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酸胁迫下乳酸乳球菌 IMAU51121的代谢组学研究
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摘要：【目的】探究酸胁迫下乳酸乳球菌（Lactococcus lactis，L . lactis）IMAU51121 的代谢物变化。【方法】将

L . lactis IMAU51121 在 pH 为 4.0 的 GM17 肉汤培养基中酸胁迫 0.5 h，用液相色谱-质谱联用（LC-MS）技

术检测酸胁迫前后的代谢物变化，采用多元统计方法对代谢组学数据进行比较分析。【结果】共鉴定到

1 178 种代谢物，根据变量投影重要性（VIP）≥1、P<0.05 和差异倍数（FC）>1.2 的条件共筛选到 20 种主要

差异代谢物。在酸胁迫后，L-组氨酸、天冬氨酸、异亮氨酸等 11 种代谢物相对含量增加，瓜氨酸、β-酪氨

酸、尿苷二磷酸（UDP）-葡萄糖等 9 种代谢物相对含量下降。KEGG 通路富集及拓扑分析表明，酸胁迫影

响了精氨酸生物合成、半乳糖代谢等 5 条关键差异代谢通路。【结论】酸胁迫影响 L. lactis IMAU51121 的

生长和代谢，L. lactis IMAU51121 通过调整氨基酸、糖、脂类、核苷酸等物质水平及代谢通路来抵御酸

胁迫。
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Abstract: [Objective] The aim of the study is to investigate the metabolite changes of Lactococcus lactis 

(L. lactis) IMAU51121 under acid stress. [Method] L. lactis IMAU51121 was exposed to acid stress in the GM17 

liquid medium at pH 4.0 for 0.5 h. The metabolites changes before and after acid stress were detected by liquid 

chromatography-mass spectrometry (LC-MS). The multivariate statistical analysis was performed for 

metabolomics data. [Result] In total, 1 178 metabolites were identified, from which 20 major differential 

metabolites were screened based on variable importance in projection (VIP)≥1, P<0.05, and fold change (FC)>

1.2. After acid stress, 11 metabolites showed increased relative content, including L-histidine, aspartic acid, and 

isoleucine, while 9 metabolites demonstrated decreased relative content, including citrulline, β -tyrosine, and 

uridine diphosphate (UDP)-glucose. KEGG pathway enrichment and topological analysis revealed that acid stress 

affected five key differential metabolic pathways, including arginine biosynthesis and galactose metabolism. 

[Conclusion] Acid stress affects the growth and metabolism of L. lactis IMAU51121, which responds to acid 

stress by adjusting the levels of amino acids, sugars, lipids, and nucleotides and the metabolic pathways.

Keywords: Lactococcus lactis; acid stress; metabolomics; differential metabolite

基金项目：内 蒙 古 自 然 科 学 基 金 项 目（2023MS03046）；内 蒙 古 农 业 大 学 食 品 科 学 与 工 程 学 院 科 技 计 划 重 点 项 目

