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摘   要   微重力作为典型的空间环境因素，对植物生长发育的影响机制是空间生命科学的研究热点。微重力环

境直接或间接影响植物代谢，并引起许多生理适应。 随着系统生物学的发展，代谢网络模型使微重力环境下的

植物代谢建模成为可能。采用流平衡分析方法对模式植物拟南芥不同组织的代谢网络进行分析，研究微重力对拟

南芥生长发育的影响机制。通过比较空间与地面条件下拟南芥的生物质产量，发现空间条件下拟南芥黄化幼苗、

幼苗、芽、根、下胚轴的生物量分别下降了 33.00%，51.52%，6.89%，12.53%，11.70%，与空间环境下拟南芥

的长势变化趋势一致。代谢通路富集分析发现，微重力使得拟南芥的碳固定等通路下调，而磷酸戊糖途径上调，

初步解析了微重力对拟南芥生长发育的影响机制，也验证了流平衡方法用于微重力生物学效应研究中的可行性。
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Abstract    As a typical space environmental factor, the influence mechanism of microgravity on plants
is  a  research  hotspot  in  space  life  science.  The  microgravity  environment  directly  or  indirectly  affects

plant metabolism and induces many physiological adaptations. With the development of systems biology,

the metabolic network model enables the modeling of plant metabolism in microgravity. In this study,

the  flux  balance  analysis  method was  used  to  study the  metabolic  networks  of  different  tissues  of  the

model  plant Arabidopsis  thaliana,  and  to  explore  the  mechanism  of  the  effect  of  microgravity  on  the

growth  and  development  of  Arabidopsis  thaliana.  By  comparing  the  biomass  yield  of  Arabidopsis
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thaliana  under  space  and  ground  conditions,  it  was  found  that  the  biomass  of  etiolated  seedlings,

seedlings, shoots, roots, and hypocotyls is decreased by 33.00%, 51.52%, 6.89%, 12.53%, and 11.70%, re-

spectively,  consistent with the growth trend of Arabidopsis  thaliana  in the space environment.  Enrich-

ment  analysis  of  metabolic  pathways  showed  that  microgravity  down-regulated Arabidopsis  thaliana’s

carbon  fixation  pathway,  while  up-regulated  the  pentose  phosphate  pathway.  This  result  preliminarily

analyzed  the  mechanism  of  microgravity  influence  on  the  growth  and  development  of  Arabidopsis

thaliana and demonstrated the potential of the flux balance analysis method in the study of the biologi-

cal effects of microgravity.
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 0　引言

为保证长期空间任务的顺利进行，必须有良好的

生物再生生命保障系统（Bioregenative Life Support

System, BLSS）。该系统能够将代谢废物变为可供利

用的生物量，是人类长期空间生存的基础[1]。在该系

统中，高等植物起着关键作用。一方面，植物可通过

光合作用合成人类生存所需营养物质，如糖类、脂

类、蛋白质、膳食纤维和维生素等；另一方面，光合作

用还可以消耗航天员呼吸产生的二氧化碳，生成氧

气，起到调节飞行器中二氧化碳与氧气浓度平衡的作

用。此外，高等植物还可以为密闭、狭小和嘈杂的空

间在轨系统提供勃勃生机和活力，起到缓解航天员紧

张情绪的作用[2]。因此，了解空间环境对植物生长发

育的影响是研发 BLSS必不可少的工作。航天器中

的微重力环境对植物而言是一种生长逆境，微重力会

影响植物细胞分裂、细胞壁合成、胚胎发生、蛋白质、

淀粉及脂肪酸代谢的调节、次生代谢物等植物生理生

化特征的各个方面和生命活动的许多关键环节[3]。同

时，在微重力条件下，植物可以节省在地面上必须维

持重力的位置动态平衡而被消耗的能量，这可能会影

响 ATP的产生[4]。

植物在微重力环境下可进行快速代谢反应，瞬时

微重力环境下的拟南芥被观察到对能量的需求增加，

并改变了许多基因的转录水平，其中主要是与钙离子

和活性氧相关的基因[5]。在长期的微重力条件下，植

物会通过代谢变化适应环境的改变。在空间飞行

14天后，拟南芥愈伤组织中有关碳水化合物代谢途径

的酶表达水平被观察到较大的上调，说明拟南芥借此

保证处于微重力环境期间的细胞能量供应[6]。微重力

除改变植物的能量代谢之外，还影响着植物的转录后

翻译、细胞壁合成、生长素的运输以及抗氧化防御等

过程[7]。

微重力环境对植物的影响是多方面的，而代谢分

析是能够较为全面反映细胞过程的研究手段。作为

系统级的生物网络分析方法，基因组规模的代谢网络

（Genome-scale Metabolic Network Model）可根据化

学计量平衡原理，基于基因－蛋白－反应三者关联，

以化学计量矩阵的形式对包含细胞内部发生的全部

已知生化反应建立数学模型，然后使用约束重建和分

析 (COBRA) 方法[8] 对模型进行约束分析，模拟生物

体的代谢状态。同时，代谢网络还允许将不同的组学

信息整合到网络中，建立特异性代谢模型，提高模型

预测的准确性[9]。目前已测量了空间环境下拟南芥等

高等植物的基因表达数据[10, 11]，本研究拟将基因表达

数据整合到代谢网络中，构建地面环境和微重力环境

下拟南芥的特异性代谢网络，结合流平衡分析（Flux

Balance Analysis, FBA）等代谢网络优化算法，获得

地面和微重力环境下拟南芥的代谢状态，研究微重力

环境对植物代谢过程的影响机制。

 1　材料与方法

 1.1　基因表达数据

拟南芥的基因表达数据从 GEO数据库下载，注

册号分别为 GSE56658[10]，GSE56659[11]。二者均为

STS-131任务期间在空间中培育的拟南芥基因芯片

数据，控制变量为微重力大小。前者是在 BRIC-

16飞行试验绕地飞行近 13天后测量的未分化的拟南

芥细胞和拟南芥黄化幼苗的基因芯片数据。其中，空

间飞行与地面控制条件各 6个样品，共 24组数据，这

里选取其中拟南芥黄化幼苗的基因芯片数据进行分
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析。后者是 TAGES飞行试验期间，在国际空间站

