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摘 要：随着质谱技术和生物信息学的快速发展，作为后基因时代生命科学技术研究的里程碑和核心内容的蛋白质组学

技术在园艺植物研究中的诸多方面应用日益增多。本文综述了蛋白质组学在普通菜豆生物胁迫、非生物胁迫以及种质

资源多样性等方面的研究进展，并指出了蛋白质组学在普通菜豆全基因组测序工作完成的契机下所面临的挑战和发展

前景。
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Abstract：With the rapid development of mass spectrometry and bioinformatics, proteomics technology could be
used to understand the mechanism that controls many processes in horticultural plants. The proteome studies of biot⁃
ic stress, abiotic stress, germplasm resources and diversity of common bean (Phaseolus vulgaris L.) were briefly intro⁃
duced in the paper. The facing challenges and prospects of proteomics in the common bean in future were also point⁃
ed out.
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普通菜豆（Phaseolus vulgaris L.）又称芸豆、

四季豆，属豆科菜豆属菜豆种植物，原产中南美

洲，在世界范围内广泛栽培 [1]。普通菜豆 15世纪

经欧洲引入中国，在中国已有 500多年的栽培历

史 [2-3]。普通菜豆由于其营养均衡、高蛋白、低脂

肪，并含有大量的碳水化合物以及富含铁和锌等

矿质元素，深受人们的喜爱[4-5]。近年来，由于对普

通菜豆的人体保健方面的研究得以深入，再加上其

作为豆科植物的固氮功能对农业的可持续发展的

至关重要性，研究越来越引起人们的重视[6-7]。

第二代基因组测序技术取得的重大突破，对

园艺作物改良产生了重大影响。近年来，科学家

们陆续完成了白菜、黄瓜、番茄、甜瓜和西瓜等一
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系列重要园艺作物的基因组测序。墨西哥生物多

样性基因组学国家实验室的科学家们通过与国际

科研团队的共同努力，已完成对菜豆的基因组测

序，确定了 26 500种菜豆基因，明确了一些基因决

定着菜豆的抵御病害能力，抗旱性、盐耐受度、大

气中的氮沉淀、生殖细胞构成以及种子质量等问

题 [8]。这些数据有利于通过分子标注的方法加快

选种进程，以选育出品种更好的菜豆以及其他豆

类。同时，随着高密度遗传图谱的构建以及高通

量蛋白质组学的应用 , 大规模开发和利用普通菜

豆特异性分子标记将成为可能 [8-10]。

作为后基因时代生命科学研究的核心内容之

一的蛋白质组学，在园艺作物上得以广泛的应

用 [11-13]。近年来，蛋白质组学也在菜豆遗传多样

性 [14-18]、干旱胁迫 [19]、冷胁迫 [20]等方面得以应用，为

了顺应全球气候的变化，研究者们应加强生物和

非生物胁迫条件下菜豆的品质及产量方面的研

究，加快菜豆种子的改良进程，创造出新的菜豆

品种，更好地抵御当前种植中遇到的干旱和低温
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伤害等问题 [21]，以满足消费者对普通菜豆日益增