（SPKJ202205）。

通信作者：包秋华（1973—），女，博士，副研究员，硕士研究生导师，主要从事乳品微生物研究。E-mail： nmgbqh@126.com

收稿日期：2023⁃12⁃04 修回日期：2024⁃02⁃12

［文章编号］ 1673-1689（2025）02-0071-09DOI：10.12441/spyswjs.20231204001

71



Journal of Food Science and Biotechnology 总第  299 期  | 2025 年  2 月  | 食品与生物技术学报

L. lactis 是发酵工业中有重要作用的乳酸菌，

主要用于生产发酵乳、奶酪和奶油等发酵制品［1-2］。

L. lactis 是嗜中性乳酸菌，生长的最佳 pH 为 6.3~

6.9［3-4］。发酵过程中产生的酸性产物（主要是乳

酸）的积累会使介质酸化，导致 pH 持续降低，因此

酸胁迫是 L. lactis 面临的主要胁迫之一［5-6］。酸胁

迫严重影响 L. lactis的正常生长、代谢活性及其作

为发酵剂的工业性能［7］。

代谢组学分析是观察细胞整体代谢情况的

有效方法，并能在特定条件下对细胞状态进行无

偏估计，常用于分析微生物特征，如细胞应激反

应、高产机制和微生物群落的相互作用［8-9］。利用

代谢组学比较乳酸菌在环境应激状态下代谢产

物的差异，进一步阐明代谢途径的变化，是揭示

乳酸菌在逆境下应激策略的重要方法［10］。近年

来，已有越来越多的研究利用代谢组学成功地揭

示了代谢物在抵御外源性应激因素中的重要作

用。Zhang 等［11］利用非靶向代谢组学分析发现戊

糖片球菌（Pediococcus pentosaceus）R1 在氧化应

激下产生了大量代谢产物，如氨基酸、碳水化合

物、去甲肾上腺素和甘油，以提供能量并修复细

胞损伤。Zhai 等［12］通过 LC-MS 分析代谢组学得

出，植物乳植杆菌通过调节细胞外聚合物物质的

生物合成、维持相对稳定的核酸代谢和启动能量

守恒来抵御镉胁迫。Nugroho 等［13］利用毛细管电

泳-飞行时间质谱法（CE-TOFMS）分析了酿酒酵

母在不同浓度乳酸胁迫下代谢产物的变化，发现

酸胁迫下三磷酸腺苷（ATP）、谷胱甘肽和脯氨酸

的浓度增加，能量代谢、氧化还原平衡和氨基酸

组成的变化有助于提高酿酒酵母对乳酸胁迫的

耐受性。

代谢组学在 L. lactis对乳酸胁迫的应激变化中

的应用研究相对较少，因此作者以课题组前期筛选

的 1株发酵特性良好的耐酸 L. lactis IMAU51121为

研究对象，用 LC-MS 技术分析 L. lactis IMAU51121

在酸胁迫前后的代谢产物变化 ，探索 L. lactis 

IMAU51121应答酸胁迫的代谢机制。

1　材料与方法

1.1　材料与试剂

L. lactis IMAU51121（原始编号 XGL9-3）：内

蒙古农业大学乳品生物技术与工程教育部重点实

