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代谢组学技术在猪肉质性状研究中的应用进展

闫文浩，张姝梦，王文静，宋佳，王基沣，冯政*

（佛山大学动物科技学院，广东佛山 528225）

摘要：代谢组学技术的迅速发展为深入研究猪肉质性状提供了有力工具和新的研究视角，对深入了解猪肉质性

状的形成机制，提升猪肉品质，推动肉类产业发展至关重要。该综述回顾代谢组学技术相关概念，归纳适用于不同

研究目的的分析策略，并简要介绍代谢组学中的主要分离检测技术，同时对近年来应用代谢组学技术进行的猪肉肉

质研究展开系统回顾，总结了猪肉在屠宰肉质（包括 pH 值、肉色、系水力、肌内脂肪）、食用品质（包括风味、加

工方式）、附加品质（包括新鲜度、存储方式、腐败污染）以及在肉质鉴定（包括肉类掺假、品种品系鉴定、饲养条件）

等多方面性状的分析路线及研究结果，揭示其在猪肉质性状研究中的应用价值，为猪选育和发掘猪肉品质相关的关

键标志物提供一定的参考。
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Abstract: The rapid development of metabolomics technology has provided a powerful tool and new research 

perspectives for in-depth study on pork quality traits, which is crucial for in-depth understanding of the formation mechanism 

of pork quality traits, improving pork quality, and promoting the development of the meat industry. This article reviews the 

concepts related to metabolomics technology, summarizes the analysis strategies suitable for different research purposes, 

and briefly introduces the main separation and detection techniques in metabolomics. Meanwhile, a systematic review of 

recent research on pork quality using metabolomics technology is provided, summarizing the analysis routes and research 

results of various traits including slaughter meat quality (including pH, meat color, water-holding capacity, intramuscular 

fat), edible quality (including flavor, processing methods), additional quality (including freshness, storage methods, spoilage 

contamination), and meat quality identification (including meat adulteration, breed identification, feeding conditions). The 

review reveals the application value of metabolomics in the study of pork quality traits, providing a certain reference for pig 

breeding and the discovery of key markers related to pork quality. 
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近年来，全球猪肉消费规模持续扩大，这一趋

势推动了猪养殖方式由个体散养向规模化、产业化

的集约经营模式转变 [1] 。同时，选育和杂交技术的

不断提升进一步促进猪产仔率和生长速度的提高，

缩短出栏时间。因此，猪肉产量在过去几年中实现

了稳步增长 [2] 。当前中国市场虽然在遭受非洲猪瘟

和疫情的冲击后相较 2018 年前有所回落 [3] ，但仍

表现出供大于求，产能过剩的情况 [4] 。同时，越来

越多的人开始关注猪肉的品质，部分消费者表达出

“现在的猪肉没有以前的味道好” [5] 的观点。尽管这

种说法缺乏充分的科学数据支持，却能反映出现代

社会消费者对于猪肉品质的关注和追求。基于这种

背景，近年来猪肉质改良方向的研究呈现逐渐增多

的趋势。由于高通量、高灵敏度以及高可靠性等优

势，组学技术已经逐渐成为猪肉质研究中的重要工

具 [6,7] 。基因组学能够全面提供肉质性状相关的基因

互作及其突变等信息，转录组学通过研究细胞或组

织中全部 RNA 转录产物的组成、结构和功能，能

够揭示基因的表达模式与肉质性状表现之间的关

系，代谢组学技术通过分析生物体内代谢产物，揭

示了肉质形成和品质差异的潜在机制，为肉质改良

提供了新的研究视角 [8] （图 1），因此从代谢组学视

角出发研究猪肉肉质正在逐渐成为常见的分析模

式。肉质是一个多因素的综合评价，除猪肉本身的

外观、食用、屠宰肉质外，还受到新鲜程度及饲养

模式等外部附加条件的影响。综上，本综述对近年

来运用代谢组学在猪肉肉质相关特性方面开展的研

究及其结论进行系统回顾总结，为代谢组学技术在

提升猪肉品质方向上的研究与应用提供一定的参考

与推广。

1  代谢组学概述

1.1 代谢组学相关定义

生命体的宏观遗传调控机制是中心法则，即遗

传信息从 DNA 到 RNA，再到蛋白质 [9] 。小分子代

谢物是生物体内代谢过程中的产物或中间体，处在

调控过程中的更下游 [10] ，参与各种生化反应（分子

量小于 1 500 Da）；代谢组代表生物系统内的全部小

分子代谢物 [11] ，其种类和浓度在不同生理状态、环

境条件和疾病状态下会发生变化。因此，代谢组的

变化可以揭示生物体内的生化过程、代谢途径、生

理状态以及与疾病相关的信息 [12] ；而针对不同生物

的表型性状之间代谢组的变化采用的研究方法被称

为代谢组学 [13] 。相对于基因组、转录组、蛋白质组，

代谢组的变化更深层次地展示了各种影响因素对表

型性状的调节机制 [14] ，更能反映生物体在遗传变异

或环境刺激等变化后产生的相应结果，从而更接近

生物表型 [15] 。

图 1 代谢物在肉质调控中的作用

Fig.1 The role of metabolites in meat quality regulation

1.2 代谢组学分类

随着研究水平和仪器精度的发展，代谢物研究

也出现了多种面向不同用途的技术分类。Fiehn [16] 总

结了分析代谢组的各种方法，其中代谢物图谱分

析（Metabolite Profiling, MP）用于检测和量化生物

样本中尽可能多的代谢物 [17] ，旨在全面了解生物体

内的代谢物组成，可以细分为代谢指纹（Metabolic 
Fingerprinting, MF）和代谢足迹（Metabolic Foot-
printing, MT） [18] 。代谢物指纹图谱技术通过对生物

