代谢产物如表 1 所示。 

表1 常见食源性致病菌24 h/48 h寡营养培养胞外特征性代谢产物 

Table 1 Characteristic extracellular metabolites from common food-borne pathogenic bacteria after culturing for 24 h/48 h 

菌种 24 h 特有代谢产物 48 h 特有代谢产物 

金黄色葡萄球菌 2-甲基-1，2-丁二醇、D-2-脱氧-核糖 

3-甲基丁酸-2-酮、L-（-）-阿拉伯醇、2-甲基-1，

2-丁二醇、反式-3-己二烯酸、丙二酸、2-甲基-2-

羟基丁酸、3-羟基丙酸、3-溴-4，5-二羟基-苯乙腈 

宋内氏志贺菌 2-甲基-1，2-丙二醇、甘露糖酸内酯 乙基胺、α-羟基苯乙酸、乳清酸 

小肠结肠炎耶尔森氏菌 十四烷酸、丙二酸 L-葡萄糖酸-2-酮 

铜绿假单胞菌 

2-脱氧-核糖酸、2-甲基-1，3-丁二醇、D-

山梨醇、6-羟基 3-吡啶羧酸 

2-脱氧-d-赤氏戊糖 

1，3-丁二醇 

沙门氏菌 2-氨基苯甲酸、4-氨基丁酸 
乙二酸、3-甲基-3-羟基丁酸、2-氨基苯甲酸、4-氨

基丁酸 

蜡样芽孢杆菌 
3-羟基丁酸、4-氨基苯乙酸、2-甲基-3-氨基

丙酸、阿拉伯醇、乙酰胺、1,3-丁二醇 

半乳糖醇、6-Azaestra-1,3,5（10）,6,8-pentaen-17-one, 

3-methoxy- 

副溶血性弧菌 

3-甲基丁酸-2-酮、3-羟基丙酸、1，13-二羟

基十三烷、（R*,S*）-3，4-二羟基丁酸 

3-甲基-3-羟基丁酸 

无 

粪链球菌 反式巴豆醇、桃叶珊瑚苷 
3-甲基-2-羟基戊酸、4-甲基-戊酸-2-酮、氨基丙二

酸、核糖酸 

单增李斯特菌 无 无 

大肠杆菌 
2-脱氧-赤氏戊糖酸、1，4-丁二醇、5-甲基

-2，4-二羟基嘧啶、2-酮-葡萄糖酸 

苏糖醇、苯丙酮酸、2-甲基-1，3-丁二醇、2，4-二

羟基嘧啶、5-甲基-2，4-二羟基嘧啶 

 