（ISS）生长了 12天后测量的拟南芥幼苗的芽、根、下

胚轴以及整个植株的基因芯片数据，并使用相同条件

在地面做了对比试验。全植株重复 3组，芽、根、下

胚轴各重复 5组，共 36组数据。

为研究拟南芥黄化幼苗、幼苗以及拟南芥不同器

官组织对微重力的代谢响应，收集整理了拟南芥黄化

幼苗、幼苗、芽、根、下胚轴在微重力和地面环境下的

转录组数据。在 R（版本 3.6.2）中使用 R包 GEO-

query（版本 2.54.1）从 GEO数据库下载基因芯片数

据 ， 使 用 R包 affy（ 版 本 1.64.0） 、 affydata（ 版 本

1.34.0）和 limma（版本 3.42.2）对数据进行质控，使用

RMA方法 [12] 进行芯片数据标准化，参数设置为默

认。为了将基因表达数据整合到代谢网络中，需将探

针名称替换为代谢模型中的基因名。由于存在多个

探针对应同一个基因的情况，对存在多个表达值的基

因，为将其整合到代谢网络中并使其最接近真实转录

值，将重复基因表达数据的均值作为网络的约束。

 1.2　基因组规模代谢网络模型

AraGEM[13] 是基因组规模的拟南芥代谢网络模

型。该模型主要涵盖拟南芥的初级代谢，还包括了一

部分次级代谢，共 1601个反应、1737个代谢产物和

4833个基因－酶－反应的关联，并根据亚细胞定位分

为胶质细胞、线粒体、质体和过氧化物酶体。该模型

包含预设的约束条件，为将基因表达信息作为约束整

合到代谢网络中，这里使用移除这些约束条件后的模

型[14]。

 1.3　基因表达数据约束代谢网络模型

利用代谢网络分析工具 COBRApy[15] 将基因表

达数据整合到代谢网络中。已开发 Python 库 py-

TARG[16]*，通过对模型中所有反应施加最大边界，实

现自动约束人类全基因组代谢网络。该方法允许计

算代谢通量分布并评估限制酶催化反应速率的结

果。因此，已被用于识别癌细胞系的代谢药物靶

点[17]。该方法基于基因－蛋白－反应的关联规则，把

基因表达数据作为模型中该基因对应反应的上限约

束。为避免求解线性规划时的数值问题，按常规的处

理方式取基因表达值的 10倍整数[17] 作为该基因对应

反应的上限。分别将拟南芥黄化幼苗、幼苗、芽、根

和下胚轴在空间微重力与地面条件下的基因表达数

据整合到拟南芥代谢网络模型 AraGEM中，得到不

同植株和组织处于微重力环境和地面环境下的特异

性拟南芥代谢网络模型。

 1.4　流平衡分析

流平衡分析（Flux Balance Analysis，FBA）[18] 是

一个基于约束的模拟方法，通过计算代谢物通过该代

谢网络的通量，预测生物体的生长速率或代谢物的产

生速率。流平衡分析将代谢物与反应的关系表示为

化学计量矩阵，求解由约束和目标函数组成的线性规

划问题，得到目标函数的最优解和整个网络的代谢通

量分布。在数学上，FBA可表示为
max(Z) = f (v) ,

Subject to S × v = 0,

vlower ⩽ v ⩽ vupper. (1)

Z

S v

vlower和vupper

其中， 是代谢网络的目标函数，通常为最大化生物

质产量， 代表化学计量矩阵， 表示反应通量，

分别为反应的下限和上限。等式约束确

保了模型中代谢物产生的总量及其消耗的总量在稳

态时是相等的，不等式约束规定了代谢反应的不可逆

性以及允许的最大和最小通量。

这里以生物量为目标函数，计算拟南芥黄化幼

苗、幼苗、芽、根、下胚轴在空间微重力与地面条件下

的生物质产量、ATP产量和代谢通量分布，并计算了

生物质产量和 ATP产量的下降率，下降率为负值时

代表产量上升。生物质产量代表拟南芥长势，生物质

产量越高说明拟南芥长势越好。

 1.5　KEGG富集分析

为进一步研究微重力环境影响拟南芥代谢状态

的生理机制，在流平衡分析得到拟南芥的生物质产量

和代谢通量分布后，微重力与地面环境下拟南芥黄化

幼苗、幼苗、芽、根、下胚轴的差异代谢反应所对应的

基因被提交到 DAVID数据库[19] 中进行 KEGG富集

分析。KEGG富集分析是生物信息研究中常用的方

法，常用于研究测序数据中得到的一系列基因属于哪

些通路。常用的富集分析由超几何分布计算，其数学

表达式如下：

p (k) = P (X = k) =

(
M
k

)(
N −M
n− k

)
(

N
n

) . (2)
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其中，N 代表总样本数；M 代表总样本中特定类别的