样本的代谢物进行定性定量分析创建代谢指纹，是

生物体内的代谢物组成特征，可用于区分不同生物

体样本之间的差异 [19] 。代谢足迹专注于外代谢组层

面的研究，其核心是监测细胞层面代谢物的释放，

从而了解其对生态系统或生物体的交互作用 [20] 。目

前，“代谢组学”通常指通过高通量高分辨率技术

对生物体内代谢物进行定性定量，以了解其种类、

结构、数量和在生物体内的动态变化，是一条通过

统计学计算方法和生物信息技术，得到与代谢物组

成相应生物学解释的技术路线。

根据分析策略，可以将代谢组学分为两类：靶

向代谢组学和非靶向代谢组学 [21] 。靶向代谢组学分

析通常用于研究特定代谢途径或关注特定代谢物的
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生物学功能，是一种针对性的方法，需要预先确定

研究的代谢物 [22] ，如猪肉风味研究常用的脂肪酸、

氨基酸组成分析，以及专注于脂质的种类和丰度的

变化的脂质组学 [23] ，都属于靶向代谢研究方法。靶

向分析通过同位素标记对目标代谢物进行定性定

量，能够获得更高精度的代谢物水平 [24] 。其主要缺

点是目标代谢物数量有限或偏向，不能反应生物整

体的代谢变化。非靶向代谢组学通过生物体全局代

谢数据揭示其在不同生态系统、生理状态或疾病情

况下的整体代谢差异 [25] ，在猪相关研究中常用于鉴

定不同饲喂、给药、加工等方式对猪生理、病理、

品质等的影响。其优点在于对代谢物的覆盖范围较

广泛，能够更全面地反映代谢组的变化。其主要缺

点是难以做到代谢物的绝对定量，由于其数据量庞

大繁杂，且伴随着噪音信号，可能导致定量结果发

生偏差 [26] 。

2  代谢组学分析技术

代谢组学是一个高度跨学科的领域，融合了分

析化学、生物化学、生物学等多个学科领域的技术

和方法以解析生物体内代谢物的复杂网络 [14] ，其交

叉学科的性质使研究者能够在多个领域中开展创新

性的研究，并为科学研究和应用提供了强大的工具。

代谢组学的主要目标是将生物体内部代谢物的类

型、结构、数量及其动态变化与其受到的内外影响

或不同处理相关联，以发现生物标志物，从而寻求

目标表型在代谢水平上的生物学解释。其关键在于

代谢物的鉴定，主要需要以下两个部分的技术。

2.1 检测技术

检测技术用于对代谢物进行定性和定量分析。

因其小分子化合物的特性，运用分析化学中的物质

鉴定技术确定其性质是较普遍的做法。其中质谱和

核磁共振光谱是代谢组学研究中两种主要的分析技

术 [27] ，能够提供代谢物的结构信息和浓度数据。

质谱法（Mass Spectrometry, MS）是利用电磁

学原理将被测物质分子转化为气态离子并按质荷比

（Mass-to-Charge Ratio, m/z）大小进行分离记录其信

息，从而进行物质结构分析的方法 [28] 。其优势在于拥

有较高的分辨率以及较低的检出限，能够检测出更为

复杂的代谢组信息，同时对于样品的需求量也较少。

但由于可变电离和离子抑制效应影响分析物的精确

定量，分析高度复杂样品时仍然存在一些固有问题。

如需要根据样本的性质选择合适的电离方法 [29] ，实验

流程对样本具破坏性，结果复现性一般等 [30] 。质谱的

一个特点是可以进行串联分析（MS/MS），即在质谱

分析中选择特定的离子，并将其进一步解离成更小的

片段离子。这种方法提供了更加详细的化合物信息，

同时还可以提高检测的选择性和灵敏度 [31] 。

核磁共振波谱（Nuclear Magnetic Resonance,  
NMR）是通过测量核磁共振谱中吸收峰的位置和

强度获得代谢物结构和化学环境的信息 [32] 。不同

类型的原子核会在不同的化学环境下表现出不同的

谱线，从而确定代谢物的结构和性质 [33] 。它的优势

在于其灵敏度不依赖代谢物的酸碱性、疏水性等特

性，也无需选择额外的电离或色谱方法，从而实现

更全面的检测结果 [34] ，同时有着较高的稳定性和复现

性 [35] 。此外，NMR 不损坏样本，最大程度地保留了

样本的真实信息。其缺点主要在于灵敏度相对质谱

较低，导致代谢物的识别覆盖率一般 [36] 。此外，由

于其无偏向的技术特点，通常更多用于非靶向分析。

随着技术发展，NMR 针对其短板也有了一定的改进

方案，如便携式 NMR 波谱仪 [37] 、超极化核磁共振

（Hyperpolarized NMR） [38] 、低温冷却探针 [39] 等。

2.2 分离技术

由于生物样本的代谢组成通常十分复杂，样品

直接注射进行质谱会导致检出数据庞杂纷乱，难以

区分异构体，并且由于离子抑制效应的存在，对检

测结果也有着较大的影响 [40] 。因此需要在质谱前进

行分离方能获得较好的结果。因此质谱技术大部分

情况下都与色谱等分离技术联用 [41] 。

液相色谱（Liquid Chromatography, LC）是一种

较为常见的色谱技术。其基本原理是将制备好的液态

样品通过内置不同性能填充物的柱子分离，随后通过

质谱进行检测 [42] 。LC 根据分析条件和色谱柱的选择

分为多种模式，如高效液相色谱（High Performance 
Liquid Chromatography, HPLC）使用高性能色谱柱

提高分离速度和效率 [43] ；超高效液相色谱（Ultra 
High Performance Liquid Chromatography, UHPLC）
通过超高压泵系统提升分辨率和速度 [44] ；反相液