验室；甲醇、乙腈：色谱级，美国 Fisher Chemical公

司；甲酸：色谱级，德国 CNW 科技公司；异丙醇：色

谱级，德国 Merck公司；L-2-氯苯丙氨酸：海泰坦科

技股份有限公司；M17 肉汤培养基：广东中山百微

生物技术有限公司；葡萄糖、乳酸：分析纯，天津市

鑫铂特化工有限公司。

1.2　仪器与设备

超 高 效 液 相 色 谱 串 联 傅 里 叶 变 换 质 谱 ：

UHPLC-Q Exactive HF-X 型，美国赛默飞世尔科技

公司；色谱柱（100 mm×2.1 mm×1.8 µm）：HSS T3

型，美国 Waters 公司；氮气吹扫仪：JXDC-20 型，上

海净信实业发展有限公司；恒温培养箱：DHP-9272

型，上海一恒科技有限公司；高压蒸汽灭菌锅：

SX-700型，日本 Tomy Digital Biology公司。

1.3　菌株活化

将保存于冻存管的 L. lactis IMAU51121 接种

到 GM17 肉汤培养基（M17 肉汤培养基中添加

5 g/L 的葡萄糖）中，30 ℃培养 12~14 h，按接种体

积分数 2% 活化 2次，第 3代菌液用于后续试验。

1.4　L. lactis IMAU51121酸胁迫处理

1.4.1　不同 pH 下活菌数的测定　

从 5 mL 活化后的菌液中取 500 µL 作为对照

组，置于质量分数 0.85% 生理盐水中，进行 10倍梯

度稀释，用平板计数法进行活菌计数。然后将剩

余 4.5 mL 菌液于 4 000 g 离心 3 min，收集菌泥，用

质量分数 0.85% 生理盐水洗涤并重悬于等体积的

pH 分别为 4.5、4.0、3.5（乳酸调节）的 GM17液体培

养基中，于 30 ℃培养 2 h，取 500 µL菌液进行 10倍

梯度稀释至合适浓度，进行平板活菌计数。

1.4.2　酸处理时间的确定　

从 5 mL 活化后的菌液中取 500 µL 作为对照

组 ，处 理 方 法 同 1.4.1。 将 剩 余 4.5 mL 菌 液 于

4 000 g离心 3 min，收集菌泥，用生理盐水洗涤后，

加入等体积 pH 4.0（乳酸调节）的 GM17 液体培养

基进行酸胁迫，于 30 ℃培养。在 15、30、45、60、75、

90、105、120 min时，取 500 µL菌液分别稀释 1×10-4

倍、1×10-5倍、1×10-6倍，之后进行平板活菌计数。

1.5　代谢组学分析

1.5.1　样品制备　

将 L. lactis IMAU51121 置 于 pH 为 4.0 的

GM17 液体培养基中酸胁迫 30 min 作为酸处理样

本，以未进行酸处理的样本为对照组，每组重复

6 次。分别吸取 200 µL 样本于 1.5 mL 离心管中，
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加入 400 µL 提取液，提取液为 V（乙腈）∶V（甲醇）=