数量；n 代表从总样本中随机抽取的数量；k 代表抽取

样本中属于特定类别的数量；p 表示当原假设为真时

得到的样本观察结果或更极端结果出现的概率，p 值

越小说明得到的结果越具有显著性，这里选择 p 值小

于 0.01的通路作为富集结果。

 2　结果

 2.1　生物质产量以及 ATP相关反应的通量分析

对拟南芥黄化幼苗、幼苗、芽、根、下胚轴对应样

本的基因表达值取平均，分别整合到拟南芥代谢网络

模型 AraGEM中，得到拟南芥黄化幼苗、幼苗、芽、

根、下胚轴的特异性代谢模型，利用流平衡分析得到

其在微重力与地面环境下的生物质产量和代谢物产

量。除了生物质外，ATP的产量也被用来比较拟南

芥的生长水平。在拟南芥的基因组规模代谢模型中，

REner01_p是叶绿体中产生 ATP的整体反应，

RN04_m是线粒体中 NADH呼吸链的 ATP反应产

量，RN05_m是线粒体中 FADH呼吸链的 ATP反

应产量。

图 1为基于拟南芥黄化幼苗、幼苗、芽、根、下胚

轴的代谢网络预测得到的生物质及叶绿体、线粒体

NADH呼吸链和 FADH呼吸链的 ATP产量，微重力

环境下拟南芥黄化幼苗、幼苗、芽、根、下胚轴的生物

质产量对比地面环境组均有所下降，分别下降了

33.00%，51.52%，6.89%，12.53%和 11.70%。由于幼

苗的叶绿体数量大于任何局部组织，拟南芥幼苗叶绿

体的 ATP产量最高。作为叶绿体的主要分布部位，

芽叶绿体的 ATP产量略低于幼苗。根与下胚轴不存

在叶绿体，整合其转录组数据的拟南芥代谢模型叶绿

体的 ATP产量位于同一水平，大大低于幼苗和芽叶

绿体的 ATP产量。同时，由于拟南芥黄化幼苗叶绿

体的生物发生受到抑制[20]，拟南芥黄化幼苗叶绿体的

ATP产量远低于拟南芥幼苗。已有研究证明，微重

力会使植物的叶绿素含量降低[21]，因此微重力环境下

拟南芥幼苗叶绿体的 ATP产量相比地面环境的下降

程度远大于拟南芥黄化幼苗，微重力环境对拟南芥黄

化幼苗叶绿体的 ATP产量影响相对更小。而微重力

对线粒体电子传递链在拟南芥黄化幼苗、拟南芥幼苗

以及拟南芥的芽、根、下胚轴中的影响大不相同，相

比地面环境，拟南芥幼苗和黄化幼苗线粒体中

FDAH呼吸链在空间环境下的 ATP产量均有所提

高，这可能是由于拟南芥节省了在地面上必须维持重

力的位置动态平衡而消耗掉的能量，而根与下胚轴的

情况却与之相反，这可能是由于拟南芥的根与下胚轴

相对其他部位来说受到了更大、更复杂的微重力环境

影响，根系在微重力环境和地面环境下表型相差不大

的拟南芥应该更适应空间环境。从整个植株来看，虽

然微重力条件下拟南芥黄化幼苗和幼苗的生物质产

量均大幅度下降，但相比拟南芥幼苗，拟南芥黄化幼

苗的生物质产量的降幅更小，因此拟南芥黄化幼苗更

适应空间微重力环境，选择拟南芥黄化幼苗以及根与

下胚轴短小的幼苗可能对构建生命保障系统更有帮助。

目前已有研究表明，空间微重力条件下生长的拟

南芥幼苗比地面生长的拟南芥幼苗矮小，在空间微重

力条件下生长的瓦斯莱型（Ws）和哥伦比亚型（Col）

型拟南芥比地面条件下短约 3 mm[22]。从拟南芥各植

株或组织来看，微重力环境对拟南芥根的长势影响最

大，目前已有文献表明，相比地面条件，空间微重力条

件下拟南芥的生长速度更慢。在空间微重力条件下

Ws型和 Col型拟南芥均表现出较短的芽和根；对于

根，空间条件下生长的Ws型拟南芥平均比地面条件

下生长的拟南芥短 5 mm，而 Col型拟南芥平均短

14 mm[22]。

 2.2　KEGG富集分析

为了研究微重力与地面环境不同导致拟南芥生

长差异的生理机制，需进一步比较两种环境中的主要

差异代谢反应。由于大部分差异反应位于细胞质中，

对位于细胞质上下调反应的相关基因进行 KEGG富

集分析。

表 1～5分别是相对于地面环境、微重力环境中

的拟南芥黄化幼苗、幼苗、芽、根和下胚轴下调反应

对应的基因以 0.01为 p 值的阈值富集到最显著的

10个 KEGG通路。碳代谢、代谢途径、次生代谢产

物的生物合成，光合生物中的碳固定，抗生素的生物

合成，氨基酸的生物合成途径均出现在拟南芥黄化幼

苗、拟南芥幼苗，拟南芥芽、根、下胚轴的富集结果

中；乙醛酸和二羧酸酯代谢，丙酮酸代谢，柠檬酸盐循

环（TCA循环），精氨酸生物合成，氮素代谢，丙氨酸、

天冬氨酸和谷氨酸代谢途径同时出现在拟南芥黄化

幼苗和拟南芥幼苗的富集结果中；磷酸戊糖途径、糖

944 Chin. J. Space Sci. 　空间科学学报 　2022, 42(5)



酵解、果糖和甘露糖代谢、酪氨酸代谢同时出现在拟

南芥芽、根、下胚轴的富集结果中，结果表明下调的

通路在拟南芥黄化幼苗、幼苗和各器官组织中具有较

高的一致性，即微重力环境对植物及植物不同部位的

不利影响是相似的。详细结果列于表 1～5。

相比地面环境，表 6～9分别列出了微重力环境

中的拟南芥黄化幼苗、幼苗、根和下胚轴上调反应对

应的基因被显著富集到的前 10个 KEGG功能通

路。表 10是拟南芥芽上调反应对应的基因显著富集

到的通路，相比拟南芥黄化幼苗、幼苗和其他器官组

织，上调反应对应的基因富集到的通路较少，p 值大

于 0.01的通路仅有 5个，主要包含氧化磷酸化、吞噬

体和抗坏血酸代谢等相关的代谢通路，说明拟南芥芽

主要通过上调这些通路以应对微重力环境。而碳代

谢、抗生素的生物合成、磷酸戊糖途径、光合生物中

的碳固定、氨基酸的生物合成和糖酵解出现在拟南芥

黄化幼苗和拟南芥幼苗的富集结果中，没有同时出现

在拟南芥黄化幼苗，拟南芥幼苗，拟南芥芽、根、下胚
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图 1    拟南芥黄化幼苗 (a)、幼苗 (b)、芽 (c)、根 (d)和下胚轴 (e)在微重力与地面环境下的

生物质产量以及 ATP相关反应的通量对比

Fig. 1    Mustard biomass production and ATP synthesis reaction fluxes of Arabidopsis thaliana etiolated seedlings

(a), seedlings (b), shoots (c), roots (d), and hypocotyls (e) in microgravity and ground environment
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轴的代谢途径，可能跟拟南芥芽的上调富集结果过少

有关，这也说明相对于下调的通路，拟南芥黄化幼苗、

幼苗和各器官组织上调通路的不一致性更高，即植物

及植物不同部位采取不同策略应对微重力的影响。

同时，富集结果表明，部分上调和下调反应对应

的基因同时富集到同一通路中，例如柠檬酸循环出现

在拟南芥幼苗的上调和下调反应的富集结果中，糖

酵解出现在拟南芥根的上调和下调的富集结果中，说

明这些通路在微重力环境下的代谢调控机制更加

复杂。

柠檬酸循环是活细胞将有机物完全氧化为二氧

化碳和水的主要途径之一。该循环提供了生命体活

动的大部分能量，还提供了氨基酸、葡萄糖等合成所

需的多种中间体[23]。分析拟南芥幼苗的上下调反应，

发现微重力会下调拟南芥幼苗中柠檬酸循环过程中

苹果酸生成草酰乙酸的反应和琥珀酸生成延胡索酸

 