相 色 谱（Reversed Phase Liquid Chromatography, 
RPLC）采用非极性固定相与极性移动相，对非极

性分子有较好的分离效果 [45] ；亲水互作液相色谱

（Hydrophilic Interaction Liquid Chromatography, 
HILIC）则采用极性固定相与非极性移动相，对极

性分子分离效果较好 [46] 。 
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表 1  代谢组学常用分析技术

Table 1 Commonly used analytical techniques in metabolomics
适用代谢
物类型

样品预处理
异构体分离

效果
电离方法 优势 缺点

GC-MS 挥发性 衍生化 较好 EI，CI 高分辨率，挥发性代谢物
检测效果好

不耐热代谢物分析效果差，非挥发性
化合物需要衍生化，衍生化后未知代

谢物识别困难

LC-MS 非极性、
中性

沉淀过滤、
萃取

较弱 ESI，APCI 样本制备相对简单，高灵
敏度，代谢物覆盖广泛

受离子抑制、基质效应影响较大，
分析解释复杂

CE-MS 极性、
带电

提取、纯化、
预浓缩

较好 ESI 样本与试剂剂量要求低，
高分辨率

系统稳定性相对低，浓度敏感性相对
较差，非极性化合物分析效果较差

NMR 广泛适用
匀浆提取、
缓冲稀释

较弱 无需
无偏向性，不损坏样本，
稳定性高，样本制备简单

灵敏度相对较低，代谢物覆盖率
一般，光谱数据库与软件资源

较少，仪器昂贵

风味、加工等；而因人为或环境影响所附加的性质

则属于外在因素，即附加品质性状（Reliance Quality 
Traits, RQT） [54] ，包括新鲜程度、存储方式、防腐污染、

肉类掺假等。表 2 简要展示了部分本文中涉及到的运

用代谢组学技术分析上述肉质性状的研究。

3.1 代谢组学技术在猪肉质性状研究中的
应用

3.1.1 肉色

猪肉的颜色是消费者首先接触到的信息，也是

评估肉质的关键因素。与正常颜色相比，浅色猪肉

可能导致消费者的购买意愿降低 [68] ，而鲜红色通常

被视为新鲜和高质量的标志 [69] 。因此，研究猪肉肉

色的调控机制，深入探索不同肉色间的差异机理，

有助于更好地提升猪肉品质。Zhan 等 [55] 在浅色肉和

深色肉中的研究确定了两个与肉色性状密切相关的

代谢通路：烟酸和烟酰胺代谢通路、谷胱甘肽代谢

通路。烟酰胺可能通过类似于减少黑素体转移的机

制影响肉色 [70] ，而谷胱甘肽代谢可能通过改善氧化

肌红蛋白氧化还原稳定性的方式与肉色性状密切相

关 [71] 。Welzenbach 等 [72] 对猪背最长肌中的代谢物进

行分析，得到了与肉色性状相关的关键代谢物，包

括 1,8- 二磷酸八糖、6- 磷酸果糖、6- 磷酸葡萄糖、5- 磷
酸肌苷、磷酸甘醇酸和烟酰胺腺嘌呤二核苷酸。这

些代谢物在糖酵解和糖代谢途径中显著富集，而新

陈代谢对于肉色的影响已在多篇文章中得到提及 [73-

75] 。周浩迪等 [56] 通过分析不同肉色猪的血浆代谢组谱，

筛选出左旋肉碱和乙酰左旋碱作为预测大约克猪宰

背最长肌肉色的候选代谢标志物。分析结果表示差

异代谢物显著富集在卵巢类固醇生成、碳代谢、铁

死亡、催乳素信号通路等代谢途径中，并推测铁死

亡通路与肉色性状密切相关。

气相色谱（Gas Chromatography, GC）是最早应

用于代谢分析的技术之一，被认为是代谢组学的

“黄金标准” [47] ，常用于检测气体或挥发性液体中

的化合物。由于样本中含有的非挥发性化合物不易

直接检测到，因此 GC 在制备样本时需要额外的衍

生化 [48] 步骤。GC 将样本通过惰性载体气流（通常

是氢气、氮气、氦气）输送到色谱柱内，通过与柱

内固定相的互作从而完成化合物的分离 [49] 。GC 通

常对于非极性和挥发性化合物表现出优越的分离效

果，然而，对于高度极性、高分子量或热不稳定的

化合物可能还需进一步的优化 [50] 。

毛细管电泳（Capillary Electrophoresis, CE）是

一种高效的分离技术，利用毛细管作为分离通道，

通过电场根据质荷比将样品中的带电分子或离子移

动，从而实现它们的分离和检测 [51] 。这种独特的方

式不仅使得它能够快速、高效地分离出 GC 或 LC
难以分离的样品，并能够与 GC、LC 的结果进行互

补 [52] 。CE 仅需极少量的样本（几纳升），样品预处

理也并不复杂，其分离效率即可达到较高的水平，

对极性和带电化合物的分离效果非常出色 [53] 。此外，

由于使用毛细管而非色谱柱，CE 的运行成本相较

LC、GC 也更为经济（表 1）。

3  代谢组学技术在猪肉肉质研究中的应用

随着规模化养殖的普及，猪肉产量稳步上升，

消费者在拥有更多选择时更趋向于选购质量较好的

肉。对肉品质的评判需要综合考虑内在和外在因素，

其中猪肉本身的生理特征属于内在因素，包括外观

肉质性状（Appearance Quality Traits, AQT）如肉色、

pH 值、肌内脂肪含量（Intramuscular Fat, IMF）等；

食用品质性状（Eating Quality Traits, EQT）如嫩度、
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表 2  文献中涉及猪肉质性状的代谢组学研究