长的消费需求。

总之，蛋白质组学可作为新时期，特别是普通

菜豆全基因组测序完成下，基因注释日益完善的

情况下，可为菜豆多方面的研究提供新的研究思

路。因此，本文就近年来蛋白质组学在普通菜豆

生物胁迫、非生物胁迫及种质遗传多样性等方面

的研究进展进行综述，旨在促进蛋白质组学在普

通菜豆研究上的应用。

1 蛋白质组学在菜豆上的应用

1.1 生物胁迫

虫害、病菌等生物胁迫对菜豆的栽培生产管

理和商品品质的影响很大，因此，筛选具有稳定

抗性的菜豆种质资源，揭示普通菜豆抗病机理，

发掘并利用优异的抗病基因，改良普通菜豆抗病

性，对提高菜豆生产的经济效益具有重要的理论

和现实意义。

在一些病害发生条件下，植物有两种主动防

御机制，一种是广谱的，最基本的抵御机制，另一

种是基于 R基因的防御机制。Lee等通过高通量

的液相色谱-串联质谱方法，对比锈菌侵染后敏

感和高抗的菜豆植株叶片蛋白质水平变化，发现

一些基础的防御蛋白由于真菌的感染而被削弱，

而 R基因通过修复失效的防御蛋白参与到基本防

御系统当中，进一步增强了菜豆的对锈菌防御。

因而，这些特定蛋白的富集以及其同系物的减少

表明植物细胞在病原体感染的情况下，存在着抵

御、适应和恢复的动态平衡的机制 [22]。普通菜豆

与细菌早期共生方面的蛋白质组学研究中，在普

通菜豆根系被细菌感染后，29个植物蛋白和 3个
细菌蛋白参与到早期的共生，29个植物蛋白中，

19个上调蛋白主要涉及蛋白质合成、能量转化和

蛋白质降解等，10个下调蛋白主要和代谢相关。

结果表明，在普通菜豆与细菌共生的早期阶段，

其防御机制与蛋白酶所调节的伴侣蛋白和蛋白降

解有关 [23]。

1.2 非生物胁迫

干旱、洪涝、盐碱、矿物质缺乏等非生物胁迫

是影响作物产量和品质的最主要因素，因而其研

究也具战略性。柴团耀等早期研究就发现菜豆富

含脯氨酸蛋白质基因在生物和非生物胁迫下高表

达，可能参与到菜豆的抗病防卫反应过程中 [24]。

蛋白质组学研究方面，低温胁迫条件下，普通

菜豆根系蛋白发生多样性的变化，具体体现在持

续低温和短暂低温处理，其蛋白变化模式不同。

在持续低温发芽过程中，参与能量转化、小胞体

运输、次生代谢等蛋白表现有上调趋势。在接下

来的恢复过程中，钙依存性信号传导、次生代谢

以及促进细胞分裂等蛋白表达量有所提高。而在

短期低温处理条件下、DNA修复、RNA翻译转录

蛋白发生变化 [20]。在耐干旱和干旱敏感型普通菜

豆的差异蛋白质组学研究为普通菜豆抗旱育种提

供了大量的标记蛋白 [19]。其中 58个蛋白在丰度

上显著发生变化，主要涉及能量代谢、光合作用、

蛋白质合成与分解等蛋白，进一步加深普通菜豆

对干旱胁迫应答机制的了解。渗透胁迫方面，菜

豆根尖的 22个蛋白发生变化，其主要涉及碳水化

合物和氨基酸新陈代谢方面。磷酸化蛋白质组研

究进一步显示，其定位于细胞壁上的脱水蛋白加

强了蛋白质的磷酸化。因而，杨忠宝等提出脱水

蛋白在渗透胁迫条件下参与蛋白质磷酸化过程，

减少细胞壁的物理伤害，以维持细胞壁的可塑

性 [25]。Torres等使用蛋白质组学技术初步从菜豆

叶片中筛选出了疾病相关蛋白（A novel pathogen⁃
esis-related protein 2 ）可作为臭氧胁迫的标

记 [26]，证明了相关蛋白质技术可作为相应非生物

胁迫育种的一种标记在普通菜豆上应用。

1.3 种质资源多样性

近年来，与其他作物育种一样，为调查研究其

遗传多样性，植物的形态学调查、种子蛋白质酶、

随机扩增多态性 DNA、叶绿体 DNA和微卫星标记

等技术也在菜豆野生种质资源使用和创新及新型

栽培品种培育中得以应用。随着蛋白质组学的发

展，也推进了菜豆种质资源研究进展。

普通菜豆的蛋白质二次电泳表明贮藏蛋白、

碳水化合物新陈代谢、生长发育蛋白、相关通道

蛋白和防御和胁迫应答反应蛋白等在菜豆种子中

大量表达，特别是植物血球凝集素（phytohemag⁃
glutinin）、云扁豆蛋白（phaseolin）和植物（种子）血

凝素相关的 α-amylase抑制剂 [14]。López-Pedrouso
等研究证明了菜豆种子贮藏蛋白磷酸化及在萌发

过程中的磷酸化依赖性降解，因而可用于监测菜

豆种子从休眠到萌发的过程 [27]。墨西哥野生菜豆

和普通菜豆中提取蛋白质组分析结果显示蛋白质

组学技术可很好地应用在不同菜豆品种的蛋白成

分分析上，为菜豆育种在蛋白质组学方面打开了

思路 [17]。在此基础上，云扁豆蛋白（phaseolin）被
成功应用于 18个普通菜豆和野生菜豆种子中蛋

白质养分和遗传多样性的标记物。这些研究进一
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步证实，基于蛋白质组学技术的标记方法可为普

通菜豆种质资源筛选和遗传改良做出不可估量的

贡献 [27]。Mensack等成功结合转录组学、蛋白质组

学和代谢组学进行菜豆种质资源遗传多样性分

析 [16]，进一步的研究可建立对农艺性状和营养性

状快速鉴定及遗传多样性分析的快速、低成本和

高准确率的体系。菜豆种子贮藏蛋白缺乏的蛋白

质组学结果揭示了富硫蛋白、淀粉及棉子糖代谢

酶呈上调趋势，而代谢分泌相关蛋白呈下调趋

势，因而，此类研究可为菜豆的营养品质的研究

提供多效性的表型信息 [15]。

2 问题与展望

近年来，蛋白质组学技术已在模式植物及其

他大宗作物的生物胁迫和非生物胁迫研究上得以

广泛应用，主要表现在亚细胞器蛋白质组学分析

上。但在现有的菜豆蛋白质组学研究上还鲜有报

道，因而，以菜豆全基因组测序完成为契机，开展

菜豆亚细胞器蛋白质组学研究将会更加有效地推

进菜豆的生物胁迫和非生物胁迫研究。

生物学特性调查是种质资源研究的一种常规

方法。在菜豆的农艺性状中，分为矮生型、半蔓

型和蔓生型 3种类型；按生育期又可分为早熟型、

中熟型和晚熟型 3种；按种荚形状可为分圆棍形、

宽刀形和扁条形 3类 [28-29]。但现有菜豆蛋白质组

学研究中，缺少与其生物学特性相关的研究，而

这些相关的生物学调查是种质资源研究的最基础

研究。

除此之外，蛋白质组学技术也在当前研究热

点—生物阶段依存性的营养成分研究、生物胁迫

和非生物胁迫研究上得以应用。菜豆采后的营养

性、耐低温性、抗病性至关重要，蛋白质组学技术

可对相应的生理伤害和抗性机理研究发挥重要作

用。

综上所述，在蛋白质组学日益成熟的今天，以

菜豆全基因组测序完成为基础，建立菜豆的蛋白

质组学数据库，并与代谢组学、转录组学和基因

组学有机地结合，将为推动菜豆的种质资源利

用、新品种选育等工作做出突出的贡献。
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