表 1    拟南芥黄化幼苗下调反应对应基因的富集途径

Table 1    Enrichment pathways for genes corresponding to Arabidopsis thaliana etiolated
seedlings down-regulation reactions

通路 KEGG通路ID p 值 FDR

Glyoxylate and dicarboxylate metabolism ath00630 4.24×10–24 1.10×10–22

Carbon metabolism ath01200 1.88×10–16 2.44×10–15

Biosynthesis of antibiotics ath01130 2.20×10–11 1.91×10–10

Metabolic pathways ath01100 4.68×10–11 3.04×10–10

Biosynthesis of secondary metabolites ath01110 6.97×10–10 3.62×10–9

Carbon fixation in photosynthetic organisms ath00710 1.21×10–9 5.24×10–9

Pyruvate metabolism ath00620 6.00×10–9 2.23×10–8

Citrate cycle (TCA cycle) ath00020 2.12×10–8 6.88×10–8

Cysteine and methionine metabolism ath00270 5.04×10–7 1.46×10–6

One carbon pool by folate ath00670 2.79×10–6 7.24×10–6

 

表 2    拟南芥幼苗下调反应对应基因的富集途径

Table 2    Enrichment pathways for genes corresponding to Arabidopsis thaliana
seedlings down-regulation reactions

通路 KEGG通路ID p 值 FDR

Oxidative phosphorylation ath00190 3.16×10–25 9.49×10–24

Metabolic pathways ath01100 2.24×10–24 3.36×10–23

Biosynthesis of amino acids ath01230 7.08×10–24 7.08×10–23

Phenylalanine, tyrosine and tryptophan biosynthesis ath00400 3.60×10–16 2.70×10–15

Carbon fixation in photosynthetic organisms ath00710 1.82×10–15 1.09×10–14

Biosynthesis of secondary metabolites ath01110 1.96×10–12 9.82×10–12

Biosynthesis of antibiotics ath01130 1.12×10–10 4.79×10–10

Phagosome ath04145 1.81×10–10 6.78×10–10

Carbon metabolism ath01200 2.82×10–10 9.40×10–10

Nitrogen metabolism ath00910 5.95×10–9 1.79×10–8
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的反应，而上调柠檬酸生成草酰乙酸的反应。

糖类最主要的生理功能是为机体提供生命活动

需要的能量，糖酵解是所有生物体进行葡萄糖分解代

谢必须经过的共同阶段。分析拟南芥根的上下调反

应，发现微重力会下调 β-葡萄糖的磷酸化反应和二磷

酸果糖生成磷酸果糖的反应，上调 α-葡萄糖磷酸化的

反应。此前的研究也表明，糖酵解中氨基酸和糖代谢

的异常会导致根发育的停滞[24]。

根据富集结果，光合作用中的碳固定通路被下调

的情况也被发现。光合作用是绿色植物捕获光能并

把二氧化碳和水合成有机物同时释放氧气的过程。

其主要包括光反应、暗反应两个阶段，涉及光吸收、

电子传递、光合磷酸化、碳同化等重要反应步骤。同

时，光合作用是植物将无机物转换为人体能利用的有

机物的重要途径，是长期空间任务中生物再生生命保

障系统中不可缺少的组成部分。已有的研究证明，微

 

表 3    拟南芥芽下调反应对应基因的富集途径

Table 3    Enrichment pathways for genes corresponding to Arabidopsis thaliana
shoot down-regulation reactions

通路 KEGG通路ID p 值 FDR

Carbon metabolism ath01200 8.48×10–44 1.36×10–42

Biosynthesis of antibiotics ath01130 5.95×10–40 4.76×10–39

Pentose phosphate pathway ath00030 2.01×10–35 1.07×10–34

Glycolysis / Gluconeogenesis ath00010 2.27×10–33 9.09×10–33

Carbon fixation in photosynthetic organisms ath00710 2.20×10–28 7.05×10–28

Biosynthesis of secondary metabolites ath01110 2.04×10–23 5.43×10–23

Metabolic pathways ath01100 3.75×10–16 8.58×10–16

Fructose and mannose metabolism ath00051 1.05×10–13 2.10×10–13

Nitrogen metabolism ath00910 3.26×10–13 5.79×10–13

Biosynthesis of amino acids ath01230 4.02×10–12 6.43×10–12

 

表 4    拟南芥根下调反应对应基因的富集途径

Table 4    Enrichment pathways for genes corresponding to Arabidopsis thaliana
root down-regulation reactions

通路 KEGG通路ID p 值 FDR

Carbon metabolism ath01200 3.50×10–35 4.20×10–34

Carbon fixation in photosynthetic organisms ath00710 1.42×10–34 8.53×10–34

Glycolysis / Gluconeogenesis ath00010 1.63×10–23 6.53×10–23

Biosynthesis of amino acids ath01230 1.16×10–22 3.48×10–22

Biosynthesis of antibiotics ath01130 2.89×10–20 6.94×10–20

Metabolic pathways ath01100 5.74×10–19 1.15×10–18

Pentose phosphate pathway ath00030 8.53×10–13 1.46×10–12

Fructose and mannose metabolism ath00051 4.30×10–12 6.45×10–12

Biosynthesis of secondary metabolites ath01110 3.44×10–11 4.58×10–11

Arginine biosynthesis ath00220 5.65×10–10 6.78×10–10
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重力会对植物的光合作用产生影响。例如在微重力

环境中生长的小球藻类囊体膜堆积会减少，叶绿素和

类胡萝卜素的含量减少 35%～50%[25]；在空间种植的

豌豆和拟南芥中也观察到叶绿体中类囊体膜的结构

变化[26, 27]；在空间生长的小麦也被观察到具有较低的

光合速率[28]；甘蓝型油菜植物在空间中的光化学活性

降低 30%等[29]。在本研究中同样观察到光合作用中

用于碳固定通路被下调的情况，这可能说明微重力条

件下拟南芥生长水平的下降可能是光合作用水平下

降造成的。

 3　讨论

利用特异性代谢网络和流平衡分析研究了微重

力环境对拟南芥长势的影响以及其可能的生理机

制。流平衡分析结果表明微重力环境会影响拟南芥

生物质的合成和 ATP 的产生，导致拟南芥幼苗、黄

 

