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　 　 摘要:　 利用同位素标记相对和绝对定量(ｉＴＲＡＱ)标记结合二维液相色谱￣串联质谱(２Ｄ￣ＬＣ￣ＭＳ / ＭＳ)技术ꎬ探
索乙烯利(ＥＴＨ)和 １￣甲基环丙烯(１￣ＭＣＰ)处理对茭白采后贮藏期间线粒体蛋白质表达谱的影响ꎮ 共鉴定到１ ９０８
个特征肽段≥２ 的可信蛋白质ꎬ与贮藏 ０ ｄ 相比ꎬ对照、ＥＴＨ 和 １￣ＭＣＰ 处理的茭白贮藏 ３ ｄ 和 ６ ｄ 共有 ３１５ 个蛋白质

具有 ２􀆰 ０ 倍以上显著差异(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 基因本体(ＧＯ)分子功能分析和 ＫＥＧＧ 通路分析结果显示ꎬ茭白采后贮藏 ３
ｄꎬ代谢途径、次生代谢产物生物合成、氨基酸生物合成、抗菌物质生物合成、碳代谢、光合作用中的碳固定、２￣酮酸代

谢、精氨酸生物合成、α￣亚麻酸代谢、二羧酸代谢相关蛋白质显著富集ꎻ贮藏 ６ ｄꎬ光合作用中的碳固定、α￣亚麻酸代

谢和二羧酸代谢途径减弱ꎬ丙氨酸￣天冬氨酸￣谷氨酸代谢、缬氨酸￣亮氨酸￣异亮氨酸降解和磷酸戊糖途径相关蛋白

质显著富集ꎮ ＥＴＨ 处理后贮藏 ３ ｄꎬ氧化磷酸化以及甘氨酸￣丝氨酸￣苏氨酸代谢相关蛋白质显著富集ꎻ贮藏 ６ ｄꎬ丙
氨酸￣天冬氨酸￣谷氨酸代谢、磷酸戊糖途径以及苯丙氨酸￣酪氨酸￣色氨酸生物合成代谢途径相关蛋白质显著富集ꎮ
１￣ＭＣＰ 处理后贮藏 ３ ｄꎬ三羧酸循环、丙氨酸￣天冬氨酸￣谷氨酸代谢、缬氨酸￣亮氨酸￣异亮氨酸降解途径相关蛋白质

显著富集ꎻ贮藏 ６ ｄꎬ磷酸戊糖途径、Ｃ５ 支链二元酸代谢、缬氨酸￣亮氨酸￣异亮氨酸降解、丙氨酸￣天冬氨酸￣谷氨酸代

谢途径相关蛋白质显著富集ꎮ 以上结果表明ꎬ代谢途径、次生代谢产物生物合成、氨基酸生物合成、抗菌物质生物

合成、碳代谢、光合作用中的碳固定、２￣酮酸代谢、精氨酸生物合成、α￣亚麻酸代谢和二羧酸代谢途径等可能与茭白

采后衰老有关ꎬ三羧酸循环、氧化磷酸化、磷酸戊糖途径、Ｃ５ 支链酸代谢及相关氨基酸代谢途径可能在茭白采后衰

老中发挥重要作用ꎮ
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ｉｃ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｐａｔｈｗａｙｓ ａｎｄ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｍａｙ ｂｅ ｐｌａｙ ｃｒｉｔｉｃａｌ ｒｏｌｅｓ ｉｎ ｐｏｓｔｈａｒｖｅｓｔ ｓｅｎｅｓｃｅｎｃｅ ｏｆ Ｚ. ｌａｔｉｆｏｌｉａ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 Ｚｉｚａｎｉａ ｌａｔｉｆｏｌｉａꎻ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａꎻ ｉｓｏｂａｒｉｃ ｔａｇｓ ｆｏｒ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｎｄ ａｂｓｏｌｕｔｅ ｑｕａｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ(ｉＴＲＡＱ)ꎻ ｂｉｏｉｎ￣
ｆｏｒｍａｔｉｃｓꎻ ｓｅｎｅｓｃｅｎｃｅ

