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摘要：［目的］对油桐种仁不同生长时期的油体蛋白进行定量蛋白质组研究，鉴定油桐种仁油体蛋白质的组成，探讨

不同生长时期种仁油体蛋白质组的表达差异。［方法］采用同位素标记相对和绝对定量（ｉＴＲＡＱ）技术提取３个不
同生长时期的油桐种仁油体蛋白质组，质检合格的蛋白经酶解、ｉＴＲＡＱ标记后进行高效液相、质谱检测。利用Ｍａｓ
ｃｏｔ软件对转换的二级质谱数据进行蛋白质鉴定，通过ｉＴＲＡＱ定量寻找差异表达蛋白，并对差异蛋白进行ＧＯ功能
注释、ＫＥＧＧ代谢通路和聚类分析。［结果］在３个生长时期成熟油桐种仁油体亚细胞器中共鉴定出５６３２个蛋白，
其中，２６３９个具有催化活性，４０１个蛋白质参与脂肪酸及油脂的合成与代谢。在种仁成熟的３个生长时期中，共有
３４３０个油体蛋白的表达量发生了显著变化。油体差异蛋白的富集分析发现，具有催化活性这一分子功能的差异
蛋白主要在油脂积累初期发生富集。在桐油和桐酸积累时期，参与脂肪酸代谢和油脂贮藏的酰基辅酶Ａ氧化酶、
ＤＧＡ蛋白和油质蛋白（Ｏｌｅｏｓｉｎ）表达量显著上升，表明这些蛋白在调控桐油和桐酸的积累中可能发挥着关键作用。
［结论］获得油桐种仁成熟过程中动态特异的油体蛋白质组表达谱，揭示油体蛋白质组的组成、主要调控桐油合成

的关键酶和结构蛋白，为进一步研究油脂的合成与油体的装配等相关机制奠定了基础。
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　　油桐（Ｖｅｒｎｉｃｉａｆｏｒｄｉｉ（Ｈｅｍｓｌ．）ＡｉｒｙＳｈａｗ）属于
大戟科（Ｅｕｐｈｏｒｂｉａｃｅａｅ）油桐属（ＶｅｒｎｉｃｉａＬｏｕｒ．）植
物，是世界著名的木本油料树种。油桐原产我国，对

其栽培、利用已有约２３００余年历史，主要分布在长
江中下游地区，四川、贵州、湖南和广西为主要产区。

目前，世界各地栽培的油桐品种均自我国引进。桐

油是从油桐种子中提炼的一种优良的干性油，桐油

具有干燥快、密度轻、耐酸碱、防湿、防腐、防锈等特

点，具有广泛的工业用途，目前广泛应用于制造涂

料、高级油墨、增塑剂、医药以及化学试剂等［１－２］。

同时油桐也是我国重要的生物质能源之一，其产生

的桐油是可以直接利用的优质燃料油。

油桐种仁中，桐油主要以甘油三酯（Ｔｒｉａｃｙｌｇｌｙｃ
ｅｒｏｌｓ，ＴＡＧ）的形式形成分散的、相对稳定的亚细胞
微滴，这些小的不连续的亚细胞微滴叫“油体（Ｏｉｌ
ｂｏｄｙ）”［３－４］。几乎在所有以油脂为主要形式进行营
养物质储藏的植物组织中均有油体的存在。作为植

物体中最小的细胞器，油体的直径一般为０．５ ２．５

μｍ，主要包括内部的 ＴＡＧ液态基质和外部的磷脂
单分子层（ＰＬ）及蛋白质组成的“半单位”膜［５］。油

体膜及膜上附着的蛋白占油体质量的１％ ４％［６］，

这些油体蛋白中约９０％为油质蛋白（Ｏｌｅｏｓｉｎ）［５］，它
们与其它少量 Ｃａｌｅｏｓｉｎ蛋白共同参与油体的形成、
稳定及油脂代谢，并在油体结构的建成中发挥关键

作用［７－８］。目前，对油体的研究主要集中在生物合

成［９］、油体组装［１０］、油体结合蛋白的成分和结构功

能［１１］，以及代谢工程［１２］等方面。

油桐种子中含有丰富的脂肪酸，特有的桐酸具

有较高的工业经济价值，在油桐种子中的含量高达

８０％［１３］，这些脂肪酸储存在胚乳细胞的油体当中。

因此，利用同位素标记相对和绝对定量（ｉｓｏｂａｒｉｃｔａｇｓ
ｆｏｒｒｅｌａｔｉｖｅａｎｄａｂｓｏｌｕｔｅｑｕａｎｔｉｔａｔｉｏｎ，ｉＴＲＡＱ）技
术［１４－１５］，对不同发育时期油桐种仁的油体蛋白质组

进行研究，有助于了解种仁油体蛋白的组成以及脂

肪酸合成的动态变化过程。本文研究结果，首次从

亚细胞器水平揭示调控特殊油脂“桐油”生物合成
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的关键调控酶及结构蛋白，为提高桐油产量、改善桐

油特性的定向遗传改良提供科学依据。

１　材料与方法
１．１　材料

选取浙江杭州市富阳区黄公望森林公园虎山林

区的５年生油桐单株，于２０１６年８月１５日、９月１０
日和９月２６日收集油桐果实，分别命名为ＯＢ１、ＯＢ２
和ＯＢ３，剥取种仁，液氮速冻，－７０℃冰箱保存备用。
１．２　油桐种仁油体蛋白的提取
１．２．１　油桐种仁油体的提取　参照 Ｖｅｓｎａ等油体
提取方法［１６］。取５ｇ油桐种仁，在１５ｍＬ预冷的匀
浆液 ＧＭⅠ（１ｍｍｏｌ·Ｌ－１ ＥＤＴＡ，１０ｍｍｏｌ·Ｌ－１