1∶1，涡旋 30 s，超声（5 ℃、40 kHz）30 min，然后于

-20 ℃ 下 静 置 30 min，于 4 ℃ 、13 000 g 离 心

15 min，移取上清液，氮气吹干，加入 100 µL 复溶

液，复溶液为 V（乙腈）∶V（水）=1∶1，超声（5 ℃ 、

40 kHz）5 min，于 4 ℃、13 000 g条件下离心 5 min，

移取上清液至带有内衬管的进样小瓶中，上机分

析。另外，每个样本分别移取 20 µL 上清液，混合

后作为质控（quality control，QC）样本。

1.5.2　色谱条件　

色 谱 柱 为 HSS T3；流 动 相 A 为 体 积 分 数

95.0% 超纯水和体积分数 5.0% 乙腈（含体积分数

0.1% 甲酸），流动相 B 为体积分数 47.5% 乙腈、体

积分数 47.5% 异丙醇和体积分数 5.0% 超纯水（含

体积分数 0.1% 甲酸）。进样量 2 μL，柱温 40 ℃，梯

度洗脱程序见表 1。

1.5.3　质谱条件　

样品质谱信号采集采用正负离子扫描模式，

扫 描 范 围 m/z 为 70~1 050 。 鞘 气 的 气 压 为

345 kPa，辅助气的气压为 90 kPa，辅助气加热温

度为 425 ℃，正模式离子喷雾电压设置为 3 500 V，

负模式离子喷雾电压设置为-3 500 V，离子传输

管温度为 325 ℃ 。一级质谱分辨率为 60 000，

二级 质 谱 分 辨 率 为 7 500，用 数 据 依 赖 采 集

（data dependent acquisition，DDA）模式采集数据。

1.6　数据分析

将 LC-MS 原始数据导入代谢组学处理软件  

Progenesis QI 进行数据前处理，将质谱信息与代

谢 公 共 数 据 库 KEGG（http：//www. kegg. jp/kegg/

compound/）、HMDB （http：//www. hmdb. ca/）和

Metlin（https：//metlin. scripps.edu/）进行匹配注释，

得到代谢物信息。原始数据经前处理后采用主成

分分析（principal component analysis，PCA）观察所

有样品的聚类模式和组内样品的重复性，用正交

偏 最 小 二 乘 判 别 分 析（orthogonal partial least-

square discriminate analysis，OPLS-DA）方法区分

组间差异以及筛选潜在标志代谢物。以 VIP≥1、

P<0.05 及 FC>1.2 为标准筛选显著差异代谢物，

并进行分类分析。利用 KEGG 通路富集分析和拓

扑分析对显著差异代谢物进行关键代谢通路

筛选。

2　结果与讨论

2.1　不同 pH 条件下酸胁迫对 L. lactis IMAU51121

活菌数的影响

在乳酸乳球菌生长过程中，由于酸性代谢产

物的积累，细胞外 pH 通常会降至 4.5~5.0［14］。因此

分 别 在 pH 为 4.5、4.0、3.5 条 件 下 对 L. lactis 

IMAU51121 进行酸胁迫，2 h 后测定活菌数，以未

进行酸处理的菌液作为对照组。由图 1 可知 ，

L. lactis IMAU51121 对照组的活菌数为 1.071×108 

CFU/mL，在 pH 4.5 和 pH 4.0 胁迫 2 h 的条件下，活

菌数分别为 9.550×107、5.888×107 CFU/mL，与对照

组 相 比 没 有 显 著 性 差 异 。 然 而 L. lactis 

IMAU51121 在 pH 3.5 条 件 下 的 活 菌 数 下 降 到

2.818×105 CFU/mL，与对照组相比差异显著，表明

此时 L. lactis IMAU51121 的活力受到了酸胁迫的

严重影响。

图 1　L.  lactis IMAU51121在不同 pH 下的活菌数

Fig. 1　Viable count of L. lactis IMAU51121 exposed to different pH

表 1　流动相梯度洗脱程序

Table 1　Gradient elution procedure of mobile phase

时间/min

0

3.5

5.0

5.5

7.4

7.6

7.8

9.0

10.0

流量/（μL/min）

400

400

400

400

600

600

500

400

400

流动相 A

体积分数/%

100.0

75.5

35.0

0

0

48.5

100.0

100.0

100.0

流动相 B

体积分数/%

0

24.5

65.0

100.0

100.0

51.5

0

0

0
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2.2　酸处理时间的确定

为了确定酸处理时间，在 pH 4.0 条件下测定

不同胁迫时间对 L. lactis IMAU51121 存活率的影

响 ，见 图 2。 L. lactis IMAU51121 经 乳 酸 胁 迫

15 min时的存活率为 97.9%，胁迫 30 min时的存活

率为 92.8%，未发生显著变化。胁迫 45 min 时

L. lactis IMAU51121 的 存 活 率 显 著 下 降 ，为

77.1%，且存活率随着酸胁迫时间的延长而逐渐降

低，到 120 min时存活率为 45.8%。

L. lactis IMAU51121 在 pH 4.0 条件下胁迫

30 min 时的存活率未显著下降，此时菌体既受到

了充分的酸刺激又保持了一定的菌活力，因此选

择此条件作为 L. lactis IMAU51121 后续代谢组学