　 　 衰老是茭白采后品质快速劣变和商品价值下降

的重要因素ꎬ不仅会加速营养成分消耗损失ꎬ还会导

致茭白因抗病能力下降而霉变甚至腐烂ꎬ从而直接影

响茭白贮藏寿命和菜农经济利益[１]ꎮ 茭白采后衰老

与活性氧代谢、细胞结构降解、呼吸代谢及其伴随的

能量代谢等生理过程密切相关ꎬ但采后衰老的分子机

制尚不明确[２]ꎮ 蛋白质是基因表达的产物ꎬ是生命活

动的具体执行者以及生物细胞各种代谢和调控途径

的靶分子ꎬ也是联系基因和生命活动的重要桥梁[３]ꎮ
应用蛋白质组学技术研究茭白采后衰老过程中蛋白

质表达谱的变化规律ꎬ有助于对茭白采后衰老及其调

控的分子机制进行深层次的诠释ꎮ
线粒体是存在于绝大多数真核生物细胞内的一

种重要细胞器ꎬ是细胞进行呼吸氧化、三羧酸循环、
电子传递和氧化磷酸化的场所ꎬ也是能量产生的场

所ꎬ在细胞生长发育、信号转导和细胞程序性死亡的

过程中ꎬ线粒体也发挥了重要作用[４]ꎮ 对茭白采后

线粒体蛋白质差异表达谱进行研究ꎬ能够更加深入

准确地探明呼吸代谢及其伴随的能量代谢和活性氧

代谢在茭白采后衰老中的作用机制ꎮ
近年来ꎬ利用蛋白质组学技术研究植物线粒体

蛋白质表达差异ꎬ揭示采后衰老机制的研究逐渐增

多ꎮ Ｍｉｌｌａｒ 等[５]对拟南芥培养细胞的线粒体蛋白质

进行双向电泳分析ꎬ显示出大约 １００ 个高丰度线粒

体蛋白质和 ２５０ 个低丰度线粒体蛋白质ꎬ对其中

１７０ 个蛋白质进行质谱分析ꎬ８１ 个蛋白质得到成功

鉴定ꎬ生物信息学分析结果显示ꎬ这些蛋白质在呼吸

电子传递链、三羧酸循环、氨基酸代谢、蛋白质运输、
膜转运、抗氧化防御、加工、组装和转录中发挥作用ꎮ
Ｍｉｌｌａｒ 等[６]研究了水稻幼苗在 ６ ｄ 缺氧后 １ ｄ 有氧

适应期和 ７ ｄ 有氧条件下线粒体蛋白质的表达差

异ꎬ发现缺氧条件下呼吸氧化相关酶活性显著升高ꎬ
但细胞色素 ｃ 氧化酶丰度显著低于对照ꎮ Ｑｉｎ
等[７￣８]研究苹果和桃果实衰老过程中的线粒体蛋白

质ꎬ发现碳水化合物代谢、三羧酸循环、电子传递链

及抗胁迫相关蛋白质存在表达差异ꎬ尤其在高氧胁

迫下ꎬ锰超氧化物歧化酶表达量显著上调ꎮ Ｗｕ
等[９]研究了桃果实采后成熟衰老期间的线粒体蛋

白质ꎬ发现能量代谢、氧化胁迫与桃果实采后成熟衰

老密切相关ꎬ其中活性氧(ＲＯＳ)积累是导致桃果实

采后衰老的重要原因ꎮ 此外ꎬ应用线粒体蛋白质组

学技术揭示植物细胞质雄性不育机理方面也已有相

关报道[１０]ꎮ 然而ꎬ关于茭白采后衰老期间线粒体蛋

白质的研究较少ꎮ
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同位素标记相对和绝对定量(ｉＴＲＡＱ)技术是一