阪崎肠杆菌 

2-甲基-2-羟基丁酸、反式-4-羟基-环己基甲

酸、2-羟基己酸、5-羟基吲哚-3-丙酸、乙二

醇、2，3-丁二醇构象异构体、1，3-丙二醇、

己二酸二异辛酯、2，4-二羟基嘧啶、6-脱

氧-甘露糖 

3-羟基肉豆蔻酸、5-羟基吲哚-3-丙酸、2，3-丁二醇

构象异构体、戊酸、己二酸二异辛酯、2-羟基己酸 

从表 1 中可以发现，主要的特征性代谢产物为醇

类、酸类和杂环化合物等，其中细胞外各菌株特有代

谢产物在微生物代谢组研究中未报道的有：金黄色葡

萄球菌产生的 2-甲基-1，2-丁二醇、反式-3-己二烯酸

和 3-溴-4，5-二羟基-苯乙腈；宋氏志贺菌产生的 2-甲

基-1，2-丙二醇、甘露糖酸内酯（大多数肠杆科细菌

能代谢糖酸类物质，但糖酸内脂类代谢产物未见报道）

和 α-羟基苯乙酸；铜绿假单胞菌产生的 6-羟基-3-吡啶

羧酸；蜡样芽孢杆菌产生的 4-氨基苯乙酸、2-甲基-3-

氨基丙酸和乙酰胺（乙酰胺形成一般需要腈水解酶存

在，但代谢乙酰胺需要含有酰胺水解酶，例如部分假

单胞菌可利用乙酰胺作为碳源和氮源进行生长[12]）和

6-Azaestra-1,3,5（10）,6,8-pentaen-17-one, 3-methoxy；

副溶血性弧菌产生的 3-羟基丙酸、1，13-二羟基十三

烷和（R*,S*）-3，4-二羟基丁酸；粪链球菌产生的反

式巴豆醇、3-甲基-2-羟基戊酸和 4-甲基-戊酸-2-酮；

大肠杆菌产生的 1，4-丁二醇；阪崎肠杆菌产生的反

式-4-羟基-环己基甲酸、2-羟基己酸、5-羟基吲哚-3-

丙酸、己二酸二异辛酯和 3-羟基肉豆蔻酸。由于上述

各菌发酵液中特有的代谢产物并未在其他菌株中报

道，因此上述特征性代谢产物可作为上述各菌间的潜

在生物标志物或特征性代谢底物，为常见食源性致病

菌区分鉴定提供新的检测靶标。虽然在大肠杆菌和沙

门氏菌发酵液中发现较多特征性代谢产物，但大多在

其他肠杆科细菌中有见报道，例如伤寒沙门氏菌产生

的 2-氨基苯甲酸和 4-氨基丁酸，宋氏志贺氏菌产生的

乳清酸在大肠杆菌代谢组数据库[13]中均可以找到。在

阪崎肠杆菌特有代谢产物中，一株基因重组后的大肠

杆菌厌氧培养时可产生高浓度 1，4-丁二醇[14]，阪崎

肠杆菌产生的戊酸在金黄色葡萄球菌细胞内发现[15]
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等。此外，在 24 h 时被认为是特征性代谢产物，但在

48 h 其他菌株发酵液中同样能发现的有 2-甲基-1，3-

丁二醇、3-羟基丁酸、阿拉伯醇、3-甲基-3-羟基丁酸、

3-甲基丁酸-2-酮、2-脱氧-赤氏戊糖酸、2-甲基-2-羟基

丁酸、3-羟基丙酸、2，4-二羟基嘧啶和丙二酸；在 24 

h 多种菌能产生的代谢产物在 48h 被认为是特征性代

谢产物的有乙基胺、氨基丙二酸、核糖酸、L-苏糖醇。

在上述特征性代谢产物中，沙门氏菌产生的氨基丁酸

为谷氨酸脱羧产生的，据相关数据库报道[16]，目前主

要产氨基丁酸有 50 多种菌，其中有报道的常见食源性

致病菌有大肠杆菌 O157、单增李斯特菌、蜡样芽孢杆

菌和宋氏志贺菌等，但在半合成培养基生长过程中，

只在伤寒沙门氏菌发酵液中检出，同时维生素 L 也为

沙门氏菌特有。5-羟基-3-吲哚丙酸为阪崎肠杆菌特有

代谢产物，而其代谢途径在 Kyoto Encyclopedia of 

Genes and Genomes 数据库（KEGG）中并没有检索

到，而色氨酸经脱氨基后代谢产生 5-羟基-3-吲哚丙酸

-α-酮，并不能产生 5-羟基-3-吲哚丙酸。尸胺和腐胺为

动物尸体发出腐败臭味的主要物质，主要由肠杆科细

菌代谢赖氨酸、鸟氨酸产生[17]。在此半合成培养基发

酵过程中，24 h 时大肠杆菌、伤寒沙门氏菌和阪崎肠

杆菌产腐胺，而只有伤寒沙门氏菌产尸胺；在 48 h 时

几乎全部的肠杆科细菌均产腐胺，但只有大肠杆菌和

伤寒沙门氏菌产尸胺。目前致病微生物胞外代谢轮廓

分析主要针对胞外挥发性代谢产物研究，并建立较为

完善的挥发性代谢产物数据库，分析致病菌产生的挥

发性代谢产物也已被建议用于致病微生物鉴别的替代

方法[8]。随着进一步完善致病微生物代谢组及生物标

志物研究，可通过监测多种生物标志物来鉴别常见食

源性致病菌[9]。 

2.3  常见食源性致病菌胞外代谢产物热图分

析与主成分分析（PCA） 

通过R软件将上述样品中常见食源性致病菌所有

胞外代谢产物进行热图聚类分析（见图 3），其中各

代谢产物颜色由棕红色到亮绿色其丰度依次增加。由

于颜色的梯度变化代表各种代谢物的丰度变化，因此

可结合热图重建各种常见食源性致病菌的胞外代谢指

纹图谱，同时根据各菌间代谢产物的丰度及其种类可

以将上述常见的食源性致病菌进行聚类分析。 

通过热图重建上述常见的食源性致病菌进行代谢

指纹图谱，并结合聚类分析对上述菌种进行分类区分

发现，聚类区分结果与常见分类结果存在一定差异，

效果并不理想，分析主要原因可能为发酵液中物质总

量和种类差异与菌种之间相对生长速度相关，例如粪

链球菌、单增李斯特菌和小肠结肠炎耶尔森氏菌在半

合成培养基上发酵生长缓慢，存在大量游离氨基酸和

糖类，而其他代谢产物含量相对较低；大肠杆菌、阪

崎肠杆菌、副溶血性弧菌、蜡样芽孢杆菌和及铜绿假

单胞菌代谢旺盛，存在少量的氨基酸、有机酸及糖类

物质；其他菌株虽然代谢糖类的能力一般，但积累大

量有机酸。综合上述原因，从而产生图 2 的聚类分析

结果。 

 