ＫＣ１，１ｍｍｏｌ·Ｌ－１ＭｇＣｌ２，２ｍｍｏｌ·Ｌ
－１ＤＴＴ，０．６

ｍｍｏｌ·Ｌ－１Ｓｕｃｒｏｓｅ，０．１５ｍｏｌ·Ｌ－１ＴｃｉｃｉｎｅＫＯＨ，ｐＨ
７．５）中研磨成匀浆；加入１５ｍＬＦＭⅠ（０．４ｍｍｏｌ·
Ｌ－１Ｓｕｃｒｏｓｅ，其它成分同 ＧＭＩ）混匀；１００００ｇ离心
３０ｍｉｎ，取上层油层；将油层重悬于 １５ｍＬＧＭⅡ
（ＧＭＩ＋２ｍｏｌ·Ｌ－１ＮａＣ１），加入１５ｍＬＦＭⅡ（ＦＭ
Ｉ＋２ｍｏｌ·Ｌ－１ＮａＣ１）混匀；１００００ｇ，３０ｍｉｎ，取上
层油层；将油层再重悬于１５ｍＬＧＭⅠ，加入１５ｍＬ
ＦＭⅠ；１００００ｇ，３０ｍｉｎ，取上层油层；室温重悬于１５
ｍＬＧＭⅡ，震荡３０ｍｉｎ；１００００ｇ，３０ｍｉｎ，取上层油
层；将油层悬浮于１５ｍＬＧＭⅠ（４℃预冷），加１５ｍＬ
ＦＭⅠ（４℃预冷）；１００００ｇ，３０ｍｉｎ，取上层油层；最
终油层悬浮于３ｍＬＧＭⅠ，４℃保存备用。
１．２．２　油体蛋白质组的提取　取０．５ｍＬ油体，加入
０．７５ｍＬ氯仿／甲醇（２∶１，ｖ／ｖ），振荡；１３０００ｇ，５ｍｉｎ；
富含蛋白的中间相重悬于０．２５ｍＬ水，加入０．７５ｍＬ
氯仿／甲醇（２∶１，ｖ／ｖ），振荡；１３０００ｇ，５ｍｉｎ；重复加入
０．７５ｍＬ氯仿／甲醇（２∶１，ｖ／ｖ），振荡洗涤２次以上；最
后中间层重悬于０．５ｍＬ水，超声波处理５ｍｉｎ；加入４
倍体积的冷丙酮，于－２０℃ 沉淀１６ｈ以上。取样品
于１００００ｇ，４℃ 离心１５ｍｉｎ，加入适量ＰＢＳ充分混
匀，转移沉淀至新的离心管；于５０００ｇ，４℃ 离心５
ｍｉｎ，弃上清；每管加入适量无 ＳＤＳＬ３，终浓度为 １
ｍｍｏｌ·Ｌ－１的ＰＭＳＦ、２ｍｍｏｌ·Ｌ－１的ＥＤＴＡ，置于冰上
５ｍｉｎ后加入终浓度为１０ｍｍｏｌ·Ｌ－１的ＤＴＴ，冰浴超
声５ｍｉｎ，２５０００ｇ，４℃ 离心１５ｍｉｎ，取上清；加终浓
度１０ｍｍｏｌ·Ｌ－１ＤＴＴ，５６℃ 水浴１ｈ；加终浓度５５
ｍｍｏｌ·Ｌ－１ＩＡＭ，暗室放置４５ｍｉｎ；于２５０００ｇ，４℃离
心１５ｍｉｎ，上清即为蛋白质溶液。
１．３　油桐种仁油体蛋白质组ｉＴＲＡＱ实验
１．３．１　蛋白质提取质控　Ｂｒａｄｆｏｒｄ定量：在９６孔酶

标板Ａ１至Ａ１０位置依次加入标准蛋白（０．２μｇ·
μＬ－１ＢＳＡ）０、２、４、６、８、１０、１２、１４、１６、１８μＬ，再依次
加纯水２０、１８、１６、１４、１２、１０、８、６、４、２μＬ，之后各孔
加考马斯亮蓝 Ｇ２５０定量工作液１８０μＬ。用 Ｓｐｅｃ
ｔｒａＭａｘｉＤ３酶标仪（美谷分子仪器（上海）公司）测量
ＯＤ５９５，依据 ＯＤ５９５与蛋白浓度制作线性标准曲线。
稀释待测蛋白质溶液若干倍，在２０μＬ蛋白溶液中
加１８０μＬ定量工作液，读取 ＯＤ５９５。依据标准曲线
以及样品ＯＤ５９５计算样品蛋白浓度。

ＳＤＳＰＡＧＥ：每个样品取１０μｇ蛋白溶液，加入
适量Ｌｏａｄｉｎｇｂｕｆｆｅｒ混匀后９５℃加热５ｍｉｎ，２５０００ｇ
离心５ｍｉｎ，取上清点入１２％ ＳＤＳ聚丙烯酰胺凝胶
的点样孔中。１２０Ｖ恒压电泳２ｈ；电泳结束后，考
马斯亮蓝染色２ｈ，之后加入适量脱色液（４０％乙醇，
１０％醋酸）置于摇床脱色液３ ５次，每次３０ｍｉｎ。
１．３．２　蛋白酶解与肽段标记　每个样品取１００μｇ
蛋白溶液；按蛋白∶酶 ＝４０∶１的比例加 Ｔｒｙｐｓｉｎ酶
２．５μｇ，３７℃酶解４ｈ；按上述比例再补加 Ｔｒｙｐｓｉｎ１
次，３７℃继续酶解８ｈ；酶解的肽段利用ＳｔｒａｔａＸ柱进
行除盐，真空抽干。

根据样品数量，取出一定量 ＩＴＲＡＱ标签试剂；
待试剂恢复至室温后，每管试剂加５０μＬ异丙醇，涡
旋震荡后低速离心；用０．５ｍｏｌ·Ｌ－１ＴＥＡＢ溶解肽
段样品，并加到对应 ＩＴＲＡＱ标签试剂中。不同样品
肽段选用不同的ＩＴＲＡＱ标签；室温静止２ｈ。
１．３．３　肽段分离　采用 ＬＣ２０ＡＢ液相色谱仪（日
本岛津公司），分离柱为５μｍ４．６×２５０ｍｍＧｅｍｉｎｉ
Ｃ１８柱对样品进行液相分离。用 ２ｍＬ流动相 Ａ
（５％ＣＡＮ，ｐＨ９．８）复溶抽干的肽段样品并进样，以１
ｍＬ·ｍｉｎ－１的流速梯度洗脱：５％ 流动相 Ｂ（９５％
ＣＡＮ，ｐＨ９．８）１０ｍｉｎ，５％至３５％ 流动相 Ｂ４０ｍｉｎ，
３５％至９５％ 流动相Ｂ１ｍｉｎ，流动相 Ｂ持续３ｍｉｎ，
５％ 流动相 Ｂ平衡１０ｍｉｎ。在２１４ｎｍ波长下监测
洗脱峰并每分钟收集组分，结合色谱洗脱峰图合并

