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蛋白质组学在植物雄性不育研究中的应用
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（宁夏大学 生命科学学院，宁夏 银川７５００２１）

　　摘　要：基因转录后还需要进行一系列的转录后修饰，仅从基因组水平不足以揭示植物雄性
不育分子机制，还需要结合蛋白质组学的研究。现综述了近年来主要作物雄性不育的蛋白质组
学研究情况，指出不育基因表达时具有器官特异性和时空性，并提出将蛋白质组学技术和基因工
程相结合研究植物雄性不育机理的策略。
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　　植物雄性不育（Ｍａｌｅ　Ｓｔｅｒｉｌｉｔｙ）是一种遗传现象，具
体表现为在有性繁殖过程中花药、花粉或雄配子功能
丧失或产生的合子在正常环境下无法存活。据Ｋａｕｌ
报道，已在４３科１６２属６１７个物种中发现了雄性不育
株。许多学者利用细胞器ＤＮＡ分离、分子克隆、序列
分析以及分子杂交等技术对雄性不育基因进行了转录

水平的研究，利用蛋白质组学技术研究植物雄性不育
相关蛋白是近几年才出现的新思路。现以几种经济作
物不育系和可育系各器官不同时期蛋白质水平的差异

为切入点，阐明不育基因表达时具有器官特异性和时
空性，并展望了该领域今后研究的方向和策略。

１　蛋白质组学技术概述
蛋白 质 组 学 （Ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓ）概 念 最 先 是 Ｍａｒｃ

Ｗｉｌｋｉｎｓ提出，指由一个基因组或一个细胞、组织表达
的所有蛋白质。其任务是通过系统识别和分析一个细
胞、组织或亚组织中表达的总体蛋白质，从而确定每个

蛋白质的突出特征，并评价生命活动中的某些生理或
病理过程。蛋白质组学技术比较复杂，主要分为蛋白
质的分离、目的蛋白的鉴定和信息分析三方面。其中，
二维凝胶电泳（Ｔｗｏ－ｄｉｍｅｎｓｉｏｎ　ｇｅｌｅｌｅｃｔｒｏｐｈｒｅｓｉｓ，２－ＤＥ）
和质谱（Ｍａｓｓ　ｓｐｅｃｔｒｕｍ　ＭＳ）技术是蛋白质分离纯化鉴
定的核心技术。蛋白质组学技术在药物靶点确定、癌
细胞鉴定、植物抗逆性等方面广泛应用，其在植物雄性
不育中的应用是选育优良品种、提高作物产量的新
途径。

２　蛋白质组学技术在植物雄性不育中的应用
转录水平并不能完全反映基因表达，蛋白质是生

命活动的承载者，也是大多数基因功能最终的呈现形
式，因此，从转录水平上所获取的有关基因表达的信息
并不足以揭示该基因在细胞内的具体功能，还需要从
蛋白质组方面进行深入研究，利用蛋白质组技术寻找
与雄性不育相关的蛋白质，进而通过数据库查询找到
相应的基因，具有重要的理论和实践意义。
２．１　水稻雄性不育蛋白质组学研究进展
魏磊等［２］利用双向电泳技术分析了紫稻不育系与

保持系叶片全蛋白，发现不育系与保持系叶片之间的
蛋白２－ＤＥ图谱差异不明显。谢锦云等［３］利用双向电
泳技术分离了温敏核水稻的不育和可育花药，通过肽
指纹图谱分析及数据库检索得知几丁质酶、


