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蛋白质组学在研究植物响应逆境机理上的应用 

徐 刚 ，姚银安 
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贵阳 550025；2．贵州大学 喀斯特山地果树资源研究所 ，贵阳 550025) 

摘 要：逆境条件下植物可以通过改变其基因表达和相关代谢活动来适应，探讨植物基因和蛋白表达谱的变 

化就成为植物逆境响应机制研究中的重要内容，蛋 白质表达谱反映了植物细胞和组织的实际状态 ，是植物基 

因表达和最终代谢的关键环节。随着蛋白质分离技术、质谱鉴定技术和植物生物信息学的迅速发展，蛋白质 

组学在植物响应逆境方面的研究中的应用已经比较成功，加深了人们对植物响应逆境机制的认识，并为人们 

提供了新的线索和思维。本文主要对蛋白质组学在植物响应非生物逆境(干旱、盐胁迫、低温胁迫、高温胁迫 

等)和生物逆境(病虫害)的机制研究的应用上进行了综述。 
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Application 0f proteomics technology 0n researches 0f 

adaptation mechanisms 0f plants to adverse stresses 
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Abstract：Expression profiling is an important tool tO investigate how plant responds tO environmental changes． 

Plants have the ability tO alter their gene expression patterns dramatically in response to environmental changes．The 

proteome profile reflects the actual state of the cell or the tissue of plant and is an essential bridge between the gene 

transcription and the actual metabolism．In recent years，due tO the rapid developments of techniques in protein sepa— 

ration and protein identification technique based on Mass Spectrometry and Bio-irfformaics，the proteomics technique 

has become an important technical approach for plant researchers tO assess the changes in protein types and their ex— 

pression levels under different stresses，and many new insights were provided by using this technique．Present paper 

reviewed the research progresses of plant proteomics on plant responses tO abiotic or biotic stresses，including high 

temperature，low temperature，salt，drought，pathogens and insects． 
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如今，生命科学的研究从基因组时代步入到后 

基因组时代，即功能基因组和蛋白质组时代。到 

2006年4月 25日，有 373个物种的基因组测序工 

作已经完成，另有 942个细菌和’607个真核生物的 

基因组测序工作正在进行 中(http：／／www．ge— 

nomesonline．org／)。在植物方面，拟南芥的基因组 

测序已于2000年完成，水稻的基因组测序于 2006 

年完成，杨树的全基因组测序于 2004年完成，它们 
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分别代表了双子叶植物、单子叶植物、多年生木本植 