种体外标记技术ꎬ采用 ４ 种或 ８ 种同位素标签ꎬ可与

氨基(包括氨基酸 Ｎ 端和赖氨酸侧链氨基)反应ꎬ实
现连接ꎬ再通过质谱分析可同时对最多 ８ 种不同样

品中的蛋白质进行定性和定量分析ꎬ与传统双向电

泳(２Ｄ￣ＰＡＧＥ)和荧光差异双向电泳(２Ｄ￣ＤＩＧＥ)技

术相比ꎬ具有通量高、重复性好、定量准确、分辨率

高、数据丰富和自动化程度高等优势ꎬ目前已广泛应

用于水稻[１１]、大豆芽[１２]、土豆[１３]、冬虫夏草[１４]、黄
瓜[１５]、西红柿[１６]等植物材料的蛋白质组学研究中ꎮ

本试验拟采用 ｉＴＲＡＱ 标记结合二维液相色谱￣
串联质谱(２Ｄ￣ＬＣ￣ＭＳ / ＭＳ)技术ꎬ对茭白采后常温贮

藏期间以及乙烯利(ＥＴＨ)、１￣甲基环丙烯(１￣ＭＣＰ)
处理后线粒体蛋白质的表达谱进行比较ꎬ筛选差异

表达蛋白质并进行生物信息学分析ꎬ探索茭白采后

衰老的生物学基础ꎬ以期为茭白贮运保鲜新技术的

开发提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 材料

１.１.１　 试验材料 　 试验所用茭白为 ６ 月下旬成熟

的安徽大别山露天茭白ꎬ采收后立即运回实验室ꎬ充
分散去田间热后ꎬ挑选肉质茎长短和粗细均一的茭

白ꎬ自来水清洗ꎬ立即浸泡在 １ ０００ μｌ / Ｌ乙烯利

(ＥＴＨ)溶液中 ３０ ｍｉｎ 后密封 １９􀆰 ５ ｈꎬ或在 １０ μｌ / Ｌ
１￣甲基环丙烯(１￣ＭＣＰ)环境中密封 ２０􀆰 ０ ｈꎬ对照直

接密封 ２０􀆰 ０ ｈꎬ室温下晾干ꎬ每个样品质量均为 ３
ｋｇꎬ用高密度聚乙烯塑料袋敞口包装ꎬ每组 ３ 袋ꎬ置
于 ２５ ℃下贮藏 ０ ｄ、３ ｄ 和 ６ ｄꎬ取样进行相关指标测

定ꎬ同时提取线粒体ꎬ分离纯化后置于－７０ ℃冰箱备

用ꎮ 不同样品分别编号为 ＣＫ０ｄ:茭白贮藏 ０ ｄꎻ
ＣＫ３ｄ:茭白贮藏 ３ ｄꎻＣＫ６ｄ:茭白贮藏 ６ ｄꎻＥＴＨ３ｄ:乙
烯利处理后茭白贮藏 ３ ｄꎻＥＴＨ６ｄ:乙烯利处理后茭

白贮藏 ６ ｄꎻ１￣ＭＣＰ３ｄ:１￣ＭＣＰ 处理后茭白贮藏 ３ ｄꎻ
１￣ＭＣＰ６ｄ:１￣ＭＣＰ 处理后茭白贮藏 ６ ｄꎮ
１.１.２　 试剂　 乙烯利、１￣甲基环丙烯、蔗糖、甘露醇、
聚乙烯吡烙烷酮、乙二胺四乙酸、Ｌ￣半胱氨酸、牛血