Table 2 Metabolomics research on pork quality traits in literature

样本分组 分析性状 分析样本 分析平台
分析物
类型

数据分析方法 数据分析工具 文献

猪背肌 IMF
及肉色含量

高低

肉色，
IMF 背最长肌 UPLC-MS/MS 代谢物

PCA，PLS-DA，相关
性分析

Hmisc，Cytoscape，
Metabo Analyst  [55] 

猪背肌 pH 值
及肉色高低

pH 值，
肉色

血液 UHPLC-MS/MS 代谢物
PCA，PLS-DA，t-test，
KEGG 通路富集分析，

聚类分析

R，Python 2.7.6，
CentOS 6.6  [56] 

莱芜猪 vs
约克夏猪

IMF，
风味

背最长肌 HPLC-MS/MS 代谢物，
脂质

PCA，OPLS-DA，MSEA，
KEGG 通路富集分析

SIMCA，
MetaboAnalyst  [57] 

沙子岭猪 vs
约克夏猪

肉质代谢 背最长肌 LC-MS 代谢物
PLS-DA，Pearson相关分析， 

KEGG 通路富集，单因素
方差分析

SPSS，
MetaboAnalyst  [58] 

猪热应激 脂肪代谢
脂肪细胞，
肠系膜脂
肪组织

HPLC-ESI-QTOF-MS 代谢物
PCA，KEGG 通路富集分析，

单、双因素方差分析
Mass Hunter，

MetaCore  [59] 

猪热应激 肉质代谢 背最长肌 UPLC-ESI-QTOF-MS 代谢物
PCA，PLS-DA，OPLS-DA，

单因素方差分析
SIMCA-P  [60] 

猪背肌有无
复合物涂层

新鲜度 背最长肌 无
脂质，
挥发性
化合物

两因素方差分析，
相关性分析

STATISTIX 8.1  [61] 

猪里脊不同
气体包装

腐败 里脊肉 SIFT-MS 挥发性
化合物

ANOVA 方差分析，
PCA，PLS SPSS, Origin  [62] 

猪背肌不同
冷冻时长

脂质组成 背最长肌 UPLC-TOF-MS 脂质
脂肪酸

PCA，OPLS-DA，单因
素方差分析，Pearson

相关性分析

SIMCA，SPSS，
GraphPad Prism，

ggplot2
 [63] 

白猪和黑猪
培根不同冷
藏时长

风味 五花肉
SPME-GC-MS，SPME-

GC-IMS
挥发性
化合物

ANOVA 方差分析，PCA Statistix 8.0  [64] 

猪肉糜不同
冷藏时长

腐败污染 猪肉糜 HS-SPME-GC-MS 挥发性
化合物

PCA，OPLS-DA，
单因素方差分析

SIMCA，SPSS  [65] 

不同猪肉含
量的牛肉丸

猪肉含量 里脊肉 LC- HRMS 代谢物 PCA，PLS-DA，OPLS-DA SIMCA，
MetaboAnalyst  [66] 

饲喂不同
比例桑叶
粉日龄

肉质代谢 血液 GC-TOF-MS 代谢物
PCA，OPLS-DA，t-test，

KEGG 通路富集分析
SIMCA-P，

MetaboAnalyst  [67] 

注：PCA ：主成分分析，PLS ：偏最小二乘，PLS-DA ：偏最小二乘判别分析，OPLS-DA ：正交偏最小二乘判别分析。

3.1.2 pH值

肌肉在收获后，pH 值随着肌肉内糖原消耗方

式从有氧呼吸转变为无氧呼吸，产生乳酸积累，导

致一个缓慢下降的过程。这个酸化过程将持续到糖

原被完全消耗或者 pH 值过低使糖酵解酶失活 [76] 。

pH 值的下降对肉质有多方面的影响，是猪肉颜色

的重要决定因素之一。周浩迪等 [56] 对背最长肌 pH
值不同猪的血浆进行代谢组学分析，共筛选出肌

肽、6- 磷酸果糖、1,7- 二磷酸景天庚酮糖、α- 酮戊

二酸、烟酰胺和次黄嘌呤等 6 种差异显著代谢物作

为预测大约克猪背最长肌肌肉 pH 值的候选代谢标

志物。富集分析结果表示，通路及其所涉及的代谢

物与不同肉色分组中所涉及的一致，这也说明了 pH
值和肉色具有高度相关性。其中碳代谢途径主要包

括糖酵解的碳利用途径、磷酸戊糖途径和柠檬酸循

环等，是预测猪背最长肌 pH 值最可能的代谢途径。

Zuber 等 [77] 对不同 pH 值猪背最长肌中代谢物进行分

析，得出相似的结论：pH 值变化和糖酵解能力相关。

Shen 等 [78] 对不同猪背最长肌 pH 值组的血浆进行代

谢组学分析，结果表示，pH 值对肉色有着显著的

影响，差异代谢物主要富集在与氨基酸代谢和能量

代谢有关的通路上，预测与肉质相关的血浆代谢物
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标志物包括 L- 肉碱、肌酐、鞘氨醇、L- 鸟氨酸和 D-
半乳糖胺等。值得一提的是，在对肉质性状进行相