物。此外，其他一些重要植物的基因组研究不断地 

进步以及全球范围内基因表达分析技术获得重大突 

破，如不同木本植物组织的EST数据库的建立和完 

善。这些都使蛋白质组学在有关植物研究方面得到 

越来越广泛的应用。相对于在植物基因组学的研究 

来说，蛋白质组学在植物响应逆境机制方面的应用 

的报道还不多。蛋白质组学在研究各种胁迫对植物 

蛋白质组表达影响的应用涉及到了生物胁迫和非生 

物胁迫 ，在非生物胁迫方面的研究主要集中在干旱、 

盐害和低温这几种胁迫，这些研究主要是以拟南芥、 

玉米或水稻等模式植物的叶片或根为材料的(Ros— 

signol等，2006)。本文就蛋白质组学在植物响应逆 

境机制方面的研究进行综述 。 

1 植物非生物逆境相关蛋白质组学研究 

1．1植物干旱响应蛋白质组分析 

应用两种对干旱响应不同的激素敏感型拟南芥 

突变体(axrl和axr2)和野生型来研究干旱胁迫下 

拟南芥蛋白质组表达情况，发现3O个蛋白质参与了 

激素和干旱胁迫响应这两个生理过程(Leymarie 

等，1996)。Salekdeh等(2002a)研究了干旱胁迫下 

的水稻，发现有 40多个蛋白质的丰度受到干旱胁迫 

的影响，其中 l6个蛋白得到了鉴定，其中 S—like 

RNase同源物，肌动蛋白解聚因子、Rubisco活化酶 

和异黄酮还原酶类似蛋白等 4个蛋白质分别暗示了 

4个水稻响应 干旱胁迫的新机制。Vincent等 

(2005)利用 2一DE图谱研究干旱胁迫下玉米叶片的 

木质化变化，结果证实了参与木质化的蛋白质的变 

化与叶片木质化的变化是一致的。Hajheidari等 

(2005)用蛋白质组学方法研究了大田生长的甜菜对 

于旱胁迫的响应，分析了两个不同的栽培种的叶片 

总蛋白的2一DE图谱，有 79个蛋白质的丰度显著受 

到干旱胁迫的影响，其中44个是干旱负调蛋白，27 

个是干旱正调蛋白，8个 只在干旱处理样品中检测 

到，其中有些变化和植物的基因型有关。和以前的 

研究结果类似，Rubisco和一些参与了氧化还原调 

节、氧化胁迫、信号传导和分子伴侣活性的蛋白质表 

达在干旱胁迫下发生显著变化。Hajheidari等 

(2005)分析了干旱胁迫下 3个不同基因型的小麦的 

蛋白质表达情况。植物的抗干旱能力和植物细胞的 

氧化还原能力有密切关系，有些蛋白质的表达情况 

在干旱耐受型和干旱敏感型小麦中是完全相反的， 

如：3一磷酸甘油醛脱氢酶和球蛋白。有关干旱胁迫 

对木本植物蛋白质组表达的影响的研究比在草本植 

物方面的研究要少得多。Costa等(1998)用蛋白质 

组学研究了干旱胁迫海岸松蛋白质组表达情况。最 

近，Jorge等(2006)研究了干旱胁迫对木本植物圣栎 

树叶片蛋白质表达的影响，结果表明干旱胁迫显著 

影响了蛋白质的表达，而且影响的程度随植物的所 

处的发育阶段不同或种不同而不同；干旱胁迫显著 

影响了植物储藏蛋白和糖类的应用，抑制了植物的 

光合作用。Plomion等(2006)分析了干旱胁迫下杨 

树根和叶的蛋白质表达情况，为揭示杨树抵御干旱 

机制提供了一些线索。 

1．2植物盐胁迫响应蛋白质组的分析 

Ramagopal(1987)利用 2D电泳技术分析不同 

耐盐性的大麦幼苗总蛋白，结果发现盐胁迫诱导了 

大麦根或叶组织特异蛋白的表达。Ramani& Apte 

(1997)在水稻幼苗中检测到 35个受盐胁迫诱导的 

和17个受其抑制的多肽。Fulda等(2000)分析了 

蓝细菌(S nPĉ0c s￡ )的外周胞质在盐胁迫下的变 

化。Salekdeh等(20o2b)比较了耐盐和盐敏感水稻 

根蛋白的2一D电泳图谱，发现许多组成性或逆境诱 

导的差异。其中包括 1个木质素的合成酶即咖啡酰 

辅酶 A一0一甲基转移酶。在正常条件下一些耐盐蛋 

白质如抗坏血酸过 氧化物酶在耐盐品种 (Pokkali) 

中的表达丰度高于盐敏感品种(IR29)。Majoul等 

(2003)在耐盐小麦品种的幼苗中鉴定了 1个 26 

kDa受盐胁迫影响的多肽。Lee等(2004)应用 2一 

DE结合蛋白质免疫印迹技术全面研究盐胁迫过程 

中拟南芥发生的信号事件来分析盐胁迫诱导的根细 

胞微体蛋白质组表达变化，发现 Ca抖依赖膜结合蛋 

白和定向膜联蛋白(Designated annexins)是信号中 

的主要组分。Dani等(2005)研究了盐胁迫下烟草 

叶片非原生质体蛋白质组表达情况。盐胁迫显著加 

强2个几丁质酶、1个 germin—like蛋白和 2个转酯 

蛋白的表达。Yan等(2005)在用蛋白质组学分析盐 

胁迫下的水稻根部时，发现 6个新的盐胁迫响应蛋 

白，如：UDP一葡萄糖焦磷酸酸酶、细胞色素 C氧化酶 

亚基 6b—l、根谷氨酸同工酶、初生肽有关的复合体 a 

链、剪接因子样蛋白和肌动蛋白结合蛋白为新蛋白， 

它们参与糖、氮和能量代谢调控，活性氧清除，mR— 

NA和蛋白质加工，稳定细胞骨架等过程。近来，由 

于分离质膜蛋白质的技术进步，一些在植物生命过 
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程中起重要作用的膜蛋白得到分离和鉴定，如发现 