酸性磷酸

Ａｂｓｔｒａｃｔ：Ｒｅｃｏｖｅｒｙ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｔｅｘｔｉｌｅ　ｉｎｄｕｓｔｒｙ　ａｎｄ　ｓｏａｒｉｎｇ　ｃｏｔｔｏｎ　ｐｒｉｃｅｓ　ａｆｔｅｒ　ｔｈｅ　ｆｉｎａｎｃｉａｌ　ｔｕｒｍｏｉｌ，ｃｏｍｐｅｔｉｎｇ　ｆｏｒ　ｒａｗ
ｍａｔｅｒｉａｌ　ｉｎｄｕｓｔｒｉｅｓ　ｂｅｃｏｍｅ　ａ　ｎｅｗ　ｂｒｉｇｈｔ　ｓｐｏｔ．Ｎａｔｕｒａｌ　ｗｏｏｌ　ｆｉｂｅｒ　ｏｆ　Ｃａｌｏｔｒｏｐｉｓ　ｇｉｇａｎｔｅａｎｉｓ　ａ　ｎｅｗ　ａｌｔｅｒｎａｔｉｖｅ　ｒａｗ
ｍａｔｅｒｉａｌｓ．Ｃａｌｏｔｒｏｐｉｓ　ｇｉｇａｎｔｅａｎ　ｃａｎ　ｃｕｌｔｉｖａｔｅ　ｉｎ　ｄｅｓｅｒｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ，ｓａｌｉｎｅ，ｓａｎｄｙ　ｂｅａｃｈｅｓ　ａｎｄ　ｏｔｈｅｒ　ｗａｓｔｅｌａｎｄ．Ｉｔ　ｃｏｕｌｄ
ｏｖｅｒｃｏｍｅ　ｔｈｅ　ｃｏｎｔｒａｄｉｃｔｉｏｎ　ｂｅｔｗｅｅｎ　ｃｏｔｔｏｎ　ａｎｄ　ｇｒａｉｎ，ａｎｄ　ｅｘｐａｎｄ　ｔｈｅ　ｓｔｒａｔｅｇｉｃ　ｒｅｓｅｒｖｅ　ｍａｔｅｒｉａｌ　ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ．Ｉｎ　ｔｈｉｓ
ｐａｐｅｒ，ｔｈｅ　ｍｅｄｉｃｉｎｅ，ｅｎｅｒｇｙ，ｒａｗ　ｍａｔｅｒｉａｌｓ　ａｎｄ　ｃｏｔｔｏｎ　ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ　ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ　ｏｆ　Ｃａｌｏｔｒｏｐｉｓ　ｇｉｇａｎｔｅａｎｒｅｓｅａｒｃｈ　ｐｒｏｇｒｅｓｓ
ａｎｄ　ｃｕｌｔｕｒａｌ　ｐｒｏｂｌｅｍｓ　ｗｅｒｅ　ｄｅｓｃｒｉｂｅｄ．Ｍａｋｉｎｇ　ｓｈａｌｌｏｗ　ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ　ｉｎ　ｔｈｅ　ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ　ｏｆ　Ｃａｌｏｔｒｏｐｉｓ　ｇｉｇａｎｔｅａｎ
ｃｕｌｔｉｖｉｔｉｏｎ　ａｎｄ　ｒｅｓｅａｒｃｈ　ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ　ｃｏｕｌｄ　ｐｒｏｖｉｄｅ　ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ　ｆｏｒ　ｅｘｐｌｏｉｔａｔｉｏｎ　ａｎｄ　ｉｎｔｅｎｓｉｖｅ　ｃｒｏｐｐｉｎｇ．
Ｋｅｙ　ｗｏｒｄｓ：Ｃａｌｏｔｒｏｐｉｓ　ｇｉｇａｎｔｅａｎ；ｍｅｄｉｃｉｎａｌ；ｃｏｔｔｏｎ；ｅｎｅｒｇｙ；ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ　ｔｅｃｈｎｉｑｕｅ

６０２



北方园艺２０１１（１８）：２０６～２０８ ·专题综述·

酶及谷蛋白前体等蛋白质的表达明显上调；谷氨酸氨
甲酰转移酶表达量明显下降等。Ｉｍｉｎ等［４］研究了经过
低温处理后水稻三核期花药蛋白，发现表达量上调的
蛋白质４７个，表达量下降的有１１个，鉴定的１８个差
异蛋白中一些可能是雄性不育相关蛋白。文李等［５］对
红莲型细胞质雄性不育水稻的不育系、保持系及Ｆ１ 代
杂交系的花药蛋白质进行２－ＤＥ分离，经质谱分析鉴定
出４８个差异蛋白质点，这些蛋白的表达量降低或不表
达可能使得细胞供能不足、淀粉不能正常合成，导致花
粉败育。梁海鹰等［６］对光温敏核不育水稻（培矮６４Ｓ）
幼穗育性转换期进行蛋白质组学分析，结果显示：在不
育变化为可育的过程中，明显表达上调的蛋白质点包
括几丁质酶、丙酮酸脱氢酶等；超氧化物歧化酶、硝酸
还原酶脱辅基酶蛋白等明显下调；金属硫蛋白ＲｉｃＭＴ
只在可育系中存在。邢俊杰等［７］研究了光温敏核不育
水稻基因表达产物，发现肌动蛋白表达异常，肌动蛋白
的异常表达可能使花粉微丝结构改变，使得能量的运
输受阻，使得花粉败育。
２．２　小麦雄性不育蛋白质组学研究进展
门淑珍等［８］以小麦京４１１不育株和可育株花药为