分析的酸处理条件。

2.3　酸胁迫下 L. lactis IMAU51121 代谢物的 PCA

分析

PCA 是一种反映群体之间总体差异和相似性

的统计方法，该方法根据样本之间的差异对样本进

行分离，并确保没有显著的异常值。对 L. lactis 

IMAU51121 对照组（未进行酸处理）和酸处理

组（pH 4.0 下胁迫 30 min）的检测数据进行 PCA

分析，见图 3。在正离子（ESI+）和负离子（ESI-）

模式下，QC样本紧密靠拢，说明该方法具有良好的

稳定性和重复性。2种模式下对照组和酸处理组的

组内数据较为聚集，说明试验数据具有平行性；2组

距离较远且分离明显，说明酸胁迫可以明显改变

L. lactis IMAU51121的细胞内代谢产物。

2.4　酸 胁 迫 下 L. lactis IMAU51121 代 谢 物 的

OPLS-DA 分析

使用 OPLS-DA 模型对 L. lactis IMAU51121

的 胞 内 代 谢 物 进 行 比 较 ，OPLS-DA 模 型 可 以

确定组间模型的稳健性、预测能力、可靠性和

显著性。如图 4 所示，正离子模式下 OPLS-DA

模型的可解释度 R2
y=0.996，预测度 Q2=0.96；负

离子模式下解释度 R2
y=0.997，预测度 Q2=0.965。

表明 OPLS-DA 的结果可信度较高，并确定了所

有 样 本 之 间 的 大 部 分 变 化 。 此 外 ，为 避 免

OPLS-DA 的过度拟合，进行了交叉验证，对正、

负离子模式下的 2 组数据进行 200 次置换检验，

Q2 在 y 轴 上 的 置 换 检 验 截 距 分 别 为 -0.079 2

和-0.112 7，均小于 0，表明 OPLS-DA 模型在该研

究中有效性较高。

2.5　差异代谢物筛选

对代谢组原始数据进行处理后共鉴定出 1 178

图 3　不同处理样本和 QC 样本的 PCA

Fig. 3　PCA of different treatment samples and QC samples

图 2　L.  lactis IMAU51121 在 pH 4.0 的条件下处理不同时间

的存活率

Fig. 2　Survival rate of L.  lactis IMAU51121 exposed to pH 4.0 

for different time periods
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种已知代谢物，在正离子模式下鉴定出 640种代谢

物，在负离子模式下鉴定出 538种代谢物。为了研

究酸胁迫前后 L. lactis IMAU51121的代谢物差异，

根据 OPLS-DA 模型分析结果，以 VIP≥1、P<0.05和

FC>1.2为标准，共筛选出 20种主要差异代谢物，见

表 2。酸胁迫处理后，L. lactis IMAU51121 的细胞

差异代谢物主要分为 5类，分别为氨基酸类、糖类、

脂类、核苷酸类以及其他类。

图 4　不同处理样本的 OPLS-DA 分析

Fig. 4　OPLS-DA analysis of different treatment samples

表 2　酸处理下 L. lactis IMAU51121的主要差异代谢物

Table 2　Main differential metabolites of L. lactis IMAU51121 under acid treatment

类别

氨基酸类

糖类

脂类

核苷酸类

其他类

名称

L-组氨酸

天冬氨酸

异亮氨酸

赖氨酸

L-谷氨酰胺

瓜氨酸

β-酪氨酸

乳果糖

UDP-葡萄糖

UDP-D-半乳糖

3-甲基亚油酸

10-硝基亚油酸

棕榈酸

豆蔻酸

尿苷

一磷酸鸟苷（GMP）

黄嘌呤

肌苷

去甲肾上腺素

琥珀酸

分子式

C6H11N3O

C4H7NO4

C6H13NO2

C6H14N2O2

C5H10N2O3

C6H13N3O3

C9H11NO3

C12H22O11

C15H24N2O17P2

C15H24N2O17P2

C9H16O4

C18H31NO4

C16H32O2

C14H28O2

C9H12N2O6

C10H14N5O8P

C5H4N4O2

C10H12N4O5

C8H11NO3

C4H6O4

保留时间/min

3.366 4

6.002 9

2.183 1

2.516 6

0.630 7

0.623 1

3.116 8

0.630 7

0.635 0

0.801 9

6.126 3

5.618 5

6.002 9

5.541 7

1.791 6

0.690 5

2.460 4

2.053 8

1.696 2

1.591 1

质荷比

346.197

286.310

242.186

332.181

147.076

176.103

180.066

365.105

565.048

565.047

171.101

308.222

274.274

292.227

243.062

362.051

151.025

267.074

389.166

117.018

变化趋势

↑

↑

↑

↑

↑

↓

↓

↑

↓

↓

↑

↑

↑

↓

↑

↓

↓

↓

↑

↓

注：“↑”、“↓”分别代表 L.  lactis IMAU51121 酸胁迫组与对照组相比差异代谢物显著增加或显著下降（P<0.05）。
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2.6　主要差异代谢物分类分析