样品得到２０个组分，然后冷冻抽干。
１．３．４　高效液相　将肽段样品用流动相 Ａ（２％
ＡＣＮ，０．１％ＦＡ）复溶，２００００ｇ离心１０ｍｉｎ后，取上
清进样。通过ＬＣ２０ＡＤ纳升液相色谱仪（日本岛津
公司）进行分离。样品首先进入ｔｒａｐ柱富集并除盐，
随后与自装Ｃ１８柱（７５μｍ内径，３．６μｍ柱料粒径，
１５ｃｍ柱长）串联，以３００ＮＬ·ｍｉｎ－１流速通过如下
有效梯度进行分离：０ ８ｍｉｎ，５％流动相 Ｂ（９８％
ＡＣＮ，０．１％ ＦＡ）；８ ４３ｍｉｎ，流动相 Ｂ从８％线性

８４
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升至 ３５％；４３ ４８ｍｉｎ，流动相 Ｂ从 ３５％升至
６０％；４８ ５０ｍｉｎ，流动相Ｂ从６０％升至８０％；５０
５５ｍｉｎ，８０％流动相 Ｂ；５５ ６５ｍｉｎ，５％流动相 Ｂ。
纳升液相分离末端直接连接质谱仪。

１．３．５　质谱检测　经过液相分离的肽段进入到ＥＳＩ
串联质谱仪：ＴｒｉｐｌｅＴＯＦ５６００（ＳＣＩＥＸ，Ｆｒａｍｉｎｇｈａｍ，
ＭＡ，ＵＳＡ），离源为 ＮａｎｏｓｐｒａｙＩＩＩｓｏｕｒｃｅ（ＳＣＩＥＸ，
Ｆｒａｍｉｎｇｈａｍ，ＭＡ，ＵＳＡ），放射器为石英材料拉制的
喷针（ＮｅｗＯｂｊｅｃｔｉｖｅｓ，Ｗｏｂｕｒｎ，ＭＡ，ＵＳＡ）。数据采
集时，质谱仪的参数设置如下：离源喷雾电压２３００
Ｖ，氮气压为 ３０ｐｓｉ，喷雾气为 １５，喷雾接处温度
１５０℃。采用高灵敏度模式进行扫描，一级质谱扫描
累积时间为 ２５０ｍｓ，扫描质量范围为 ３５０ １５００
Ｄａ。基于扫描信息，按照一级谱图中的离子强度从
高到低，选择强度超过１５０ｃｐ的前３０个进行碎裂并
扫描二级信息，筛选标准如下：（１）ｍ／ｚ扫描范围为
３５０ １２５０Ｄａ；（２）电荷数目为２ ５个电荷；（３）
母离动态排除设置为：在一半的出峰时间内（约１２
ｓ），相同母离子的碎裂不超过２次。二级质谱的扫
描累积时间为１００ｍｓ。针对 ＩＴＲＡＱ类型的数据采
集，碎裂能量选择根据 ＩＴＲＡＱ试剂调整，第４级杆
Ｑ２在１００Ｄａ时的离传输效率为１００％。
１．４　油桐种仁油体蛋白质组ｉＴＲＡＱ数据分析
１．４．１　数据转换和蛋白质鉴定　原始质谱数据经
过ＰｒｏｔｅｏＷｉｚａｒｄ工具 ｍｓＣｏｎｖｅｒｔ转换成包含二级质
谱（ＭＳ／ＭＳ）谱图信息的 ｍｇｆ格式文件后，用蛋白质
鉴定软件Ｍａｓｃｏｔ与ＮＣＢＩｎｒ、ＳｗｉｓｓＰｒｏｔ／ＵｎｉＰｒｏｔ、Ｔｒｅｍ
ｂｌｅ数据库进行比对搜索得到最终的蛋白鉴定结
果［１７］。最终选定的可信蛋白必须包含至少一个可

信的特异性（Ｕｎｉｑｕｅ）肽段，同时进行质控分析以判
断本次数据是否合格。

１．４．２　ｉＴＲＡＱ定量分析　利用 ＩＱｕａｎｔ软件进行
ＩＴＲＡＱ数据的定量分析［１８］。ＩＱｕａｎｔ的工作流程主要
包括一下几个步骤：蛋白质过滤，报告基团标签纯度

校正，定量值归一化，缺失值补全，蛋白定量值计算和

统计检验分析。首先在谱图／肽段水平进行１％ ＦＤＲ
的过滤（ＰＳＭｌｅｖｅｌＦＤＲ≤０．０１），从而获得显著性鉴
定的谱图和肽段列表。接着基于“简约原则”利用肽

段进行蛋白组装并产生一系列蛋白组。为了控制蛋

白的假阳性率，在蛋白水平上以ＦＤＲ１％再次进行过
滤（ＰｒｏｔｅｉｎｌｅｖｅｌＦＤＲ≤０．０１）。同时，利用定量重复
性分析对本次定量数据的质量进行判断。

１．４．３　差异蛋白 ＧＯ富集分析　对鉴定蛋白进行

ＧＯ、Ｐａｔｈｗａｙ、ＣＯＧ等功能注释，差异蛋白进行 ＧＯ、
Ｐａｔｈｗａｙ富集分析。以Ｐｖａｌｕｅ＜０．０５和 ＦＤＲ＜０．０１
两个条件对差异蛋白进行筛选，从定量结果中筛选