 

图2.常见食源性致病菌胞外代谢产物热图分析 

Fig.2 Heatmap analysis of the extracellular metabolites from 

common food-borne pathogens 

注：a 为培养 24 h，b 为培养 48 h。 

B A 
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图3 常见食源性致病菌胞外代谢产物PCA分析图 

Fig.3 PCA analysis of extracellular metabolites from common 

food-borne pathogenic bacteria 

注：a 为 24 h 胞外代谢 PCA 分析图；b 为 48 h 胞外代谢

PCA 分析图；c 为 24 h 胞外代谢产物中除氨基酸酸和糖类以外

的所有代谢产物 PCA 分析图；d 为 48 h 胞外代谢产物中除氨基

酸酸和糖类以外的所有代谢产物 PCA 分析图。 

将上述常见食源性致病菌胞外代谢产物进行

PCA 分析（如图 3 所示），从图 3a 和 3b 可知，上述

菌种可通过各菌间代谢产物进行鉴别区分，尤其在 24 

h 时区分鉴别效果明显。此外，从图 3a 可以看出，经

过 24 h 培养后，大肠杆菌，阪崎肠杆菌和沙门氏菌的

相似性较高，而其他菌种间代谢产物差异较大，其中

金黄色葡萄球菌与各菌种间的差异最大。经过 48 h 培

养（图 3b），蜡样芽孢杆菌、阪崎肠杆菌、铜绿假单

胞菌与大肠杆菌的相似性增加，较难分开，以上 PCA

分析结果与热图分析相似。由于致病菌代谢过程中主

要产胺类、有机酸、脂类和醇类等其他物质，因此考

虑去除上述培养基中氨基酸和糖类等化合物再进行

PCA 分析，结果发现各菌间差异明显增加，区分鉴别

效果显著提高，几乎所有的菌种之间均具有较大差异。

同时在特征性代谢产物研究中可以发现大多数的潜在

的生物标志物主要为有机酸类、醇类、胺类和杂环化

合物等，因此，可直接利用致病菌代谢产生的有机酸

类、醇类、胺类等物质对常见食源性致病菌进行鉴别

区分。 

对比图 a 与图 b，图 c 与图 d 可知，24 h 时各菌

种胞外代谢轮廓更有利于菌种间鉴别区分，特别是图

c 的分离效果最好，即 24 h 时产生的有机酸类、醇类

和胺类等之间的差异最为显著，最利于菌种间鉴别区

分。分析48 h区分效果较差原因可能为经过48 h培养，

体系中大多数菌体已处于衰亡期，且生长环境恶劣，

代谢产生一些次级代谢产物开始干扰菌体代谢生长，

同时部分致病菌也会出现二次生长现象，利用一些在

24 h 之前不发酵的底物，产生一些 24 h 前其他菌株产

生的特征性代谢产物，导致 48 h 后部分菌间的代谢产

物相似性增加而难以区分。 

3  结论 

3.1  本文利用 GC-MS 对常见几种食源性致病菌进

行胞外代谢轮廓分析，在24 h/48 h分别获得了175/160

种代谢产物信息。对比空白培养基，发酵液中有大量

有机酸、醇类和胺类等物质产生，且菌间各代谢产物

种类和相对含量差异显著，其中以伤寒沙门氏菌产胺

类物质含量最高，主要为尸胺和腐胺，小肠结肠炎不

产醇类物质，阪崎肠杆菌产醇类物质达 35%以上。 

3.2  胞外代谢轮廓分析过程中发现各菌间代谢产生

较丰富的特有代谢产物，其中部分代谢产物在其他菌

中未见报道，可作为各菌间的潜在生物标志物或特征

性代谢底物，为食源性致病菌鉴定区分提供新的检测

靶标。 

3.3  结合热图进行胞外代谢指纹图谱重建和聚类分

析，发现各菌间 24 h/48 h 代谢指纹图谱均存在明显差

异，但聚类分析结果与常规分类结果不同，分析原因

A 

B 

C 

D 

C 
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可能为培养基基底物质干扰和各菌种生长速度差异影

响聚类结果。通过 PCA 分析各菌种胞外代谢轮廓发现

可以通过菌间代谢产物鉴别区分不同菌种，同时当分

析除糖类和氨基酸以外的胞外代谢产物时，区分鉴定

效果明显提高，尤其在 24 h 时最好，为常见食源性致

病菌区分鉴定提供方法学参考。 
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