关性分析时，结果与之前的研究相似，表明 pH 值

和肉色呈现显著相关性。综上，猪肉的 pH 值与糖

酵解、能量代谢相关途径较为密切，同时与肉色性

状高度相关。

3.1.3 肌内脂肪

肌内脂肪与猪肉的大理石花纹、风味、嫩度等

特性关联密切，多方面影响猪肉的感官品质 [79] 。利

用代谢组学技术深入探究猪肉中肌内脂肪的差异，

有望更全面地揭示影响肌内脂肪沉积的生化机制。

Zhan 等 [55] 的研究指出，参与甘油三酯代谢的关键

基因 PNPLA3 能够通过调节甘油三酯和磷脂酰基链

的生成影响 IMF 水平，导致高脂和低脂组间甘油三

酯类代谢物产生较大差异。Zhang 等 [80] 检测了剑河

白香猪和大白猪之间的代谢组成差异，结果显示肉

碱与 IMF 含量呈正相关，酰基肉碱在脂质代谢中起

着关键作用；剑河白香猪中甘油三酯含量较高，与

IMF 含量之间存在显著相关性。值得注意的是，剑

河白香猪中上调的甘油三酯碳链长度高于其他甘油

三酯，即饱和程度更高，可能是影响肉质的因素 [81] 。

Hou 等 [57] 采用相似的技术路线研究约克夏猪和莱芜

猪之间的肌内脂肪和风味前体差异，结果显示莱芜

猪肉中大部分磷脂胆碱（Phosphatidylcholine, PC）、
磷脂酰乙醇胺（Phosphatidylethanolamine, PE）显著

下调，与先前研究关于猪肉中 PC 和 PE 随 IMF 含

量增加而减少的结论相一致 [82] ；此外所有甘油三酯

均上调。Taniguchi 等 [83] 通过对不同 IMF 含量样本

的血浆的进行分析，发现血浆中的支链氨基酸与腰

眼肌中高 IMF 含量呈正相关，是潜在的生物标志物。

综上，猪肉中的肌内脂肪水平受多种因素调控，这

些研究为理解肌内脂肪与肉质调控机制提供了重要

线索。

3.2 代谢组学在猪食用肉质性状中的研究

3.2.1 猪肉风味

风味是由味觉和嗅觉综合感知得到的感受 [84,85] ，

是影响消费者购买意愿的重要因素。猪肉风味同时

受到众多挥发性成分和风味前体的影响，因此寻找

猪肉中的关键风味前体是代谢组学在风味性状中的

应用目标之一。Hou 等 [57] 的研究结果表明，猪种间

脂肪酸组成的变化可能影响了脂肪沉积以及香气风

味的差异；另外葡萄糖代谢产物，如草酰乙酸、L- 天

冬氨酸和延胡索酸等物质也可能参与改善猪肉的风

味。此外，莱芜猪和大白猪之间的多种二肽，如精

氨酸-丙氨酸和缬氨酸-精氨酸，表现出不同的丰度，

这也是导致风味差异的部分原因 [86] 。Wu 等 [87] 对 DLY
三元杂交猪（Duroc×(Landrace×Yorkshire)，DLY）、

北京黑猪、莱芜猪的香气成分和脂肪酸进行了测定。

结果显示，本地猪中己醛、10- 辛烯 -3- 醇、2,3- 辛二

酮、(E,E)-2,4- 癸二烯醛和十二烷醛等挥发性香气物

质的含量更高，这些物质是猪肉香气的主要贡献者。

此外，部分脂肪酸如 C18:1n9c 油酸、C22:6n3 DHA
和 C18:3n3 α- 亚麻酸可能是本土猪猪肉拥有独特风

味的主要因素。Zhu 等 [88] 对宁乡猪、杜洛克及其杂

交后代的背最长肌挥发性物质展开了研究，结果表

示，宁乡猪、杜宁二元杂交猪和杜洛克猪群体中的

醛类物质在 8 种物质中含量最高，是风味物质的主

要成分。此外三个猪种之间的苯甲醛相对含量存在

显著差异，而苯甲醛也是影响多种食物风味 [89-91] 的

芳香化合物，这表示其可能是影响三种猪肉的重要

因素。

3.2.2 不同加工方式对肉质风味的影响

加工是从生猪肉到食用品的必经之路。由于加

工方法的多样性，出现了多种风味迥异的猪肉产

品，如火腿、香肠、烤肉等 [92] 。利用代谢组学技

术深入研究不同加工方式对猪肉风味的内在影响机

制，有助于更好地理解加工对猪肉口感和风味的影

响，为优化加工工艺提供科学依据。Liu 等 [93] 对经

过四种烹饪处理后猪肉的风味差异展开分析，结果

表示，含氮化合物、含硫化合物和醛类化合物对烤

猪肉的香气特征起主要作用。研究提出了三种能够

区分不同烘烤方法对猪肉风味影响的生物标志物：

2,3- 二甲基吡嗪，三甲基吡嗪，以及磷脂酰胆碱

18:2-SN1。Xi 等 [94] 对腊肉中的挥发性成分进行了研

究，结果表示，镇巴腊肉中的挥发性有机化合物主

要为醛、醇和酯。在发酵和烟熏条件下，镇巴腊肉

脂肪产生了过氧化物和游离脂肪酸，脂肪水解产物

在腊肉挥发性风味成分的形成中发挥了重要作用。

这表明在腊肉制作过程中，烟熏和腌制是重要的风

味形成阶段。Zhang 等 [95] 针对超声波处理对于非烟

熏培根肉风味的影响机制展开研究，结果表示超声

波处理对挥发性脂肪酸的浓度造成了显著的影响，

鉴定出了 6 种与风味改善密切相关的挥发性风味物

质（壬醛、辛醛、庚醛、3- 甲基丁醛、乙酸正己酯

和乙酸正丙酯）。脂质经过氧化得到大量的挥发性
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脂肪酸，而酶促氧化是超声波处理后非烟熏腊肉风