盐胁迫加强了ABC转运子的底物结合蛋白的表达， 

遗憾的是，一些表达受盐胁迫影响的蛋白质还没有 

得到鉴定(Huang等，2006)。Ndimba等(2005)应 

用荧光差异双向电泳(DIGE)技术研究了盐胁迫和 

高渗透压胁迫对悬浮培养的拟南芥细胞的影响，蛋 

白质丰度发生显著变化的蛋白质包括 H+_泵、和信 

号转导有关的蛋白、转录／翻译相关蛋白、氨基酸和 

嘌呤的生物合成相关蛋白、有解毒功能的酶、蛋白水 

解酶 、HSPs、糖代谢 相关酶和 一些 功能未知蛋 白。 

Chitteti&Peng(2007)利用Pro—Q Diamond磷酸化 

蛋白质染色方法研究了盐胁迫对磷酸化蛋白质组的 

表达的影响，发现有 17个的表达被不同程度增强， 

有 11个的表达被不同程度减弱，进一步分析发现 

17个正调蛋白中有 10个蛋 白的磷酸化发生在翻译 

后修饰水平，用 SYPRO Ruby染色方法，发现 31个 

表达受调控的蛋白中有 8个鉴定为盐胁迫响应蛋 

白，大多数目前还没有被报道过。 

1．3植物低温胁迫响应蛋 白质组分析 

Lecourieux-0uaked等 (2000)通 过 2一DE证 明 

上游蛋白质磷酸化参与了低温信号传导。分析低温 

胁迫下的亚麻胚轴蛋白质组表达情况，发现 7个蛋 

白质的表达受低温影响，其中 3个蛋白质 (CSD、 

CSE、CSG)的表达受低温诱导，且在没经过低温处 

理的胚轴中没检测到，CSD和 CSG在低温处理 60 

min时才出现，但在处理到 120 min时就消失了。 

Bae等(2003)分析了经 4℃处理 6 h的拟南芥幼苗 

的核蛋白表达情况，有 4O个蛋白的表达被低温诱 

导，包括热激蛋白 HSPs70／90、2个转录因子(At— 

MYB2和OBF4)、2个 DNA结合蛋白(DRT102和 

Dr1)、丝氨酸转乙酰基酶、磷酸甘油酯酶和 3 磷酸 

甘油醛脱氢酶等，14个受低温抑制(钙调蛋白和 

germin—like蛋白等)。Imin(2004)研究了低温下水 

稻花粉囊蛋白质组表达情况，发现低温引起或加强 

了花粉粒蛋白质的有选择性的部分降解。Cui等 

(2005)将水稻苗分别经过常温到低温 15℃、1O℃ 

和 5℃渐进处理，用双向电泳分析它们的蛋白质表 

达情况，发现 6O个正调蛋白，用 MALDI—TOF MS 

(ESI／MS／MS)鉴定了其中 41个蛋白质，包括 2个 

功能未知的蛋白、4个蛋白质生物合成因子、4个分 

子伴侣、2个蛋白酶、8个参与细胞壁组分生物合成 

的酶、7个抗氧化酶或解毒酶和一些参与能量代谢 

和信号传导的蛋白质，这些功能蛋白表明通过蛋白 

酶和分子伴侣来调控蛋白质的数量和增强细胞壁组 

分合成在水稻耐受低温胁迫方面起重要作用，对这 

些蛋白质的亚细胞定位，有 49．3 的蛋白质可能定 