表 5    拟南芥下胚轴下调反应对应基因的富集途径

Table 5    Enrichment pathways for genes corresponding to Arabidopsis thaliana
hypocotyl down-regulation reactions

通路 KEGG通路ID p 值 FDR

Carbon fixation in photosynthetic organisms ath00710 1.05×10–30 1.48×10–29

Carbon metabolism ath01200 1.40×10–28 9.80×10–28

Glycolysis / Gluconeogenesis ath00010 3.94×10–23 1.84×10–22

Biosynthesis of antibiotics ath01130 1.33×10–20 4.66×10–20

Biosynthesis of secondary metabolites ath01110 1.25×10–19 3.49×10–19

Metabolic pathways ath01100 3.46×10–18 8.08×10–18

Fructose and mannose metabolism ath00051 2.05×10–15 4.10×10–15

Biosynthesis of amino acids ath01230 1.42×10–14 2.48×10–14

Pentose phosphate pathway ath00030 1.95×10–13 3.03×10–13

Arginine biosynthesis ath00220 7.01×10–10 9.82×10–10

 

表 6    拟南芥黄化幼苗上调反应对应基因的富集途径

Table 6    Enrichment pathways for genes corresponding to Arabidopsis thaliana etiolated
seedlings up-regulation reactions

通路 KEGG通路ID p 值 FDR

Carbon metabolism ath01200 3.78×10–37 4.16×10–36

Biosynthesis of antibiotics ath01130 9.37×10–22 5.15×10–21

Pentose phosphate pathway ath00030 4.01×10–18 1.47×10–17

Carbon fixation in photosynthetic organisms ath00710 6.44×10–18 1.77×10–17

Nitrogen metabolism ath00910 1.45×10–11 3.18×10–11

Biosynthesis of secondary metabolites ath01110 2.22×10–11 4.07×10–11

Biosynthesis of amino acids ath01230 9.14×10–11 1.44×10–10

Metabolic pathways ath01100 1.76×10–9 2.42×10–9

Glycolysis / Gluconeogenesis ath00010 3.36×10–7 4.11×10–7

Glutathione metabolism ath00480 7.11×10–6 7.82×10–6

948 Chin. J. Space Sci. 　空间科学学报 　2022, 42(5)



 

表 7    拟南芥幼苗上调反应对应基因的富集途径

Table 7    Enrichment pathways for genes corresponding to Arabidopsis thaliana
seedlings up-regulation reactions

通路 KEGG通路ID p 值 FDR

Carbon metabolism ath01200 1.85×10–23 1.37×10–22

Pentose phosphate pathway ath00030 2.28×10–23 1.37×10–22

Biosynthesis of antibiotics ath01130 5.24×10–23 2.10×10–22

Biosynthesis of secondary metabolites ath01110 2.05×10–20 6.14×10–20

Metabolic pathways ath01100 3.38×10–15 8.12×10–15

Phenylalanine metabolism ath00360 1.27×10–8 2.55×10–8

Citrate cycle (TCA cycle) ath00020 2.06×10–8 3.53×10–8

Carbon fixation in photosynthetic organisms ath00710 9.38×10–6 1.41×10–5

Glycolysis / Gluconeogenesis ath00010 3.01×10–5 4.01×10–5

 

表 9    拟南芥根上调反应对应基因的富集途径

Table 9    Enrichment pathways for genes corresponding to Arabidopsis thaliana
root up-regulation reactions

通路 KEGG通路ID p 值 FDR

Oxidative phosphorylation ath00190 3.63×10–32 1.02×10–30

Metabolic pathways ath01100 2.07×10–25 2.90×10–24

Biosynthesis of secondary metabolites ath01110 1.85×10–18 1.73×10–17

Biosynthesis of amino acids ath01230 3.81×10–15 2.67×10–14

Biosynthesis of antibiotics ath01130 6.91×10–15 3.87×10–14

Citrate cycle (TCA cycle) ath00020 1.77×10–14 8.24×10–14

Phenylalanine, tyrosine and tryptophan biosynthesis ath00400 5.69×10–13 2.27×10–12

2-Oxocarboxylic acid metabolism ath01210 5.91×10–11 2.07×10–10

Phagosome ath04145 6.69×10–11 2.08×10–10

Phenylalanine metabolism ath00360 2.09×10–10 5.84×10–10

 

表 8    拟南芥下胚轴上调反应对应基因的富集途径

Table 8    Enrichment pathways for genes corresponding to Arabidopsis thaliana hypocotyl up-regulation reactions

通路 KEGG通路ID p 值 FDR

Glyoxylate and dicarboxylate metabolism ath00630 1.12×10–21 1.23×10–20

Nitrogen metabolism ath00910 2.19×10–20 1.21×10–19

Carbon metabolism ath01200 7.92×10–9 2.91×10–8

Carbon fixation in photosynthetic organisms ath00710 5.85×10–8 1.61×10–7

Alanine, aspartate and glutamate metabolism ath00250 8.51×10–8 1.87×10–7

Pyruvate metabolism ath00620 2.79×10–7 5.12×10–7

One carbon pool by folate ath00670 4.16×10–7 6.53×10–7

Citrate cycle (TCA cycle) ath00020 5.85×10–7 8.04×10–7

Biosynthesis of antibiotics ath01130 8.07×10–7 9.86×10–7

Cysteine and methionine metabolism ath00270 1.27×10–5 1.40×10–5
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化幼苗、根、芽和下胚轴的生长水平比地面偏低，这