味形成的重要代谢途径。

3.3 代谢组学在猪肉附加质量性状中的研究 

3.3.1 新鲜度

新鲜度是评价肉类质量的关键 RQT，也是消费

者选择肉类的一个关键指标。猪肉新鲜与否不仅代

表猪肉风味的损失程度，还与腐败变质程度息息相

关 [96] 。通过代谢组学分析可以追踪猪肉中代谢产物

的动态变化，这种方法可以揭示猪肉在不同新鲜程

度下的生化差异，为猪肉新鲜度的科学评估提供有

力支持。Gu 等 [97] 对猪背最长肌和胸肌中蛋白降解

产物的动态变化开展了研究，结果表示，精氨酸、

谷氨酸、缬氨酸和丙氨酸可以作为猪肉蛋白质降

解过程中的标志氨基酸；此外腐胺和钙含量之和与

挥发性盐基氮（食品变质或老化的指标）显著极相

关，可以用作评估肉类新鲜质量的指标。Li 等 [98] 对

猪肉贮藏过程中的特征挥发物及其代谢途径进行了

分析。结果表示，不同贮存时长的猪肉挥发性成分

组成在 PCA 以及 PLS-DA 中反映出明显的区分；而

与储存过程中生成的挥发性代谢物相关的代谢通路

主要是热反应、脂质代谢和氨基酸代谢。其中，脂

肪氧化形成的过氧化物裂解成包括醛、酮、醇和酯

在内的小有机化合物，导致猪肉气味降解；同时猪

肉中蛋白质产品降解产生的氮和硫化合物也导致猪

肉中异味的生成。

除鲜肉外，猪肉制品的风味特性也会随存储时

间变化。Deng 等 [64] 对不同猪种制作的腊肉在贮藏过

程中的挥发性风味物质变化进行了研究，结果表示，

当白猪肉制成腊肉时，风味物质的数量急剧增加，

随着存储时间的增加，风味物质的种类减少，但乙

醇等物质的含量却急剧增加。当黑猪肉制成腊肉时，

风味物质显著增加，尤其是腊肉中乙醇含量较高，

随着存储时间的增长，风味物质变化较小。由此可

见，猪肉种类和加工工艺对肉的风味也起着关键的

作用。

3.3.2 存储方式

猪肉的新鲜程度不仅受宰杀时间的影响，同时

也与存储方式有紧密的关系。适当的包装、冷藏和

储存是确保猪肉新鲜度的重要措施。合理的温度和

湿度控制有助于延缓肉类的变质过程，保持其新鲜

度和口感。Feng 等 [63] 对不同冻藏时间下猪肉脂质

的变化展开了研究。结果表示脂质氧化主要发生在

冷冻储存的第一个月，而在后续时间中脂质组成只

有轻微变化。并且提出己醛、顺 -11,14- 十二烯酸和

顺 -5,8,11,14,17- 二十二碳五烯酸为冷冻储存的潜在

生物标志物。除了最常见的冷藏方式外，通过降低

氧气含量、增加二氧化碳含量或使用其他气体进行

减缓氧化的气体包装法也用于猪肉的保存。Chen
等 [62] 对不同气体包装下猪肉的挥发性有机物和腐败

指标进行了分析。结果表示高氧低氧包装下猪肉的

挥发性化合物组成有着较大的差异。乙酸乙酯是高

氧条件下猪肉品质的重要指标，而乙醇、3- 甲基丁

醛和硫化合物可作为厌氧贮藏的指示物。此外，可

食用涂层也是储存猪肉的一种方法。Li 等 [99] 对使用

明胶作为涂层保存的猪肉进行了分析，结果表示明

胶涂层不仅有效降低了猪肉的失重率，很好的保留

了猪肉的色泽，同时也有效减缓猪肉中恶性挥发性

成分如醛类的积累，从而使猪肉保持接近鲜肉的风

味。类似的，Zhang 等 [61] 使用单宁酸 - 壳聚糖复合

物作为表面涂层存储猪肉，证明了其能够有效抑制

腐败、脂肪和蛋白质氧化，从而保持猪肉较好的感

官特性。此外，雷英杰等 [100] 开展了电子束辐照对生

鲜猪肉的保鲜作用的研究，结果表示辐照处理会减

缓生鲜肉 pH 值的上升，对微生物具有良好的杀菌

作用。

3.3.3 腐败污染

猪肉在生产、存储和销售过程中普遍面临腐败

和变质的问题，这不仅会导致巨大的经济损失，同

时会产生食品安全方面的隐患。因此，迫切需要

提出全面的变质检测方法和相关的腐败指标。代谢

组学技术为解决这一难题提供了一种全新的视角，

通过深入研究猪肉在不同阶段的代谢组变化，能

够更准确地了解其腐败和变质的生化机制。Zhao
等 [101] 对不同温度下的猪肉腐败过程进行了研究。蛋

白组学结果表示在不同温度下贮存的变质样品和对

照样品之间存在明显区别。在不同温度下共有的差

异表达蛋白可能代表着腐败相关的潜在蛋白质生物

标志物，如 LIM 结合蛋白 3（LDB3）、腺苷酸脱氨

酶（AMPD1）和肌红蛋白（MB）；代谢组学结果

表示在不同温度下可以发现表现出不同丰度的特定

高丰度代谢物，并鉴定出了多种与猪肉腐败相关的

潜在生物标志物，如杜松酸和抗坏血酸、挥发性盐

基氮（TVB-N）、腺苷 -5′- 三磷酸（ATP）、磷脂酰

胆碱（PC）等。Song 等 [65] 对猪肉糜贮藏过程中中

的挥发性腐败标志物进行了筛选。结果表示有 3 种
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化合物（即乙醇、2,3- 丁二醇和 2- 乙基 -1- 己醇）被