位在叶绿体中。Amine等(2006)以拟南芥叶片为 

研究材料发现低温胁迫诱导一些蛋白质积累，尤其 

是脱水素蛋白(Dehydrin)和 78号低温诱导蛋白。 

Hashimoto& Komatsu(2007)用双 向电泳和考 染 

分析了 5℃处理 48 h的水稻的旗叶、叶鞘和根的蛋 

白质组表达情况，发现低温下水稻的能量代谢加强， 

胁迫相关蛋白表达量增加，而防卫一相关蛋白的表达 

量减少。 

1．4植物其他非生物胁迫响应蛋白质组分析 

Wu等(1997)应用 SDS—PAGE结合 2-DE免疫 

印迹研究了高温胁迫下绿豆(Phaseolus aureus)胚 

轴中热激蛋 白(HSPs)表达情况，分离 出 1o个 

HSPs(20、21．5、23、29、34、38、55、62、70、85KD)。 

用2一DE免疫印迹进一步研究 HSPs29分离出7个 

多肽，其中有两个是组成型表达，另外 5个可被高温 

诱导，7个多肽中有 6个和 HSPs29单克隆抗体发 

生免疫反应。1wahashi& Hosoda(2000)研究了高 

温对番茄果皮组织蛋白质表达的影响，总共分离出 

1 200个蛋白质，其中有 293个蛋白质的表达受到高 

温抑制，341个蛋白质的表达被高温增强，14个蛋白 

质只在高温处理样品中检测到。表达发生变化的蛋 

白质有：转化酶、22KD的线粒体 HSPs、抗坏血酸过 

氧化物酶的同工酶、多聚半乳糖醛酸酶和 23KD的 

oxygen evolving enhancer一2 protein前体的亚基。 

Ferreira等(2006)分析中度高温(白天 42℃、晚上 

37℃)处理下杨树叶片蛋白质表达情况，发现高温 

影响了脂质、维生素 Bl和疏水氨基酸生物合成，光 

反应中的电子传递，硫同化，核酸转运等多种生命过 

程。Phee等(2004)研究了强光对拟南芥叶绿体蛋 

白质表达的影响，有 52个蛋白得到鉴定，其中35个 

的表达被强光抑制 ，14个的表达被强光增强 ，表达 

被强光抑制的蛋白质中的大多数和光合作用相关， 

表达被强光增强的蛋白质都是些以前已知的强光诱 

导蛋白(如 HSPs、脱氢抗坏血酸还原酶、超氧物歧 

化酶)。Giacomelli等(2006)分析 1 000／~mol·In 

·s 的强光处理对拟南芥叶绿体类囊体膜蛋白质组 

表达的影响，结果发现强光增加了YCF37和 6个存 

在于脂肪体中的蛋白质(黄素还原酶、Fru—biphos— 

phate aldolase一1、Fib1a、Fib1b、Fib2和 Fib7a)的丰 

度，表明强光可能影响了维生素 E和苯醌的合成和 
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积累，类胡萝 卜素的降解等代谢过程。Agrawal等 