材料进行双向电泳，发现不育花药比可育花药缺少相
对分子量分别为１５．８、１７、１７．８、３８、８１．３ｋＤａ的几个多
肽；分子量为１６．２ｋＤａ等电点约为３．６的酸性蛋白只
在不育系出现。范宝莉等［９］比较了小麦Ｔ型细胞质雄
性不育系与保持系花药蛋白，发现在花粉败育２～３核
小孢子期，５３、５０、４８和２０ｋＤａ　４种蛋白质只在不育系
存在。王永军等［１０］通过对雄性不育小麦花药和旗叶
蛋白质的比较研究发现不同时期的旗叶蛋白无差异

性，但花药中存在蛋白的差异表达，说明小麦雄性不育
相关蛋白主要在花药中。刘卫等［１１］利用２－ＤＥ分析了
遗传型和生理型雄性不育小麦不育系和相应保持系花

药蛋白，结果显示：２个不育材料有几个明显的特异蛋
白点，而在保持系中未发现；不同的不育机理下，２个
不育材料又分别具有自己的表达特异蛋白点，比较分
析可知，与花药败育有关的特定蛋白的表达，可能使物
质能量代谢受阻，导致雄性不育的发生。叶景秀等［１２］

通过对经杀虫剂诱导产生的生理型小麦雄性不育的花

药蛋白质组学分析，结果显示：不育材料和可育材料在
单核期和二核期花药蛋白均有明显差异，表明不育基
因表达是具有时空性；不育材料较可育材料蛋白质数
目和部分蛋白质表达量均有下降，可能是这些蛋白的
缺失，使得育性相关活动停滞，最终导致花粉败育。
Ｃｈｅｎ等［１３］比较了可育和不育小麦的线粒体蛋白，发现
１１种线粒体蛋白表达有差异；进一步对这些点质谱鉴
定后发现其中３个蛋白点为ＳＯＤ。王书平等［１４］以经
杀雄剂ＳＱ－１诱导的生理型雄性不育系小麦，以及对应
正常可育系所构建的等生理差异系为试材，用２－ＤＥ技
术分离完整叶绿体蛋白质，２－ＤＥ图谱共检测到１５０个

差异点，经质谱鉴定出６个差异表达蛋白质，这些蛋白
直接或间接的参与了花药蛋白质转运、蛋白质互作、花
药内激素调节、活性氧积累及花药的发育，这些生理代
谢过程的变异可能直接导致不育系小麦的花粉败育。
２．３　棉花雄性不育蛋白质组学研究进展
王学德［１５］以ＳＤＳ－ＰＡＧＥ、ＲＡＰＤ和ＲＦＬＰ技术分

析了西棉细胞质雄性不育系和保持系的花药线粒体蛋

白，ＳＤＳ－ＰＡＧＥ分析表明，不育系中缺少１条分子量约
为３１ｋＤａ的多肽。李成奇［１６］对晋Ａ及其保持系酯酶
过氧化物酶电泳分析时指出：进入生殖阶段，受育性基
因影响，晋Ａ较其保持系明显缺少特征谱带；而非生
殖阶段，晋Ａ及其保持系２种同工酶无较大差别。张
子学等［１７］分析了 ｍｓ５、ｍｓ６雄性不育两用系发育中
ＰＯＤ同工酶的变化，结果显示：在单核期和二核期２种
不同叶型的两用系Ａ比Ｂ分别减少１或２条带，推测
在不育株中，由于部分基因被阻遏，使某些基因难以表
达，造成不育株中酶带减少。由于不育基因可能导致
过氧化物酶同工酶基因表达异常，扰乱了花药中物质
和能量代谢平衡，最终导致雄性不育。
２．４　大豆雄性不育蛋白质组学研究进展
曾维英等［１８－２０］利用双向电泳技术分别比较了２种