确认为评估猪肉糜变质的潜在标志物，可用作评价

猪肉糜腐败的质量指标。除了腐败外，代谢组学技

术还能够应用在猪肉兽药残留污染的检测中。杨兆

甜等 [102] 的研究结果表示，采用 UPLC-MS/MS 检测

兽药残留效果良好，可用于猪肉样品中多种兽药残

留的高通量快速检测。

3.4 代谢组学在肉质鉴定中的应用

3.4.1 掺假

由于肉类是人们日常生活中的必需食品，其

市场消费规模庞大。然而肉类市场也存在一些不

法行为，例如肉类掺假，商家往往用低价值肉类

替代高价值肉类（例如，用鸡肉或鸭肉替代羊

肉）以谋取更高的利益 [103] 。因此，利用代谢组学

技术鉴定猪肉掺假的流程方案具有广泛的应用前

景 [104] 。Li 等 [105] 开发了一种检测肉制品中猪肉含

量的实验流程，结果表示来自碳酸酐酶 3 的三个

肽 段（ 分 别 是 EPITVSSDQMAK、GGPLTAAYR、
HDPSLLPWTASYDPGSAK）具有出色的猪肉定量

能力，能够用于鉴定各种类型的猪肉加工产品，如

香肠、培根、火腿等等。Windarsih 等 [106] 开发了一

种对牛肉香肠中的猪肉含量进行检测的分析流程。

结果表示 LC–HRMS 可以高精度的分析出香肠中猪

肉的存在，完美区分开了牛肉香肠和掺有猪肉的香

肠，并且成功预测了香肠中的猪肉含量水平。此外

还提出了具有区分能力的代谢标志物候选者，包括

2- 花生二烯基 -sn- 甘油 -3- 磷酸酯胺、3- 羟基辛酰肉

碱、8Z,11Z,14Z- 二十三烯酸、D-(+)- 半乳糖、油酰胺、

3- 羟基十六碳酰肉碱、花生四烯酸和 α- 伊洛斯特瑞

酸。类似的，他们还采用相似的检测流程对牛肉丸

中的猪肉含量进行了分析 [66] ，同样得到了较好的区

分结果。

3.4.2 品种品系

中国是世界上猪种遗传资源最丰富的国家之

一，拥有世界上近三分之一的猪种 [107,108] 。由于遗传、

环境、饲喂等多重因素的影响，不同猪种在肉质风

味、生长、胴体等性状上存在一定差异 [109] 。通过代

谢组学技术分析鉴定猪种之间的差异，不仅能提供

高精度的不同猪种间肉类鉴定方法，还能更好的解

析猪肉质等表型性状的遗传规律。Liu 等 [110] 对川藏

黑猪和 DLY 杂交猪的猪肉进行分析，探究川藏黑猪

的肉质特性。结果表示，川藏黑猪的肉质性状在多

个方面都要高于 DLY 猪，在脂肪代谢中，川藏黑猪

脂肪酰化合物的水平要显著高于 DLY 猪，而川藏黑

猪的背最长肌和腰大肌与脂肪酸相关的 KEGG 富集

通路分别是不饱和脂肪酸合成和脂肪酸代谢，这也

呼应了中国本地猪肌肉不饱和脂肪酸含量丰富的观

点 [111] 。此外，川藏黑猪和 DLY 猪在能量代谢和嘌

呤代谢途径中也有着显著的差异。Song 等 [112] 探讨

了杜洛克猪、桃源黑猪和湘村黑猪产肉量和肉质差

异的分子基础，结果表示三种猪之间的代谢物组成

差异较大，差异表达代谢物占所有代谢物的 90% 以

上，中国地方猪种的代谢物组成更为相似，且都与

杜洛克有显著差异，这与猪种间肉质和肌纤维特性

的研究结果一致。在三个猪种的背最长肌中鉴定出

24 种差异代谢物，显著富集在苯丙氨酸代谢、甘油

脂质代谢、β- 丙氨酸代谢和丙酸代谢途径中；此外，

差异代谢物中的 β- 丙氨酸和苹果酸可能分别与肌肉

生长和 WHC 有关。

3.4.3 饲养条件

    除了先天的遗传影响之外，猪出生之后的管

理方案、饲料种类、饲养环境等也会在各方面影

响猪的生长，从而改变猪的胴体肉质特性。有报

道表示，日粮中的蛋白质减少到美国国家研究委

员会标准的 15%~20% 能够增加生长育肥猪的 IMF
含量 [113] ，基于此，Jiang 等 [114] 对饲喂低蛋白日粮

（LPD）以及补充甘氨酸的低蛋白日粮（LPDG）对

猪的影响展开了研究。结果表示，LPDG 消除了低

蛋白质对猪生长性能的影响，并且显著增强了肌内

脂肪的沉淀。在代谢物层面，接受正常日粮、LPD、

LPDG 饲喂的猪骨骼肌代谢组有着明显的区别，并

且低蛋白饮食中补充甘氨酸增加了肌肉中酪氨酸、

谷氨酸和 N- 乙酰 - 天冬氨酸的含量，可以促进非

必需氨基酸和泛酸的合成，从而促进蛋白质合成和

猪生长。Wang 等 [115] 对饲喂 1% 共轭亚油酸 (CLA)
的猪肉质变化及其脂肪酸组成展开了调查。结果表