(2002)用2一D电泳分析臭氧处理后水稻幼苗叶片蛋 

白，研究结果表明臭氧能引起许多叶片中光合作用 

蛋白表达量明显下降(包括 Rubisco)。同时能够诱 

导各种防御和逆 境相关 蛋 白表达 (1个 PR5、3个 

PR10类、抗坏血酸过氧化物酶、超氧物歧化酶钙结 

合蛋白、钙网蛋 白和一个 ATP(adenosinetri—phos— 

phate)依赖的CLP蛋白酶等)的积累。通过蛋白质 

组学研究方法，Sarry等 (2006)发现重金属镉处理 

培养的拟南芥细胞能引起许多和能量、氮、硫代谢途 

径有关的酶，以及和响应氧化胁迫、解毒及蛋白质定 

位相关的蛋白质的丰度升高。 

2 植物病虫害响应蛋 白质组分析 

Konishi等(2O01)年用 2-DE结合 N一端测序分 

析了感染真菌(Mag 7l(1porthe grisea)的水稻叶片蛋 

白质表达变化。用病原体激发子处理玉米细胞，细 

胞外基质中的蛋白质发生磷酸化，而且细胞质中蛋 

白质 向细胞壁补充 (Chivasa等，2005)。用 syrin— 

golide的激发子处理大豆叶片细胞 ，引发突发性 的 

氧化 和 蛋 白质 的 磷 酸 化 (Slaymaker& Keen， 

2004)。Mehta＆ Rosato(2001)比较了寄主植物、 

非寄主植物和抗菌植物的叶片浸提液对细菌蛋白质 

组表达的影响，发现一些功能不确定的蛋 白质。 

Rep等 (2002)用 目标 蛋 白质 组学 (targeted—pro— 

teomics)方法研究 了感染镰 刀霉 (Fusarium 0z s一 

．~orum)的番茄木质部汁液，不但证明了番茄木质部 

汁液存在病原相关蛋白(PR)，而且还发现了新的 

PR一5蛋白。还有一些研究者利用蛋白质组学研究 

植物逆境信号的诱发、感受、传导机制上。Rakwal 

&Komatsu(2000)结合免疫学方法研究了外源茉 

莉酸在水稻防御机制上作用，结果表明茉莉酸影响 

了防御相关基 因的表达 。Peck等 (2001)建立 了用 

激发子和几丁质处理的拟南芥细胞的磷酸化蛋白质 

组数据库。Shahollari等(2004)应用蛋白质组学的 

方法从拟南芥和芥菜的子叶的膜泡中鉴定了 23个 

病原相关信号蛋白，包括蛋白激酶和 G蛋白。最近 

在拟南芥根中发现 LRR受体激酶能被真菌感染诱 

导(Shaholtari等，2005)。通过 2一DE／MS分析发现 

OsRacl(水稻中的一个人类小 GTPase Rac的同源 

物)在信号传导和代谢途径中起着重要作用，并在水 

稻培养细胞 的防御中起支配性作 用 (Fujiwara等， 

2006)。 

Chen等(2002)利用双向电泳技术，分别分析了 

超强抗虫株系和极端感虫株系受虫害和未受虫害的 

秧苗蛋白质的变化。结果发现 ，虫害 48 h后 ，感虫 

株系秧苗 的 1个分子量 40 kDa的蛋白质 P40 

(pI6．3)的表达明显减弱甚至消失，而在抗虫株系秧 

苗中，P40的表达未受影响。Chen等(2002)认为 

P40可能与水稻受褐飞虱为害后引起的应答有关。 

3 展望 

蛋白质组学在植物学研究上已得到比较广泛的 

应用(如响应各种逆境胁迫、生长发育)，且已从模式 

植物扩展到多种非模式植物的研究上(如蓖麻、马铃 

薯、葡萄、喜树等)(刘丽杰等，2007)，它在植物响应 

各种逆境机制的研究方面也已显示出相当优势。蛋 

白质组学可大通量研究逆境下植物器官、细胞器或 

亚细胞器等的蛋白质组表达差异或蛋白质修饰(如 

磷酸化、糖基化等)发生的变化，一方面能从蛋白质 

角度证实以前的研究结果，另一方面还可发现一些 

新的逆境相关蛋白质，使人们对植物响应逆境的机 

制有了更深更全面的认识；而通过分析逆境下基因 

转录表达变化获得的逆境相关基因的信息是很不完 

整的，基因和蛋白质之间的关系是很明显的但又非 

常的低，mRNA的剪辑和翻译后修饰使蛋白质的数 

量远远大于基因的，且不能反映蛋白质之间的相互 

作用。不过蛋白质组学的发展和应用很大程度上依 

赖于可利用的生物学信息库(如蛋白质数据库和 

EST数据库等)、蛋白质的分离技术和鉴定技术。 

目前一些在生命过程中执行重要功能的膜整合蛋白 

和表达丰度很低的逆境相关蛋白质得不到有效分 

离，不少新发现的逆境相关蛋 白的功能没有得到鉴 

定，今后在蛋白质分离、纯化和蛋白质检测等技术方 

面要加强改进 ，同时还需加强和其它研究方法(如蛋 

白质芯片、酵母双杂交技术)结合来开展新蛋白质的 

功能研究，植物细胞器或亚细胞器蛋白质组和翻译 

后修饰的蛋白质等的蛋白质组的研究将非常有助于 

人们进一步揭示植物响应逆境的机制。此外，蛋白 

质组学和代谢组学相结合在植物学研究中已取得较 

好成果(董登峰 ，2007)，在研究植物响应逆境机制方 

面也有成功的例子(如镉胁迫)(Vincent& Zivy， 

2007；Sarry等，2006)，蛋白质组学和功能基因组 

学、代谢组学等研究技术相结合必将大大促进蛋白 
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质组学在植物响应逆境方面的应用。 
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