与实验结果一致[22]。但是，拟南芥黄化幼苗相比正常

幼苗，在微重力环境下生物质产量下降的程度较低，

因此黄化幼苗可能更能适应微重力环境。

拟南芥在微重力环境影响下的上下调代谢反应

对应基因的 KEGG富集分析结果表明，微重力环境

会影响拟南芥的多个代谢途径，并且导致拟南芥光合

作用中碳固定通路的下调，这说明拟南芥生长水平的

下降可能是由于光合作用水平下降造成的，这与已有

的研究结果一致[25–29]。同时，拟南芥不同组织共同改

变的代谢途径也可能为进一步的研究提供方向。

此前微重力环境对植物影响的研究多基于蛋白

组或基因组，随着测序技术的发展，转录组数据相对

容易获得，并且整合转录组数据的代谢网络可以系统

研究植物在微重力条件下的代谢变化。研究表明，代

谢网络模拟结果与实验观察结果有很高的一致性，并

能够对实验结果进行机制解释。

 4　结论

近年来，随着人类对空间探索的不断深入，空间

长期生存所需的生物再生式生命保障系统成为空间

生物学的研究热点。植物是该保障系统的关键要素，

研究空间环境对植物生长发育的影响具有十分重要

的科学意义。本研究通过流平衡分析初步探讨了微

重力对拟南芥生长发育的影响机制，得到与实验观察

一致的结果，即微重力环境会影响拟南芥的生长，使

其生物质合成降低，导致拟南芥生长缓慢。同时，从

拟南芥各器官组织来看，微重力环境对拟南芥根的影

响最大，使其生物质和 ATP的产量较地面环境组均

有所下降，这也与微重力环境下拟南芥出现较短的根

的实验结果一致。流平衡分析表明，微重力环境下根

较短的原因可能是线粒体电子传递链受到的影响较

大导致其生物质合成降低。而导致拟南芥幼苗生物

质合成下降的原因不是由于微重力对线粒体电子传

递链的影响，关于其深层机制需要开展进一步分析

研究。

参考文献

 FU  Y  M,  LI  L  Y,  XIE  B  Z,  et  al.   How  to  establish  a

bioregenerative  life  support  system  for  long-term  crewed

missions  to  the  moon  or  mars[J].   Astrobiology,  2016,

16(12): 925-936

[1]

 DE PASCALE S, ARENA C, ARONNE G, et al.  Biology

and crop production in Space environments: challenges and

opportunities[J].   Life  Sciences  in  Space  Research,  2021,

29: 30-37

[2]

 SATHASIVAM M, HOSAMANI R, SWAMY B K, et al. 

Plant responses to real and simulated microgravity[J].  Life

Sciences in Space Research, 2021, 28: 74-86

[3]

 SOLEIMANI M, GHANATI F, HAJEBRAHIMI Z, et al. 

Energy saving and improvement of metabolism of cultured

tobacco cells upon exposure to 2-D clinorotation[J].  Journ-

al of Plant Physiology, 2019, 234-235: 36-43

[4]

 ZHENG H Q, HAN F, LE J.  Higher plants in space: mi-

crogravity perception, response, and adaptation[J].  Micro-

gravity Science and Technology, 2015, 27(6): 377-386

[5]

 ZHANG Y, WANG L H, XIE J Y, et al.  Differential pro-

tein expression profiling of Arabidopsis thaliana callus un-

der microgravity on board the Chinese SZ-8 spacecraft[J]. 

Planta, 2015, 241(2): 475-488

[6]

 STRAUCH S M, GRIMM D, CORYDON T J, et al.  Cur-

rent  knowledge  about  the  impact  of  microgravity  on  the

proteome[J].  Expert Review of Proteomics, 2019, 16(1): 5-

16

[7]

 HEIRENDT  L,  ARRECKX  S,  PFAU  T,  et  al.   Creation

and analysis  of  biochemical  constraint-based models  using

the  COBRA  Toolbox  v.  3.0[J].   Nature  Protocols,  2019,

14(3): 639-702

[8]

 CHO J  S,  GU C  D,  HAN T H,  et  al.  Reconstruction  of[9]

 

表 10    拟南芥芽上调反应对应基因的富集途径

Table 10    Enrichment pathways for genes corresponding to Arabidopsis thaliana
shoot up-regulation reactions

通路 KEGG通路ID p 值 FDR

Oxidative phosphorylation ath00190 4.27×10–47 5.98×10–46

Phagosome ath04145 1.45×10–18 1.02×10–17

Metabolic pathways ath01100 5.92×10–12 2.76×10–11

Ascorbate and aldarate metabolism ath00053 1.25×10–4 4.37×10–4

One carbon pool by folate ath00670 0.001723 0.004825

950 Chin. J. Space Sci. 　空间科学学报 　2022, 42(5)

https://doi.org/10.1089/ast.2016.1477
https://doi.org/10.1016/j.lssr.2021.02.005
https://doi.org/10.1016/j.lssr.2020.10.001
https://doi.org/10.1016/j.lssr.2020.10.001
https://doi.org/10.1016/j.jplph.2019.01.002
https://doi.org/10.1016/j.jplph.2019.01.002
https://doi.org/10.1007/s12217-015-9428-y
https://doi.org/10.1007/s12217-015-9428-y
https://doi.org/10.1007/s00425-014-2196-x
https://doi.org/10.1080/14789450.2019.1550362
https://doi.org/10.1038/s41596-018-0098-2
https://doi.org/10.1089/ast.2016.1477
https://doi.org/10.1016/j.lssr.2021.02.005
https://doi.org/10.1016/j.lssr.2020.10.001
https://doi.org/10.1016/j.lssr.2020.10.001
https://doi.org/10.1016/j.jplph.2019.01.002
https://doi.org/10.1016/j.jplph.2019.01.002
https://doi.org/10.1007/s12217-015-9428-y
https://doi.org/10.1007/s12217-015-9428-y
https://doi.org/10.1007/s00425-014-2196-x
https://doi.org/10.1080/14789450.2019.1550362
https://doi.org/10.1038/s41596-018-0098-2
https://doi.org/10.1089/ast.2016.1477
https://doi.org/10.1016/j.lssr.2021.02.005
https://doi.org/10.1016/j.lssr.2020.10.001
https://doi.org/10.1016/j.lssr.2020.10.001
https://doi.org/10.1016/j.jplph.2019.01.002
https://doi.org/10.1016/j.jplph.2019.01.002
https://doi.org/10.1007/s12217-015-9428-y
https://doi.org/10.1007/s12217-015-9428-y
https://doi.org/10.1007/s00425-014-2196-x
https://doi.org/10.1080/14789450.2019.1550362
https://doi.org/10.1038/s41596-018-0098-2
https://doi.org/10.1089/ast.2016.1477
https://doi.org/10.1016/j.lssr.2021.02.005
https://doi.org/10.1016/j.lssr.2020.10.001
https://doi.org/10.1016/j.lssr.2020.10.001
https://doi.org/10.1016/j.jplph.2019.01.002
https://doi.org/10.1016/j.jplph.2019.01.002
https://doi.org/10.1007/s12217-015-9428-y
https://doi.org/10.1007/s12217-015-9428-y
https://doi.org/10.1007/s00425-014-2196-x
https://doi.org/10.1080/14789450.2019.1550362
https://doi.org/10.1038/s41596-018-0098-2


context-specific genome-scale  metabolic  models  using mul-

tiomics data to study metabolic rewiring[J].  Current Opin-

ion in Systems Biology, 2019, 15: 1-11

 PAUL  A  L,  ZUPANSKA  A  K,  OSTROW  D  T,  et  al. 