清白蛋白、低密度梯度分离液 ( Ｐｅｒｃｏｌｌ)、 Ｔｒｉｓ￣ＨＣｌ
(ｐＨ ６􀆰 ８、ｐＨ ８􀆰 ５、ｐＨ ８􀆰 ８)、溴酚蓝、Ｂｒａｄｆｏｒｄ 蛋白质

浓度测定试剂盒等均购自寿德试验器材有限公司ꎬ
尿素、硫脲、二硫苏糖醇、３￣[３￣(胆酰胺丙基)二甲氨

基]丙磺酸内盐、碘乙酰胺、ＩＰＧ ｂｕｆｆｅｒ、甲酸和甲酸

铵均购自 Ｇｅｎｅｒａｌ ｅｌｅｃｔｒｉｃ(ＧＥ)公司ꎬ十二烷基磺酸

钠、三羧基氨基甲烷、甘氨酸、三氯乙酸、过硫酸铵、
碳酸钠、ＮꎬＮꎬＮ′ꎬＮ′￣四甲基二乙胺购自 Ａｍｒｅｓｃｏ 公

司ꎬＴＥＡＢ(Ｔｒｉｅｔｈｙｌａｍｍｏｎｉｕｍ ｂｉｃａｒｂｏｎａｔｅ ｂｕｆｆｅｒ)、蛋
白酶抑制剂购自 Ｓｉｇｍａ 公司ꎬ胰蛋白酶 ( Ｔｒｙｐｓｉｎ
Ｇｏｌｄ)购自 Ｐｒｏｍｅｇａ 公司ꎬ乙腈、色谱水等购自 Ｔｈｅｒ￣
ｍｏ ｆｉｓｈ 公司ꎬｉＴＲＡＱ ８ ｐｌｅｘ 试剂盒购自 Ａｐｐｌｉｅｄ ｂｉｏ￣
ｓｙｓｔｅｍｓ 公司ꎮ
１.１.３　 主要仪器设备　 本试验所用仪器设备包括:
智能生化培养箱(宁波江南仪器厂产品)、超声波清

洗机(昆山市超声仪器有限公司产品)、微量高速冷

冻离心机(Ｔｈｅｒｍｏ 电子公司产品)、Ｂｅｃｋｍａｎ 高速冷

冻离心机(Ｂｅｃｋｍａｎ 公司产品)、高速冷冻离心机

(南京驰远生物科技有限公司产品)、Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ 冷冻

离心机(Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ 公司产品)、ＩｍａｇｅＳｃａｎｎｅｒ 扫描仪

(ＧＥ ｈｅａｌｔｈｃａｒｅ 公司产品)、真空冷冻干燥机(Ｔｈｅｒ￣
ｍｏ ｓａｖａｎｔ 公司产品)、超声波细胞粉碎机(上海生析

超声仪器有限公司产品)、分析型液相色谱 Ａｇｉｌｅｎｔ
１２００(Ａｇｉｌｅｎｔ 公司产品)、Ｅｋｓｉｇｅｎｔ ｎａｎｏＬＣ￣ＵｌｔｒａＴＭ ２Ｄ
系统(ＡＢ ｓｃｉｅｘ 公司产品)、Ｔｒｉｐｌｅ ＴＯＦ ５６００ 系统

(ＡＢ ｓｃｉｅｘ 公司产品)和 Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｐｉｌｏｔ ５.０ 软件(ＡＢ
ｓｃｉｅｘ 公司产品)ꎮ
１.２　 方法

１.２.１　 线粒体提取与纯化　 参照杜传来等[１７] 的方

法提取纯化茭白线粒体ꎮ 称取 ３００ ｇ 茭白样品ꎬ加
入 ６００ ｍｌ 提取液[５０􀆰 ００ ｍｍｏｌ / Ｌ ｐＨ７􀆰 ５ Ｔｒｉｓ￣ＨＣｌꎬ内
含 ０􀆰 ２５ ｍｏｌ / Ｌ 蔗 糖、 ０􀆰 ３０ ｍｏｌ / Ｌ 甘 露 醇、 １􀆰 ００
ｍｍｏｌ / Ｌ乙二胺四乙酸(ＥＤＴＡ)、０􀆰 １％牛血清白蛋白

(ＢＳＡ)、０􀆰 ５％ 聚乙烯比咯烷酮￣４０(ＰＶＰ￣４０)、０􀆰 １％
半胱氨酸或 １０􀆰 ００ ｍｍｏｌ / Ｌ β￣巯基乙醇]ꎬ于 ４ ℃下

匀浆ꎬ然后用 ４ 层纱布过滤ꎬ滤液在 ４ ℃下３ ０００ ｇ
离心 １５ ｍｉｎꎬ取上清液在 ４ ℃ 下１６ ０００ ｇ 离心 １５
ｍｉｎꎬ将沉淀用 ６０ ｍｌ 洗涤液(１０􀆰 ００ ｍｍｏｌ / Ｌ、ｐＨ７􀆰 ２
Ｔｒｉｓ￣ＨＣｌꎬ内含 ０􀆰 ２５ ｍｏｌ / Ｌ蔗糖、０􀆰 ３０ ｍｏｌ / Ｌ甘露醇、
１􀆰 ００ ｍｍｏｌ / Ｌ ＥＤＴＡ、０􀆰 １％ ＢＳＡ)洗涤ꎬ４ ℃下１３ ０００
ｇ 离心 １５ ｍｉｎꎬ得到的沉淀即为粗线粒体ꎮ 将沉淀