出更为关心的显著差异蛋白。在差异蛋白的 ＧＯ富
集分析中，通过显著差异蛋白和作为背景的全体鉴

定蛋白相比，利用超几何检验找出显著富集的 ＧＯ
条目；差异蛋白的Ｐａｔｈｗａｙ富集分析原理类似于此。

２　结果与分析

２．１　油体蛋白质定量
经作者对７—１０月份的油桐种仁中桐油和桐酸

的变化趋势分析，发现８月中旬到９月下旬是桐油
的快速积累时期，且在８月１５日、９月１０日和９月
２６日 ３个时期中，桐油和桐酸的含量具有明显差
别，因此，选取生长于这３个时期的油桐果实进行油
体蛋白质组的提取，每个时期进行２次重复实验，共
６组样品，分别命名为：ＯＢ１ａ、ＯＢ１ｂ、ＯＢ２ａ、ＯＢ２ｂ、
ＯＢ３ａ、ＯＢ３ｂ。根据 Ｂｒａｄｆｏｒｄ定量方法，得到的定量
标准曲线为ｙ＝２．７４６７ｘ＋０．０３１６，Ｒ２＝０．９９０２。
根据此标准曲线，提取的油体蛋白质组的浓度分别

为０．７２、１．１９、０．３１、０．５３、０．６１和０．６３μｇ·μＬ－１。

经过 ＳＤＳＰＡＧＥ分离后，油体蛋白质组样品表
现出优良的完整性，电泳检测结果显示：分子量大小

在１４ ９７ｋＤａ之间的蛋白质均有分布（图１）。且
３个时期的２个重复样品之间具有良好的重复性，
说明提取的油体蛋白质组的质量较高，满足 ｉＴＲＡＱ
定量的实验条件。

注：分离胶的浓度为１２％，Ｍａｒｋｅｒ上样量为１０μｇ，样品上样量为
１０μｇ。
Ｎｏｔｅ：Ｔｈｅｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｏｆｓｅｐｅｒａｔｉｎｇｇｅｌｉｓ１２％，ｔｈｅｌｏａｄｉｎｇｑｕａｎ
ｔｉｔｙｏｆｍａｒｋｅｒｉｓ１０μｇ，ｔｈｅｌｏａｄｉｎｇｑｕａｎｔｉｔｙｏｆｓａｍｐｌｅｓｉｓ１０μｇ．
图１　不同成熟时期油桐种仁油体蛋白ＳＤＳＰＡＧＥ图谱
Ｆｉｇ．１　ＳＤＳＰＡＧＥｏｆｔｈｅｐｒｏｔｅｉｎｓｏｆｋｅｒｎｅｌｏｉｌ

ｂｏｄｙｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｔａｇｅｓｏｆＶ．ｆｏｒｄｉｉ
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２．２　蛋白质鉴定
检测的６组样品共生成３８２３９０张二级谱图。

在“１％ＦＤＲ”的过滤标准下，共有２４９０９条肽段和
５６３２个蛋白得到鉴定（表１），其中，油体蛋白质的
分子量大小为３．４２ ４９０．５３ｋＤａ，蛋白质分子量分
布图显示分子质量大小在１０ ６０ｋＤａ之间的蛋白
质较多，占所有检测蛋白的５９％（图２ａ）。肽段长度

分布图显示：鉴定到的肽段长度主要集中在７ １７
ａａ之间（图２ｂ）。特异性肽段数目分布图显示：在鉴
定到的５６３２个蛋白中，特异性肽段数目大于１的蛋
白有３２６５个，约占总蛋白的 ５８％（图 ２ｃ）。相应
地，特异性肽段的值越大，对应的特异性谱图的值也

较大（图２ｄ）。这些结果表明检测到的蛋白可信度
较高。

表１　油桐种仁油体蛋白质鉴定结果
Ｔａｂｌｅ１　ＯｖｅｒｖｉｅｗｏｆｔｈｅｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓｏｆｏｉｌｂｏｄｙｐｒｏｔｅｉｎｓｉｎｓｅｅｄｋｅｒｎｅｌｓｏｆＶ．ｆｏｒｄｉｉ

样品名称

Ｓａｍｐｌｅｎａｍｅ
总谱图数目

Ｔｏｔａｌｓｐｅｃｔｒａ
谱图数目

Ｓｐｅｃｔｒａ
特异谱图数目

Ｕｎｉｑｕｅｓｐｅｔｒａ
总肽段数目

Ｐｅｐｔｉｄｅ
特异肽段数目

Ｕｎｉｑｕｅｐｅｐｔｉｄｅ
蛋白数目

Ｐｒｏｔｅｉｎ
油桐Ｖ．ｆｏｒｄｉｉ ３８２３９０ ５８０４５ ４６３８３ ２４９０９ ２１６６５ ５６３２

图２　油桐种仁油体蛋白的基本情况
Ｆｉｇ．２　ＴｈｅｂａｓｉｃｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｐｒｏｔｅｉｎｓｏｆｔｈｅｋｅｒｎｅｌｏｉｌｂｏｄｙｏｆＶ．ｆｏｒｄｉｉ

２．３　蛋白表达功能聚类
ＧＯ注释主要是对蛋白质的生物过程（Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ

ｐｒｏｃｅｓｓ）、细胞组分（Ｃｅｌｌｕｌａｒｃｏｍｐｏｎｅｎｔ）和分子功能
（Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｆｕｎｃｔｉｏｎ）进行分析。利用 Ｂｌａｓｔ２ＧＯ软件
将所有鉴定到的蛋白质与 ＮＲ数据库进行比对，得
到相应的 ＧＯ功能注释（图３）。在生物过程方面，
注释结果显示５６３２个蛋白主要在催化活性（Ｃａｔａ
ｌｙｔｉｃａｃｔｉｖｉｔｙ）和结合活性（Ｂｉｎｄｉｎｇ）中富集，可以通