示 CLA 显著改变了猪肠道代谢谱和短链脂肪酸的

组成，增加了肌肉中甘油酯的相对水平，并且甘油

酯和二酰基甘油中的三酰甘油和二酰甘油水平在

CLA 处理后增加，从而增强了肌肉中的脂质积累和

代谢。邓世阳等 [67] 对日粮中添加桑叶粉对二花脸猪

生长性能、脂肪沉积及血清代谢组的影响展开了研

究。结果表示日粮中添加桑叶粉后可能通过改变多

条脂肪代谢途径来减少体脂的沉积，如半乳糖 / 葡
萄糖代谢、柠檬酸循环、丙酮酸代谢和氨基酸代谢
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等代谢途径。

    除了饲喂策略外，猪饲养管理也同样重要。猪

热应激（Heat Stress, HS）能够对猪生长和肉质代

谢造成负面影响 [116] ，因此探索猪在热应激下的肌肉

代谢物的变化具有探究意义。Gao 等 [60] 对热应激肥

育猪的背最长肌的代谢组学变化展开了研究。结果

表示，在三个处理之间有 9 种代谢产物（L- 肌肽、

ACH、IMP、L- 肉碱等）存在显著差异，这些代谢

产物与损伤修复、脂质氧化和蛋白质氧化以及神经

调节功能，以及抗应激能力和肉质密切相关，最终

得出恒定热应激影响背最长肌的代谢产物，并导致

育肥猪抗氧化和肉质变化的结论。Qu 等 [59] 针对热

应激对猪脂肪细胞代谢的影响开展了研究，结果表

示 HS 处理的培养细胞中三酰甘油的量增加，单酰

甘油的量减少；饱和脂肪酸和单不饱和脂肪酸的浓

度也较对照组升高。在动物实验中，受热应激动物

的血清亚油酸、总多不饱和脂肪酸含量增加，总饱

和脂肪酸含量减少。这些结果表明，HS 处理增强

了脂原生代谢途径，同时抑制了脂肪酸氧化。

4  代谢组学在猪肉质研究上的趋势和展望

  代谢组学技术由于其高通量、高灵敏度、高可

靠性等优点，已经广泛应用在猪的肉质研究中。但

其本身还存在着部分短板，如由于代谢物的多样性

（极性、分子量、热稳定性或挥发性等），样品制备

步骤、分离方法、仪器平台和参数的变化都会影响

到检测结果；代谢组学的下机数据会产生大量的高

维复杂数据集，但参考数据库不完整不统一，难以

完全注释检测到的物质，因此有相当大一部分未知

代谢物数据没有得到有效利用。另外，代谢组学分

析的平台、流程等也因各个科研团队的条件、目标

的不同而各有千秋，没有一个统一的分析标准，这

也导致了代谢组学数据的通用和复现能力较差。虽

然肉质代谢组学在肉质鉴定中的作用日益凸显，但

当前的研究大多仅限于采用单一的分析平台，这在

一定程度上限制了对代谢过程全面深入的理解。为

了更全面、准确地揭示肉质性状的代谢基础，未来

的研究趋势将倾向于采用多分析平台的策略，从不

同维度、层面全面解析代谢组学数据，从而更加全

面地揭示肉质性状背后的代谢机制。

  而随着猪肉肉质越来越受到消费者的重视，肉

质层面的代谢组学研究越来越广泛，开发更有效的

鉴定未知代谢物的方案，构建统一的猪肉质代谢组

学分析流程标准，建立完整的肉质代谢物数据库是

很有必要的。其次，猪肉质代谢组研究在部分方向

上有所欠缺，如在肉质嫩度差异与代谢组成之间的

关系只有少部分在牛肉上的报道，而没有在猪肉上

的深入探究。因此，应当通过代谢组学方法去全方

位深入探索猪肉肉质性状差异背后的代谢机制，才

能为猪选育改良提供更加系统的信息。此外，尽管

肉质代谢组学已经对多种性状进行了详尽的分析，

但许多研究结果主要侧重于代谢途径、判别分析和

生物标记物，而对代谢产物对肉质改变的具体影响

机制缺乏进一步深入的探讨。这使得其在肉质改良

方面提供的帮助显得稍显片面。因此，目前多组学

联合分析的方法正逐渐成为组学研究的主流方向，

在肉质研究领域也不例外。肉质代谢组学通过与转

录组学、蛋白组学、基因组学等相结合，能够提供

更全面的、分子层面的解析，进一步深化对肉质差

异及其形成机制的理解。这种综合性的多组学联合

分析有望揭示代谢产物与其他生物分子之间的相互

作用，为肉质性状的精细调控和改良提供更为深入

和全面的认识。因此，未来在肉质研究中，通过整

合多组学信息，将有助于更全面、系统地理解肉质

性状形成的分子机制，为肉类生产提供科学的指导

和支持。
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