大豆质核互作雄性不育系ＮＪＣＭＳ１Ａ、ＮＪＣＭＳ２Ａ与其
相应保持系ＮＪＣＭＳ１Ｂ、ＮＪＣＭＳ２Ｂ花药的蛋白质，结果
显示：在 花 药 中，保 持 系 ＮＪＣＭＳ１Ｂ 与 不 育 系
ＮＪＣＭＳ１Ａ有２４个差异表达蛋白点，保持系ＮＪＣＭＳ２Ｂ
与不育系ＮＪＣ－ＭＳ２Ａ有２５个差异表达蛋白点；种子中
仅有少量差异表达蛋白点；叶片中基本没有差异表达
蛋白点。差异表达的蛋白可能是在花粉发育过程中一
些关键酶或者重要的代谢中间物质，结果表明：雄性不
育基因多在花药中表达。陈培等［２１］研究了大豆质核
互作雄性不育系 Ｗ９３１Ａ及其同型保持系 Ｗ９３１Ｂ不同
器官的蛋白质组进行比较性研究，发现不育系与其保
持系花药ＳＤＳ－ＰＡＧＥ图谱在二胞花粉期间有３条差异
带，种子和苗期叶片的蛋白质ＳＤＳ－ＰＡＧＥ图谱基本没
有差异，表明大豆雄性不育相关基因表达具有器官特
异性。

３　展望
利用物种间的杂种优势可以增加经济作物的产

量，培育雄性不育植株是获得优良品种、增加产量的一
个有效途径，但是自然界中自发产生的不育系不稳定、
抗逆性差而且很难找到合适的恢复系和保持系等，人
工去雄要花费大量的时间和精力。近年来，分子生物
学技术的发展为雄性不育的研究提供了有力的根据，
因此，通过分子生物学及植物基因工程手段获得转基
因雄性不育系的研究和应用具有广阔的前景。Ｍａ　Ｘ
Ｄ等［２１］应用ｃＤＮＡ－ＡＦＬＰ对棉花的ｍｓ５ｍｓ６双隐性核
雄性不育两用系的不育株和可育株花粉发育的３个时
期的蛋白质进行对比分析，共得到１７个差异表达片
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段，它们分别属于１１种表达模式，其中１４个片段可以
在ＮＣＢＩ数据库中找到同源序列，这些片段所编码的
基因可能参与了信号转导、转录、能量代谢、细胞壁发
育等相关过程。
针对２－ＤＥ技术中存在的分辨率低、重复性低及不

可定量等问题，Ｍａｒｏｕｇａ等［２２］将荧光染料用于２－ＤＥ技
术中，产生了荧光差异双向电泳技术（２－ＤＩＧＥ），Ｓｈｅｏｒａｎ
等［２３－２４］利用２－ＤＩＧＥ技术分别研究了核不育型番茄突变
体７Ｂ－１和野生型之间的蛋白差异及甘蓝型雄性不育油
菜不育系和保持系的花药蛋白，其结果无论分辨率还是
在重复性都较常规２－ＤＥ高。蛋白质组学自身技术的发
展和成熟也为研究植物雄性不育提供了基础。
利用蛋白质组技术找到与不育相关的蛋白质，然

后通过蛋白质数据库的搜索寻找编码育性相关蛋白的

基因成为研究植物雄性不育的一种新思路，这种方法
以蛋白质组特有的可比对性和高重复性克服了寻找不

育基因保守序列时的假阳性情况，今后再利用基因工
程技术将造成雄性不育的基因导入到可育品种中获得

转基因不育系。这对作物植物雄性不育的研究不但提
供了理论依据，而且缩短了育种周期，带来了不可估量
的经济效益。
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