过与ＡＴＰ、ＧＴＰ、ＤＮＡ、ＲＮＡ和金属离子的结合来发
挥功能；在细胞组分方面，蛋白主要富集在细胞

（Ｃｅｌｌ）、膜（Ｍｅｍｂｒａｎｅ）和细胞器（Ｏｒｇａｎｅｌｌｅ）中；在分
子功能方面，鉴定到的蛋白主要参与代谢过程（Ｍｅｔ
ａｂｏｌｉｃｐｒｏｃｅｓｓ）、细胞过程（Ｃｅｌｌｕｌａｒｐｒｏｃｅｓｓ）和单细胞
过程（Ｓｉｇｎａｌｏｒｇａｎｉｓｍｐｒｏｃｅｓｓ），它们的占比分别为
４６．５％、４１．３％和２０．１％。

０５
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图３　油桐种仁油体蛋白的ＧＯ功能注释
Ｆｉｇ．３　ＴｈｅＧＯｆｕｎｃｔｉｏｎａｎｎｏｔａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｐｒｏｔｅｉｎｓｉｎｋｅｒｎｅｌｏｉｌｂｏｄｙｏｆＶ．ｆｏｒｄｉｉ

　　在鉴定到的５６３２个蛋白中，有催化活性的蛋
白２６３９个，其中，包括脂肪酸合成和油脂合成的
一系列酶，包括乙酰ＣｏＡ羧化酶、油３磷酸酰基转
移酶（ＧＰＡＴ）、酰甘油酰基转移酶（ＤＧＡＴ）、基ＣｏＡ
合成酶（ＦＡＴＰ１）、脂酰ＡＣＰ还原酶（ＫＡＲ）、脂二
酰甘油酰基转移酶 ２（ＰＤＡＴ）、脂酰ＡＣＰ去饱和
酶、酮脂酰ＡＣＰ合成酶、基ＡＣＰ硫酯酶、４二烯
酰ＣｏＡ还原酶、３羟基异丁酸酯脱氢酶、３羟酰
ＣｏＡ脱氢酶、丙二酰ＣｏＡ脱羧酶、β羟酰基酰基载
体蛋白质脱水酶、类固醇脱氢酶、烯酰ＣｏＡ水合
酶、长链脂肪酸 ＣｏＡ连接酶、质体１酰基甘油磷酸

酯酰基转移酶等；其次，还包括脂转运和代谢相关

的蛋白，包括磷脂酶、酰基载体蛋白、脂肪酸脱氢

酶、鲨烯合酶、羧酸酯酶、３氧酰酰［酰基载体蛋
白］合酶、鞘氨醇激酶、酰基ＣｏＡ氧化酶、酰基ＣｏＡ
脱氢酶、短链脱氢酶、乙酰ＣｏＡ羧化酶羧基转移
酶、１脱氧Ｄ木酮糖 ５磷酸合酶等，其中，乙酰
ＣｏＡ羧化酶是脂肪酸合成途径的限速酶，甘油３磷
酸酰基转移酶（ＧＰＡＴ）和二酰甘油酰基转移酶
（ＤＧＡＴ）是油脂合成途径中的关键酶，它们的调控
可能增强油脂的积累；同时，在５６３２个蛋白中共鉴
定出４个油质蛋白（Ｏｌｅｏｓｉｎ）（Ｕｎｉｇｅｎｅ２７８１４＿Ａｌｌ、

１５
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Ｕｎｉｇｅｎｅ２２６４２＿Ａｌｌ、ＣＬ１１９０９．Ｃｏｎｔｉｇ２＿Ａｌｌ、Ｕｎｉ
ｇｅｎｅ１１６６９４＿Ａｌｌ，分子量分别为 １６６６、１４．０１、
１７８１、９．０７ｋＤ）。鉴定到的蛋白质涉及了桐油脂
质生物合成、代谢和油体组装过程的主要酶，为进

一步研究林木特殊油脂的合成奠定了基础。

ＫＥＧＧ注释结果显示：４５４１个油体蛋白质在

ＫＥＧＧ数据库中有功能注释，共参与了１３５条代谢
通路，其中，最主要的代谢通路是代谢途径和次级代

谢物生物合成，分别有 １２９２（２８．４５％）和 ７５２
（１６５６％）个蛋白参与。另外，有４０１个非冗余（５９８
个冗余）的蛋白质参与了脂质的合成、代谢和转运等

２７条代谢途径（表２）。

表２　油桐种仁油体蛋白的ＫＥＧＧ通路分析
Ｔａｂｌｅ２　ＫＥＧＧｐａｔｈｗａｙａｎｎｏｔａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｐｒｏｔｅｉｎｓｏｆｔｈｅｋｅｒｎｅｌｏｉｌｂｏｄｙ

路径

Ｐａｔｈｗａｙ
路径

Ｐａｔｈｗａｙ

有路径注释的蛋白

Ｐｒｏｔｅｉｎｓｗｉｔｈｐａｔｈｗａｙ
ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ（４５４１）

路径ＩＤ
ＰａｔｈｗａｙＩＤ

代谢途径 Ｍｅｔａｂｏｌｉｃｐａｔｈｗａｙｓ １２９２（２８．４５％） ｋｏ０１１００

次级代谢物生物合成 Ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｏｆｓｅｃｏｎｄａｒｙｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ７５２（１６．５６％） ｋｏ０１１１０

脂肪酸代谢 Ｆａｔｔｙａｃｉｄｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ５９（１．３０％） ｋｏ０１２１２

脂肪酸合成 Ｆａｔｔｙａｃｉｄｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ４１（０．９０％） ｋｏ０００６１

脂肪酸降解 Ｆａｔｔｙａｃｉｄｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ３７（０．８１％） ｋｏ０００７１

α亚麻酸代谢 ａｌｐｈａＬｉｎｏｌｅｎｉｃａｃｉｄｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ３１（０．６８％） ｋｏ００５９２

不饱和脂肪酸生物合成 Ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｏｆｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄｆａｔｔｙａｃｉｄｓ ２３（０．５１％） ｋｏ０１０４０

亚油酸代谢 Ｌｉｎｏｌｅｉｃａｃｉｄｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ １１（０．２４％） ｋｏ００５９１

脂肪酸伸长 Ｆａｔｔｙａｃｉｄｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ ８（０．１８％） ｋｏ０００６２

甘油酯代谢 Ｇｌｙｃｅｒｏｌｉｐｉｄｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ５８（１．２８％） ｋｏ００５６１