Spaceflight transcriptomes: unique responses to a novel en-

vironment[J].  Astrobiology, 2012, 12(1): 40-56

[10]

 PAUL A L, ZUPANSKA A K, SCHULTZ E R, et al.  Or-

gan-specific remodeling of the Arabidopsis transcriptome in

response  to  spaceflight[J].  BMC  Plant  Biology,  2013,  13:

112

[11]

 IRIZARRY R A,  HOBBS B,  COLLIN F, et  al.  Explora-

tion, normalization,  and  summaries  of  high  density   oligo-

nucleotide  array  probe  level  data[J].   Biostatistics,  2003,

4(2): 249-264

[12]

 DE OLIVEIRA  DAL'MOLIN  C  G,  QUEK  L  E,   PAL-

FREYMAN R W, et  al.  AraGEM, a  genome-scale   recon-

struction  of  the  primary  metabolic  network  in

Arabidopsis[J].  Plant Physiology, 2010, 152(2): 579-589

[13]

 SIRIWACH R,  MATSUDA F,  YANO K,  et  al.  Drought

stress  responses  in  context-specific  genome-scale  metabolic

models of Arabidopsis thaliana[J].  Metabolites, 2020, 10(4):

159

[14]

 EBRAHIM A, LERMAN J A, PALSSON B O, et al.  CO-

BRApy:  constraints-based  reconstruction  and  analysis  for

python[J].  BMC Systems Biology, 2013, 7(1): 74

[15]

 BORDEL S.  Constraint based modeling of metabolism al-

lows  finding  metabolic  cancer  hallmarks  and  identifying

personalized  therapeutic  windows[J].   Oncotarget,  2018,

9(28): 19716-19729

[16]

 RAŠKEVIČIUS V, MIKALAYEVA V, ANTANAVIČIŪTĖ
I, et  al.  Genome scale metabolic  models  as tools  for  drug

design  and  personalized  medicine[J].   PLoS  One,  2018,

13(1): e0190636

[17]

 ORTH J D, THIELE I, PALSSON B Ø.  What is flux bal-

ance analysis?[J].  Nature Biotechnology,  2010, 28(3):  245-

248

[18]

 HUANG D W, SHERMAN B T, TAN Q N, et al.  DAV-

ID Bioinformatics  Resources:  expanded  annotation   data-

base  and  novel  algorithms  to  better  extract  biology  from

large  gene  lists[J].  Nucleic  Acids  Research,  2007,  35(S2):

W169-W175

[19]

 SUN  T  H,  ZHOU  F,  HUANG  X  Q,  et  al.   ORANGE

represses  chloroplast  biogenesis  in  etiolated  Arabidopsis

cotyledons via interaction with TCP14[J].  The Plant Cell,

2019, 31(12): 2996-3014

[20]

 VANDENBRINK J P, HERRANZ R, POEHLMAN W L,

et  al.  RNA‐ seq  analyses  of Arabidopsis  thaliana  seedlings

after  exposure  to  blue‐ light phototropic  stimuli  in  micro-
gravity[J].   American  Journal  of  Botany,  2019,  106(11):

1466-1476

[21]

 PAUL  A  L,  AMALFITANO  C  E,  FERL  R  J.   Plant

growth  strategies  are  remodeled  by  spaceflight[J].   BMC

Plant Biology, 2012, 12(1): 232

[22]

 AKRAM M.  Citric acid cycle and role of its intermediates

in metabolism[J].  Cell Biochemistry and Biophysics,  2014,

68(3): 475-478

[23]

 MUÑOZ-BERTOMEU J,  CASCALES-MIÑANA B,  ALA-

IZ M, et al.  A critical role of plastidial glycolytic Glyceral-

dehyde-3-phosphate  dehydrogenase  in  the  control  of  plant

metabolism and development[J].  Plant Signaling & Behavi-

or, 2010, 5(1): 67-69

[24]

 MELESHKO G I,  ANTON’YAN A A,  SYCHEV V N, et

al.  The effect  of  space  flight  factors  on  the  pigment   sys-

tems  of  one-celled  algae[J].  USSR  Space  Life  Sci  Digest,

1991, 31: 43-45

[25]

 ABILOV Z K, ALEKPEROV U K, MASHINSKIY A L, et

al.   The morphological  and  functional  state  of  the   photo-

synthetic  system  of  plant  cells  grown  for  varying  periods

under  space  flight  condition[J].  USSR Space  Life  Sci  Di-

gest, 1986, 8: 15-18

[26]

 KORDYUM E, ADAMCHUK N.  Clinorotation affects the

state of photosynthetic membranes in Arabidopsis thaliana

(L.)  Heynh[J].   Journal  of  Gravitational  Physiology:  A

Journal  of  the  International  Society  for  Gravitational

Physiology, 1997, 4(2): P77-P78

[27]

 TRIPATHY  B  C,  BROWN  C  S,  LEVINE  H  G,  et  al. 

Growth  and  photosynthetic  responses  of  wheat  plants

grown in space[J].  Plant Physiology, 1996, 110(3): 801-806

[28]

 JIAO S X,  HILAIRE E,  PAULSEN A Q, et  al.  Brassica

rapa  plants adapted  to  microgravity  with  reduced   pho-

tosystem  I  and  its  photochemical  activity[J].  Physiologia

Plantarum, 2004, 122(2): 281-290

[29]