用悬浮液 ( １０􀆰 ００ ｍｍｏｌ / Ｌ、 ｐＨ７􀆰 ２ Ｔｒｉｓ￣ＨＣｌꎬ 内含

０􀆰 ２５ ｍｏｌ / Ｌ蔗糖、０􀆰 ３０ ｍｏｌ / Ｌ甘露醇、１􀆰 ００ ｍｍｏｌ / Ｌ
ＥＤＴＡ)悬浮ꎬ然后将粗体线粒体悬浮液小心铺在

２１％ Ｐｅｒｃｏｌｌ ∶ ２７％ Ｐｅｒｃｏｌｌ ∶ ４５％ Ｐｅｒｃｏｌｌ[ ｐＨ７.２ꎬ含
有 １０􀆰 ００ ｍｍｏｌ / Ｌ Ｔｒｉｓ、 ０􀆰 ３０ ｍｏｌ / Ｌ 蔗糖和 １􀆰 ００
ｍｍｏｌ / Ｌ 乙二醇双(２￣氨基乙基醚)四乙酸]不连续
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密度梯度离心介质上ꎬ４ ℃下４０ ０００ ｇ 离心 ４５ ｍｉｎ
(离心机加速、降速时要慢且平稳)ꎬ取介于 ２７％和

４５％层之间的溶液用 １０ ｍｌ 悬浮液洗涤ꎬ于 ４ ℃下

１３ ０００ ｇ 离心 １５ ｍｉｎꎬ保留沉淀于－７０ ℃的冰箱中

备用ꎮ
１.２.２　 茭白线粒体蛋白质 ｉＴＲＡＱ 分析 　 茭白线粒

体蛋白质 ｉＴＲＡＱ 分析由鹿明生物科技有限公司负

责ꎮ 参照 Ｉｓａａｃｓｏｎ 等[１８] 的方法提取蛋白质ꎬ采用

Ｓｍｉｔｈ 等[１９]的方法测定蛋白质含量ꎬ参照 Ｗｉｓｎｉｅｗｓｋｉ
等[２０]的基于超滤辅助样品制备方法进行蛋白质还

原烷基化及酶解ꎮ 将 ５０ μｌ 样品(１００ μｇ 酶解产物)
转移到新的离心管中ꎬ加入 ｉＴＲＡＱ 试剂后室温反应

２ ｈꎬ加入 １００ μｌ 水终止反应ꎬ混合所有标记样品ꎬ涡
旋振荡ꎬ离心至管底ꎬ真空冷冻干燥样品ꎮ 样品用

１００ μｌ 裂解液(内含 ２５ ｍｍｏｌ / Ｌ ＮａＨ２ＰＯ４和 ２５％乙

腈ꎬｐＨ ２􀆰 ７)溶解ꎬ采用强阳离子交换分离和反向色

谱分析进行质谱鉴定ꎮ
１.２.３　 蛋白质定性和定量分析 　 质谱分析原始数

据为.ｗｉｆｆ 文件ꎬ采用专用的 Ｐｒｏｔｅｉｎｐｉｌｏｔ 软件进行分

析ꎮ 数据处理采用含 Ｐａｒａｇｏｎ 算法的 Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｐｉｌｏｔ
Ｓｏｆｔｗａｒｅ ｖ.５.０ 软件进行ꎬ检索的数据库为水稻数据

库ꎬ数据库来源于 Ｕｎｉｐｒｏｔꎮ 采用特征肽段≥２ 为可

信蛋白质的评判鉴定标准ꎮ
１.２.４　 差异表达蛋白质筛选 　 差异蛋白质的筛选

标准为:与茭白贮藏 ０ ｄ(ＣＫ０ｄ)相比ꎬ组间蛋白质变

化倍数大于 ２􀆰 ０ 且Ｐ<０􀆰 ０５ꎮ 同一蛋白质在任意比

较组中均为差异蛋白质的被列出ꎮ
１.２.５　 生物信息学分析　 通过 ＤＡＶＩＤ 生物信息数

据库对筛选的差异表达蛋白质进行基因本体(ＧＯ)
分类注释ꎬ采用京都基因与基因组百科全书 ＫＥＧＧ
数据库进行 Ｐａｔｈｗａｙ 通路富集分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 茭白线粒体蛋白质样品的 ＳＤＳ￣ＰＡＧＥ 分析