脂质转移 ＡＢＣｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ ３２（０．７０％） ｋｏ０２０１０

萜类骨架生物合成 Ｔｅｒｐｅｎｏｉｄｂａｃｋｂｏｎｅｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ３５（０．７７％） ｋｏ００９００

单萜生物合成 Ｍｏｎｏｔｅｒｐｅｎｏｉｄｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ３（０．０７％） ｋｏ００９０２

倍半萜和三萜生物合成 Ｓｅｓｑｕｉｔｅｒｐｅｎｏｉｄａｎｄｔｒｉｔｅｒｐｅｎｏｉｄｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ５（０．１１％） ｋｏ００９０９

二萜类生物合成 Ｄｉｔｅｒｐｅｎｏｉｄｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ １６（０．３５％） ｋｏ００９０４

花生四烯酸代谢 Ａｒａｃｈｉｄｏｎｉｃａｃｉｄｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ２８（０．６２％） ｋｏ００５９０

柠檬烯和蒎烯降解 Ｌｉｍｏｎｅｎｅａｎｄｐｉｎｅｎｅｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ １５（０．３３％） ｋｏ００９０３

泛醌和其他萜类醌生物合成 Ｕｂｉｑｕｉｎｏｎｅａｎｄｏｔｈｅｒｔｅｒｐｅｎｏｉｄｑｕｉｎｏｎｅｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ２４（０．５３％） ｋｏ００１３０

甘油磷脂代谢 Ｇｌｙｃｅｒｏｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ５４（１．１９％） ｋｏ００５６４

鞘脂代谢 Ｓｐｈｉｎｇｏｌｉｐｉｄｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ２５（０．５５％） ｋｏ００６００

类胡萝卜素生物合成 Ｃａｒｏｔｅｎｏｉｄｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ １７（０．３７％） ｋｏ００９０６

醚脂代谢 Ｅｔｈｅｒｌｉｐｉｄｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ １７（０．３７％） ｋｏ００５６５

糖基磷脂酰肌醇（ＧＰＩ）锚定生物合成 Ｇｌｙｃｏｓｙｌｐｈｏｓｐｈａｔｉｄｙｌｉｎｏｓｉｔｏｌ（ＧＰＩ）ａｎｃｈｏｒｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ １１（０．２４％） ｋｏ００５６３

鞘糖脂生物合成 Ｇｌｙｃｏｓｐｈｉｎｇｏｌｉｐｉｄｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｇａｎｇｌｉｏｓｅｒｉｅｓ ８（０．１８％） ｋｏ００６０４

糖脂合成 Ｇｌｙｃｏｓｐｈｉｎｇｏｌｉｐｉｄｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｇｌｏｂｏａｎｄｉｓｏｇｌｏｂｏｓｅｒｉｅｓ ６（０．１３％） ｋｏ００６０３

角质和蜡生物合成 Ｃｕｔｉｎ，ｓｕｂｅｒｉｎｅａｎｄｗａｘｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ５（０．１１％） ｋｏ０００７３

油菜甾体生物合成 Ｂｒａｓｓｉｎｏｓｔｅｒｏｉｄｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ４（０．０９％） ｋｏ００９０５

甾体生物合成 Ｓｔｅｒｏｉｄｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ２２（０．４８％） ｋｏ００１００

胴体的合成与降解 Ｓｙｎｔｈｅｓｉｓａｎｄｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎｏｆｋｅｔｏｎｅｂｏｄｉｅｓ ３（０．０７％） ｋｏ０００７２

２．４　蛋白质ｉＴＲＡＱ定量
将 ＯＢ１ａ／ＯＢ２ａ、 ＯＢ１ａ／ＯＢ２ｂ、 ＯＢ１ｂ／ＯＢ２ａ、

ＯＢ１ｂ／ＯＢ２ｂ、ＯＢ２ａ／ＯＢ３ａ、ＯＢ２ａ／ＯＢ３ｂ、ＯＢ２ｂ／ＯＢ３ａ、
ＯＢ２ｂ／ＯＢ３ｂ、ＯＢ１ａ／ＯＢ３ａ、ＯＢ１ａ／ＯＢ３ｂ、ＯＢ１ｂ／ＯＢ３ａ、
ＯＢ１ｂ／ＯＢ３ｂ、ＯＢ１ｂ／ＯＢ１ａ、ＯＢ２ｂ／ＯＢ２ａ、ＯＢ３ｂ／ＯＢ３ａ

这１５个组合以及ＯＢ１／ＯＢ２、ＯＢ１／ＯＢ３、ＯＢ２／ＯＢ３这
３个组合设置为比较组，利用 ＩＱｕａｎｔ软件对鉴定到
的蛋白质进行定量。２次重复实验的最终显著差异
蛋白以Ｆｏｌｄｃｈａｎｇｅ＞１．２（单次实验比较组比值的平
均值）和 Ｐｖａｌｕｅ＜０．０５两个条件筛选，最终得到的
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图４　油桐种仁油体蛋白不同比较组间的显著差异蛋白
Ｆｉｇ．４　Ｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｅｘｐｒｅｓｓｅｄｐｒｏｔｅｉｎｓｏｆｔｈｅｋｅｒｎｅｌｏｉｌｂｏｄｙｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｇｒｏｕｐｓ

显著差异蛋白见图４。
在油桐种仁成熟的 ＯＢ１、ＯＢ２和 ＯＢ３这３个生

长时期中，共有３４３０个油体蛋白的表达量发生了
显著变化。ＯＢ１ｖｓＯＢ２中有２１９７个差异蛋白，其
中，１１７０个蛋白质上调，略多于下调蛋白质的数目。
与ＯＢ１ｖｓＯＢ２相比，ＯＢ２ｖｓＯＢ３的差异蛋白数目
（１５３７）相对较少，其中，５６．７％（８７２）的蛋白下调
（图４）。ＯＢ１ｖｓＯＢ２和 ＯＢ２ｖｓＯＢ３的共同差异蛋
白有７１２个，在种仁成熟的这３个生长时期中，表达
量连续升高的蛋白有１２５个，表达量连续降低的蛋
白有４８个（图中未列出）。
２．５　蛋白定量重复性分析