2.6.1　氨基酸类　

L. lactis IMAU51121 在酸胁迫后，氨基酸类

的主要差异代谢物有 7 种，其中 L-组氨酸、天冬

氨酸、异亮氨酸、赖氨酸和 L-谷氨酰胺的相对含

量显著增加。氨基酸可作为前体参与调节胞内

pH 稳态、ATP 生成和蛋白质合成，与调节细胞耐

酸性能密切相关［15］。Broadbent 等［16］研究表明，

细 胞 内 组 氨 酸 的 积 累 有 助 于 干 酪 乳 酪 杆 菌

ATCC334 抵抗酸损伤，并使其在 pH 2.5 时的存活

率提高了 100 倍以上。这可能与组氨酸咪唑基

团在细胞内的缓冲作用有关［17］。Wu 等［18］发现

外源添加天冬氨酸可提高 H+-ATP 酶活性和细胞

内 ATP 浓度，促进细胞排出 H+ ；同时天冬氨酸还

产生过量的 NH4
+，可通过中和细胞内质子来保护

细胞免受酸胁迫。异亮氨酸、亮氨酸和缬氨酸是

必需氨基酸，也被称为支链氨基酸（BCAA）［19］。

有报道称，暴露于酸性条件下的变形链球菌的异

亮氨酸水平升高，异亮氨酸的生物合成会产生

NH3
+，它可以通过与质子反应生成氨来改善细胞

质的酸化，BCAA 的脱氨作用可通过维持细胞内

pH 稳定来抵御酸胁迫［20］。异亮氨酸还可以作为

细菌的能源和支链脂肪酸的前体，而支链脂肪酸

是主要的膜脂肪酸［21］。此外，氨基酸脱羧已被证

明是细菌在酸胁迫下维持细胞内部 pH 稳态的有

效方法之一，其中赖氨酸可以在赖氨酸脱羧酶的

催化作用下消耗细胞内 H+，从而减轻酸胁迫的负

面影响［22］。L-谷氨酰胺在氮的分解代谢和合成

代谢中起着重要作用，也是其他氨基酸和核苷酸

生物合成的前体［23］。因此推测，细胞可能通过合

成更多的前体来应对酸胁迫。在本研究中，瓜氨

酸与 β -酪氨酸在酸胁迫下相对含量的减少可能

是由于 L. lactis IMAU51121 利用消耗导致的。

2.6.2　糖类　

L. lactis IMAU51121 在酸胁迫后的糖类差异

代谢物有 3 种 ，其中乳果糖的相对含量显著升

高，UDP-葡萄糖和 UDP-D-半乳糖的相对含量显

著减少。乳果糖是一种由乳糖异构化的二糖［24］，

作为一种公认的益生元，有助于乳酸菌和益生菌

的生存 、生长及活性提高［25］。 UDP-葡萄糖和

UDP-D-半乳糖是碳水化合物、乳糖及糖脂类的

代谢前体［26］。细胞在酸胁迫下消耗更多的 ATP，

糖代谢的能量主要用于抵御酸环境［27］。一些研

究表明，UDP-葡萄糖作为一种内部信号分子，可

控制耐受高渗透压、高温和酸胁迫所需基因的

表达［28］。

2.6.3　脂类　

L. lactis IMAU51121 在酸胁迫后的主要脂类

差异代谢物有 4种，其中不饱和脂肪酸 3-甲基亚油

酸和 10-硝基亚油酸与饱和脂肪酸棕榈酸的相对

含量显著增加，饱和脂肪酸肉豆蔻酸的相对含量

显著减少。乳酸菌可以通过调节膜脂肪酸的组成

改变膜流动性以减少细胞损伤［19］。膜的流动性取

决于不饱和脂肪酸与饱和脂肪酸的比值（U/S），增

加不饱和脂肪酸含量来提高膜的流动性是乳酸菌

应对酸胁迫的方式之一［29-30］。研究表明，植物乳

植杆菌 ZDY2013 经过酸预适应后显著增加了饱

和脂肪酸和环丙烷的比例［31］。饱和脂肪酸含量的

增加可增强细胞膜的刚性，限制了质子流入，从而

维持细胞内 pH 稳态，这也是乳酸菌抵御酸胁迫的

一种方式［32］。

2.6.4　核苷酸类　

L. lactis IMAU51121 在酸胁迫后的主要核苷

酸类差异代谢物有 4 种，其中 GMP、黄嘌呤和肌

苷在酸胁迫后受到严重抑制，相对含量显著降

低。推测是因为酸胁迫对细胞中 ATP 造成损伤，

并增加了能量消耗。核苷酸是 DNA 和 RNA 合成