王芷涵 等: 微重力对拟南芥长势影响的代谢网络流平衡分析 951

https://doi.org/10.1016/j.coisb.2019.02.009
https://doi.org/10.1016/j.coisb.2019.02.009
https://doi.org/10.1016/j.coisb.2019.02.009
https://doi.org/10.1089/ast.2011.0696
https://doi.org/10.1186/1471-2229-13-112
https://doi.org/10.1093/biostatistics/4.2.249
https://doi.org/10.1104/pp.109.148817
https://doi.org/10.3390/metabo10040159
https://doi.org/10.1186/1752-0509-7-74
https://doi.org/10.18632/oncotarget.24805
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0190636
https://doi.org/10.1038/nbt.1614
https://doi.org/10.1105/tpc.18.00290
https://doi.org/10.1002/ajb2.1384
https://doi.org/10.1186/1471-2229-12-232
https://doi.org/10.1186/1471-2229-12-232
https://doi.org/10.1007/s12013-013-9750-1
https://doi.org/10.1104/pp.110.3.801
https://doi.org/10.1111/j.1399-3054.2004.00400.x
https://doi.org/10.1111/j.1399-3054.2004.00400.x
https://doi.org/10.1016/j.coisb.2019.02.009
https://doi.org/10.1016/j.coisb.2019.02.009
https://doi.org/10.1016/j.coisb.2019.02.009
https://doi.org/10.1089/ast.2011.0696
https://doi.org/10.1186/1471-2229-13-112
https://doi.org/10.1093/biostatistics/4.2.249
https://doi.org/10.1104/pp.109.148817
https://doi.org/10.3390/metabo10040159
https://doi.org/10.1186/1752-0509-7-74
https://doi.org/10.18632/oncotarget.24805
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0190636
https://doi.org/10.1038/nbt.1614
https://doi.org/10.1105/tpc.18.00290
https://doi.org/10.1002/ajb2.1384
https://doi.org/10.1186/1471-2229-12-232
https://doi.org/10.1186/1471-2229-12-232
https://doi.org/10.1007/s12013-013-9750-1
https://doi.org/10.1104/pp.110.3.801
https://doi.org/10.1111/j.1399-3054.2004.00400.x
https://doi.org/10.1111/j.1399-3054.2004.00400.x
https://doi.org/10.1016/j.coisb.2019.02.009
https://doi.org/10.1016/j.coisb.2019.02.009
https://doi.org/10.1016/j.coisb.2019.02.009
https://doi.org/10.1089/ast.2011.0696
https://doi.org/10.1186/1471-2229-13-112
https://doi.org/10.1093/biostatistics/4.2.249
https://doi.org/10.1104/pp.109.148817
https://doi.org/10.3390/metabo10040159
https://doi.org/10.1186/1752-0509-7-74
https://doi.org/10.18632/oncotarget.24805
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0190636
https://doi.org/10.1038/nbt.1614
https://doi.org/10.1105/tpc.18.00290
https://doi.org/10.1002/ajb2.1384
https://doi.org/10.1186/1471-2229-12-232
https://doi.org/10.1186/1471-2229-12-232
https://doi.org/10.1007/s12013-013-9750-1
https://doi.org/10.1104/pp.110.3.801
https://doi.org/10.1111/j.1399-3054.2004.00400.x
https://doi.org/10.1111/j.1399-3054.2004.00400.x
https://doi.org/10.1016/j.coisb.2019.02.009
https://doi.org/10.1016/j.coisb.2019.02.009
https://doi.org/10.1016/j.coisb.2019.02.009
https://doi.org/10.1089/ast.2011.0696
https://doi.org/10.1186/1471-2229-13-112
https://doi.org/10.1093/biostatistics/4.2.249
https://doi.org/10.1104/pp.109.148817
https://doi.org/10.3390/metabo10040159
https://doi.org/10.1186/1752-0509-7-74
https://doi.org/10.18632/oncotarget.24805
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0190636
https://doi.org/10.1038/nbt.1614
https://doi.org/10.1105/tpc.18.00290
https://doi.org/10.1002/ajb2.1384
https://doi.org/10.1186/1471-2229-12-232
https://doi.org/10.1186/1471-2229-12-232
https://doi.org/10.1007/s12013-013-9750-1
https://doi.org/10.1104/pp.110.3.801
https://doi.org/10.1111/j.1399-3054.2004.00400.x
https://doi.org/10.1111/j.1399-3054.2004.00400.x
https://doi.org/10.1016/j.coisb.2019.02.009
https://doi.org/10.1016/j.coisb.2019.02.009
https://doi.org/10.1016/j.coisb.2019.02.009
https://doi.org/10.1089/ast.2011.0696
https://doi.org/10.1186/1471-2229-13-112
https://doi.org/10.1093/biostatistics/4.2.249
https://doi.org/10.1104/pp.109.148817
https://doi.org/10.3390/metabo10040159
https://doi.org/10.1186/1752-0509-7-74
https://doi.org/10.18632/oncotarget.24805
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0190636
https://doi.org/10.1038/nbt.1614
https://doi.org/10.1105/tpc.18.00290
https://doi.org/10.1002/ajb2.1384
https://doi.org/10.1186/1471-2229-12-232
https://doi.org/10.1186/1471-2229-12-232
https://doi.org/10.1007/s12013-013-9750-1
https://doi.org/10.1104/pp.110.3.801
https://doi.org/10.1111/j.1399-3054.2004.00400.x
https://doi.org/10.1111/j.1399-3054.2004.00400.x
https://doi.org/10.1016/j.coisb.2019.02.009
https://doi.org/10.1016/j.coisb.2019.02.009
https://doi.org/10.1016/j.coisb.2019.02.009
https://doi.org/10.1089/ast.2011.0696
https://doi.org/10.1186/1471-2229-13-112
https://doi.org/10.1093/biostatistics/4.2.249
https://doi.org/10.1104/pp.109.148817
https://doi.org/10.3390/metabo10040159
https://doi.org/10.1186/1752-0509-7-74
https://doi.org/10.18632/oncotarget.24805
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0190636
https://doi.org/10.1038/nbt.1614
https://doi.org/10.1105/tpc.18.00290
https://doi.org/10.1002/ajb2.1384
https://doi.org/10.1186/1471-2229-12-232
https://doi.org/10.1186/1471-2229-12-232
https://doi.org/10.1007/s12013-013-9750-1
https://doi.org/10.1104/pp.110.3.801
https://doi.org/10.1111/j.1399-3054.2004.00400.x
https://doi.org/10.1111/j.1399-3054.2004.00400.x

	0 引言
	1 材料与方法
	1.1 基因表达数据
	1.2 基因组规模代谢网络模型
	1.3 基因表达数据约束代谢网络模型
	1.4 流平衡分析
	1.5 KEGG富集分析

	2 结果
	2.1 生物质产量以及ATP相关反应的通量分析
	2.2 KEGG富集分析

	3 讨论
	4 结论
	参考文献