利用变异系数（ＣＶ）来评估定量的重复性。当
越小的ＣＶ值覆盖到越多的定量蛋白时，认为其重复
性越好。图５横坐标为ＣＶ值，纵坐标为小于 ＣＶ值
的蛋白数量占整个定量蛋白数量的百分比。如图

５ａ所示：当ＣＶ＜０．４时，ＯＢ１ｖｓＯＢ２可覆盖到９５％
的定量蛋白。如图５ｂ所示：当ＣＶ＜０．３时，ＯＢ２ｖｓ
ＯＢ３可覆盖到９４％的定量蛋白。如图５ｃ所示：当
ＣＶ＜０．４时，ＯＢ１ｖｓＯＢ３可覆盖到 ９５％的定量蛋
白。说明２次重复实验的重复性比较好。
２．６　差异蛋白的富集分析

ＯＢ１ｖｓＯＢ２、ＯＢ１ｖｓＯＢ３和 ＯＢ２ｖｓＯＢ３中的

油体差异蛋白在细胞组分和生物过程中主要的 ＧＯ
富集结果是相同的：在细胞组分中，油体差异蛋白主

要在细胞、细胞内以及内质网中富集。在生物过程

中，差异蛋白主要在代谢过程和细胞转化中富集。

但在分子功能方面，３个时期的油体差异蛋白的富
集结果却不尽相同。ＯＢ１ｖｓＯＢ２、ＯＢ１ｖｓＯＢ３中的
差异蛋白主要在催化活性和结合活性中富集；但在

ＯＢ２ｖｓＯＢ３中，差异蛋白却不在催化活性这一分子
功能上富集（表３）。

油体差异蛋白的 Ｐａｔｈｗａｙ富集分析发现，ＯＢ１
ｖｓＯＢ２差异蛋白主要的富集通路是 ＲＮＡ转运
（ＲＮＡｔｒａｎｓｐｏｒｔ）、核蛋白体（Ｒｉｂｏｓｏｍｅ）和吞噬小体
（Ｐｈａｇｏｓｏｍｅ）的代谢（图６ａ）。ＯＢ１ｖｓＯＢ３差异蛋白
主要的富集通路为次生代谢物的生物合成（Ｂｉｏｓｙｎ
ｔｈｅｓｉｓｏｆｓｅｃｏｎｄａｒｙｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ）、核蛋白体和剪接体
（Ｓｐｌｉｃｅｏｓｏｍｅ）的代谢（图６ｂ）。ＯＢ２ｖｓ．ＯＢ３差异蛋
白富集的通路较多，主要包括内质网蛋白质加工

（Ｐｒｏｔｅｉｎｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇｉｎｅｎｄｏｐｌａｓｍｉｃｒｅｔｉｃｕｌｕｍ）、丙酮酸
代谢（Ｐｙｒｕｖａｔｅｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ）、柠檬酸循环（ＴＣＡｃｙ
ｃｌｅ）、苯丙醇生物合成（Ｐｈｅｎｙｌｐｒｏｐａｎｏｌｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ）
和不饱和脂肪酸的生物合成（Ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｏｆｕｎｓａｔｕ
ｒａｔｅｄｆａｔｔｙａｃｉｄｓ）等（图６ｃ）。
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图５　蛋白定量重复实验的变异系数分析
Ｆｉｇ．５　ＴｈｅＣＶｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｒｅｐｅａｔａｂｉｌｉｔｙ

表３　油体差异蛋白在分子功能方面主要的ＧＯ富集条目
Ｔａｂｌｅ３　ＴｈｅｍａｉｎｉｔｅｍｓｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｆｕｎｃｔｉｏｎｉｎＧＯｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔａｎａｌｙｓｉｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙｅｘｐｒｅｓｓｅｄｐｒｏｔｅｉｎｓ

ＯＢ１ｖｓＯＢ２ ＯＢ１ｖｓＯＢ３ ＯＢ２ｖｓＯＢ３
催化活性Ｃａｔａｌｙｔｉｃａｃｔｉｖｉｔｙ 催化活性Ｃａｔａｌｙｔｉｃａｃｔｉｖｉｔｙ 结合活性ｂｉｎｄｉｎｇａｃｔｉｖｉｔｙ
结合活性ｂｉｎｄｉｎｇａｃｔｉｖｉｔｙ 结合活性ｂｉｎｄｉｎｇａｃｔｉｖｉｔｙ 离子结合Ｉｏｎｂｉｎｄｉｎｇ
杂环化合物结合

Ｈｅｔｅｒｏｃｙｃｌｉｃｃｏｍｐｏｕｎｄｂｉｎｄｉｎｇ
杂环化合物结合

Ｈｅｔｅｒｏｃｙｃｌｉｃｃｏｍｐｏｕｎｄｂｉｎｄｉｎｇ
有机化合物结合

Ｏｒｇａｎｉｃｃｙｃｌｉｃｃｏｍｐｏｕｎｄｂｉｎｄｉｎｇ

有机环化合物结合

Ｏｒｇａｎｉｃｃｙｃｌｉｃｃｏｍｐｏｕｎｄｂｉｎｄｉｎｇ
有机环化合物结合

Ｏｒｇａｎｉｃｃｙｃｌｉｃｃｏｍｐｏｕｎｄｂｉｎｄｉｎｇ
杂环化合物结合

Ｈｅｔｅｒｏｃｙｃｌｉｃｃｏｍｐｏｕｎｄｂｉｎｄｉｎｇ
离子结合Ｉｏｎｂｉｎｄｉｎｇ 离子结合Ｉｏｎｂｉｎｄｉｎｇ 小分子结合Ｓｍａｌｌｍｏｌｅｃｕｌｅｂｉｎｄｉｎｇ