的前体，是细胞生长和繁殖的基本物质［33］。核苷

酸 的 合 成 需 要 消 耗 能 量 ，例 如 腺 苷（AMP）或

GMP 从头合成需要消耗 5 个 ATP、6 个高能磷酸

键和 1 个 ATP［23］。因此 L. lactis IMAU51121 可通

过减少核苷酸的合成来保存能量，提高对乳酸的

耐受性。而尿苷相对含量显著增加，这有助于

L. lactis IMAU51121 在酸胁迫下维持细胞功能和

稳态［34］。

2.6.5　其他类　

去甲肾上腺素在酸胁迫后相对含量显著

增加，琥珀酸相对含量显著减少。 ATP 对乳酸

菌在逆境下的生存至关重要。去甲肾上腺素

含有许多甲基，可以促使细菌生长［11］。推测去
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甲肾上腺素是作为 L. lactis IMAU51121 生长的能

量来源来应对酸胁迫。细菌的生长繁殖会产生琥

珀酸，琥珀酸是一种有机酸，会抑制细胞生长［35］。

琥珀酸的相对含量显著下降可能是由于酸胁迫抑

制 L. lactis IMAU51121的生长导致的。

2.7　差异代谢物的 KEGG 关键代谢通路分析

为了确定差异代谢物参与的高度相关的代

谢通路，对筛选的 20 个差异代谢物进行 KEGG

通路富集分析和拓扑分析，再通过 P 值及 Impact

值综合筛选，得到 5 条在酸胁迫条件下对菌体重

要的代谢通路，见表 3。差异代谢物参与了 5 个

关键代谢通路，其中 3 条代谢通路与氨基酸代谢

有关，说明酸胁迫对 L. lactis IMAU51121 的氨基

酸代谢产生了显著影响。精氨酸是乳酸菌耐受

酸胁迫的重要物质，乳酸菌将精氨酸转运到胞

内 ，伴随 ATP 的产生 ，经过多种酶的催化生成

NH3 和 CO2，NH3 和 CO2 可中和酸性质子，产生的

ATP 可将质子泵出胞外来维持胞内 pH 稳定［36］。

天冬氨酸代谢生成的草酰乙酸和谷氨酸分别参

与三羧酸循环和谷氨酸脱羧酶途径，为细胞提

供能量［37］。赖氨酸通过脱羧来消耗胞内质子，

维持胞内 pH 平衡［22］。半乳糖参与糖酵解途径

产生能量，碳水化合物代谢是细胞产生能量的

主要途径，对乳酸菌的耐酸性至关重要［38］。嘌

呤核苷酸对能量代谢以及 DNA、RNA 和蛋白质

合成发挥关键作用，Ryssel 等［39］研究发现，嘌呤

代 谢 中 的 PurA 和 GuaB 可 催 化 转 化 AMP 和

GMP，这有助于乳酸乳球菌在酸胁迫下生存。

3　结论

作 者 向 培 养 基 中 添 加 乳 酸 诱 导 L. lactis 

IMAU51121 酸 胁 迫 应 激 ，利 用 LC-MS 分 析

L. lactis IMAU51121在酸胁迫前后的代谢物变化。

通过多变量统计分析方法共筛选出 20个主要差异

代谢物，分别为氨基酸类、糖类、脂类、核苷酸类和

其他类代谢物。酸胁迫后氨基酸类物质的相对含

量普遍增加，如 L-组氨酸、天冬氨酸、异亮氨酸等；

大部分糖类物质的相对含量减少，如 UDP-葡萄

糖、UDP-D-半乳糖 ；脂类物质中不饱和脂肪酸

3-甲基亚油酸和 10-硝基亚油酸的相对含量增加；

核苷酸类物质的相对含量普遍减少，如 GMP、黄

嘌呤、肌苷；有机酸如琥珀酸的相对含量减少。此

外，酸胁迫下代谢通路也会发生改变。推测酸胁

迫下 L. lactis IMAU51121 通过代谢调节胞内 pH

平衡、细胞膜流动性和能量的产生来抵御酸胁迫。

该研究为了解 L. lactis IMAU51121 在酸胁迫下的

代谢调控机制提供理论基础，并为后续菌株的开

发利用提供参考。
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