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代谢组学领域在许多方面仍然是未被开发的处女地。思考一

下，比如大肠杆菌，它也许是世界上被研究得最为透彻的生

物体。

 “即使对于这种微生物，我们仍然不清楚其体内 50% 的酶的功能。”Oliver Fiehn 博
士说。“我们知道它们对新陈代谢发挥了作用，但我们不了解它们的具体作用 
方式。”

作为加州大学戴维斯分校的美国西海岸代谢组学中心的主任，Fiehn 知道还有许多

工作在等待着他和他在全世界的同事们去完成。

 “那么对于人类呢？”他问道。“有数万亿个微生物细胞与我们共存，当然，还有我

们自身的新陈代谢。”

Fiehn 和他在加州大学戴维斯分校的团队正在借助安捷伦的仪器寻找答案，其中包

括最先进的质谱仪以及与之联用的尖端的气相和液相色谱系统。

 “我们的实验室致力于对新陈代谢进行全面了解。”Fiehn 说，“通过开发信息学工

具并应用新型分离技术和质谱仪器，我们正在努力全方位地了解生物系统的代谢 
过程。”

他介绍，最终结果将实现双重目的。一方面是理解其自然机制；另一方面是将这些

知识转化为各种人类疾病的早期诊断测试手段。

 “安捷伦质谱仪（GC/MS 和 LC/MS 系统）具有更高的灵敏度，能够检测到应用于生

物医学研究的多种信号，例如帮助我们预测未来两年或两个月内谁可能会患上心脏

病。”他说。

Fiehn 坚信，他和同事们的研究成果总有一天会转化为专一性的早期诊断方法。

Fiehn 和他的同事正在通过收集尽量多的质谱数据，然后将它们输入科学界可以访

问的数据库（可以是免费访问的政府资助研究数据库，也可以是需要收取一定费

用才能进入的公司赞助数据库，如 Fiehn-Agilent GC/MS 谱库）来奠定这一工作的 
基础。
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 “去年，我们推出了 LipidBlast，它是一个包含代表了 29 种脂类的 200000 个复合脂类和

中性脂类质谱图的数据库。”他说。

然而 Fiehn 表示，这只是一个开始。

 “虽然存在初级代谢物，即许多物种中常见的糖类、氨基酸和羟基酸等，但小分子真正的

多样性来自于大量萜类、脂类、黄酮类或酚类衍生的化合物，它们是如此地丰富多彩，

以致单独的实验室和数据库无法囊括其所有。”Fiehn 说。

 “所以我们需要预测谱图。如果确实想要了解本质，我们就必须能够预测质谱图。这是一

项长期的事业，需要我们与整个学界的共同努力。我们非常感谢安捷伦及其他公司对这

项努力提供的有力支持。”

为能作出这种预测，科学家们需要利用现有数据和物理学基本原理。

 “一旦掌握了特定分子的裂解方式，您就可以在计算机上构建其化学结构，并说，‘好，现

在我们可以想象用更长的一条酰基链取代这条酰基链，或用其甲基化产物取代这个分

子。这将会对现有离子和丰度产生何种影响？’”他说。“我们拥有的已知化合物的质谱

越多，这一模型的建立就会越完善。”
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 “实现这个目标的唯一途径就是要理解您在生物样品（例如血

浆）中所发现的每种成分的复杂性。永远不会简单到只需关注

一种生物标记物。只分析一种分子不可能十分明确地指示出某

一特定类型的癌症，而通常会表现为一种模式，并且需要进行

模式识别。”
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