２．７　差异蛋白的表达聚类分析
在油桐种仁的３个生长时期中，有４０１个非冗

余蛋白质参与了脂质的合成及代谢途径（表２）。在
ＯＢ１ｖｓＯＢ２比较组中，有１３５个脂质合成与代谢相
关的蛋白质的表达量发生了显著性变化，其中，有

４４个具有功能注释的蛋白质参与了脂肪酸的合成
与代谢。对这 ４４个蛋白质和其它 ４个油质蛋白
（Ｕｎｉｇｅｎｅ２７８１７＿Ａｌｌ、Ｕｎｉｇｅｎｅ２２６４２＿Ａｌｌ、Ｕｉｎｇｅ
ｎｅ１１６６９４＿Ａｌｌ、ＣＬ１１９０９．Ｃｏｎｔｉｇ２＿Ａｌｌ）进行了聚类分
析（图７）。

图７表明：参与脂肪酸代谢的酰基辅酶 Ａ氧化

酶（ＣＬ１４７７０．Ｃｏｎｔｉｇ１＿Ａｌｌ、ＣＬ２５３９５．Ｃｏｎｔｉｇ１＿Ａｌｌ）和
ＤＡＧ蛋白（ＣＬ２３９７４．Ｃｏｎｔｉｇ１＿Ａｌｌ）以及参与油质贮
藏的４个油质蛋白的表达量在油桐种仁３个不同发
育时期中均有显著变化。这几个差异蛋白的表达量

在这３个生长时期表现出先升后降的趋势。相比于
ＯＢ１时期，它们的表达量在 ＯＢ２时期显著升高；而
相比于ＯＢ２时期，它们的表达量在ＯＢ３时期又显著
下降。

３　讨论
我国是世界上最大的桐油生产国，年产量达１０
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图６　油桐油体差异蛋白的ＫＥＧＧ富集分析
Ｆｉｇ．６　ＴｈｅＫＥＧＧｐａｔｈｗａｙｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｅｘｐｒｅｓｓｅｄｐｒｏｔｅｉｎｓｏｆｋｅｒｎｅｌｏｉｌｂｏｄｙ

万ｔ以上，占世界桐油产量的８０％［１９］。随着油桐应

用领域的不断扩大以及人类对植物油脂需求的日益

增长，桐油的产量已经不能满足世界市场的需求。

决定桐油性质的桐酸等脂肪酸储存在油体中，因此

对不同生长时期种仁油体蛋白质组进行分析可以为

油脂合成和油体装配的分子机理研究奠定基础。

作者利用改良的方法对油桐种仁油体蛋白进行

了提取，以去除干扰蛋白质提取的多种次生代谢物

质，然后采用 ｉＴＲＡＱ技术，对油桐种仁成熟期３个
不同生长阶段（８月初至９月末）的油体蛋白进行了
定量分析。鉴定得到的 ５６３２个油体蛋白的分子
量，氨基酸肽段长度和特异性肽段数目的统计分析

图７　脂肪酸代谢途径相关差异蛋白的聚类分析
Ｆｉｇ．７　Ｔｈｅｃｌｕｓｔｅｒａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｅｘｐｒｅｓｓｅｄ

ｐｒｏｔｅｉｎｓｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｔｈｅｆａｔｔｙａｃｉｄｓｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ

以及 ｉＴＲＡＱ定量的重复性检验均表明测得的数据
质量较高。ＧＯ功能注释分析发现，５６３２个油体蛋
白中有２６３９个具有催化活性，这包括催化脂肪酸
以及油脂合成与代谢、脂质转运与储存、油体装配的

一系列酶。ＫＥＧＧ通路分析发现，有４０１个非冗余
油体蛋白直接参与了与脂质代谢相关的２７条代谢
途径。ｉＴＲＡＱ定量分析发现，在油桐种仁３个不同
发育时期中有３４３０个显著差异表达的蛋白，其中，
ＯＢ１ｖｓＯＢ２的差异蛋白数目最多，而 ＯＢ２ｖｓＯＢ３
的差异蛋白数目最少。差异蛋白的ＫＥＧＧ富集分析
发现，虽然 ＯＢ２ｖｓＯＢ３差异蛋白的数目最少，但富
集的代谢途径却较多。差异蛋白的 ＧＯ富集分析发
现，在ＯＢ１ｖｓＯＢ２中富集的催化活性这一分子功能
在ＯＢ２ｖｓＯＢ３中却不富集，这说明第 ３个时期与
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第２个时期相比，具有催化活性的蛋白的表达量没
有发生显著变化。已知具有催化活性的蛋白包含

一些调控脂肪酸、油脂合成及代谢的酶，这些酶的

表达量的非显著变化也许导致了桐油和桐酸含量

积累的减慢。这与油桐桐油及桐酸含量的变化趋

势一致，即８月中旬至９月中旬是油脂积累的高峰
期，桐油的含量和脂肪酸中桐酸的含量上升，侧重

于脂肪的积累、转化和种胚的成熟［２０］；而 ９月下
旬，油脂含量几乎不再增加。因此，作者重点关注

在 ＯＢ１ｖｓＯＢ２中表达量发生显著变化的差异蛋
白。在直接参与脂质合成与代谢的４０１个差异蛋
白和４个油质蛋白中，有１３５个蛋白在这个阶段是
显著变化的。脂肪酸代谢途径与脂质相关的４８个
差异蛋白的聚类分析发现，酰基辅酶 Ａ氧化酶、
ＤＡＧ蛋白和４个油质蛋白的表达量均在桐油和桐
酸积累时期显著上升，而在桐油和桐酸稳定时期显

著降低，这说明这几个差异蛋白在调控油脂合成、

代谢和贮藏中可能发挥着关键作用，进一步证实了

油质蛋白是油体结构组成和功能调节最主要的

蛋白［１６］。

４　结论
本试验基于 ｉＴＲＡＱ定量技术对不同生长时期

的油桐种仁油体蛋白质组进行了鉴定及差异分析，

研究发现，酰基辅酶 Ａ氧化酶、ＤＡＧ蛋白和４个油
质蛋白可能在调控油脂合成、代谢与转运以及在油

体装配中发挥着关键作用，为阐明木本植物特殊油

脂生物合成分子机制和深入实施木本油料植物分子

育种提供了新的策略与理论依据。
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第１期 张启燕，等：不同发育时期油桐种仁油体蛋白质组分析
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