为检测提取的线粒体蛋白质样品是否降解ꎬ对
所有茭白线粒体蛋白质样品进行 ＳＤＳ￣ＰＡＧＥ 双向电

泳分析ꎬ１０ μｇ 上样量ꎬ１２􀆰 ００％分离胶ꎬ０􀆰 １２％考马

斯亮蓝 Ｇ￣２５０ 染色ꎮ 图 １ 显示ꎬ所有茭白线粒体蛋

白质样品 ＳＤＳ￣ＰＡＧＥ 图谱条带清晰完整ꎬ没有降解

现象ꎬ可以进行后续试验ꎮ
２.２　 茭白线粒体蛋白质的质谱鉴定

利用 ｉＴＲＡＱ 技术对茭白线粒体蛋白质进行相对

１:茭白贮藏 ０ ｄ 蛋白质ꎻ２:茭白贮藏 ３ ｄ 蛋白质ꎻ３:乙烯利处理

后茭白贮藏 ３ ｄ 蛋白质ꎻ４:１￣甲基环丙烯(１￣ＭＣＰ)处理后茭白贮

藏 ３ ｄ 蛋白质ꎻ５:茭白贮藏 ６ ｄ 蛋白质ꎻ６:乙烯利处理后茭白贮

藏 ６ ｄ 蛋白质ꎻ７:１￣ＭＣＰ 处理后茭白贮藏 ６ ｄ 蛋白质ꎻＭｒ:标准蛋

白质ꎮ
图 １　 茭白线粒体蛋白质样品 ＳＤＳ￣ＰＡＧＥ 电泳图

Ｆｉｇ.１　 ＳＤＳ￣ＰＡＧＥ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ Ｚｉｚａｎｉａ ｌａｔｉ￣
ｆｏｌｉａ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａ

定量分析ꎬ采用肽段得分值>１􀆰 ３０ 为评判标准ꎬ质谱

匹配到的谱图数量为５６ ９８０ꎬ谱图利用率 ２０􀆰 １％ꎬ匹
配到特征肽段的谱图数量１９ ５４０ꎬ去除冗余肽段前蛋

白质总数为５ ０７２ꎬ鉴定到的蛋白质总数为２ ５２９ꎮ 可

信蛋白质筛选一般可以根据错误匹配率、肽段得分值

和特征肽段来进行ꎬ本试验以特征肽段≥２ 为筛选标

准ꎬ得到可信蛋白质数目为１ ９０８个ꎮ
２.３　 ＥＴＨ 和 １￣ＭＣＰ 对茭白贮藏期间线粒体蛋白

质表达谱的影响

　 　 以组间蛋白质变化倍数大于 ２.０ 且差异显著

(Ｐ<０􀆰 ０５)为差异蛋白质筛选标准ꎬ以茭白贮藏 ０ ｄ
(ＣＫ０ｄ)为相对定量参考进行比对ꎮ 结果(图 ２)显
示ꎬ ＣＫ３ｄ / ＣＫ０ｄ、 ＥＴＨ３ｄ / ＣＫ０ｄ、 １￣ＭＣＰ３ｄ / ＣＫ０ｄ、
ＣＫ６ｄ / ＣＫ０ｄ、ＥＴＨ６ｄ / ＣＫ０ｄ、１￣ＭＣＰ６ｄ / ＣＫ０ｄ 分别发

现有 ７９、１１６、１１７、１２１、１６５、１３１ 个蛋白质具有统计

学的显著差异ꎬ其中上调蛋白质分别为 ７０、７３、３０、
９１、１３５ 和 ８５ 个ꎬ下调蛋白质分别为 ９、４３、８７、３０、３０
和 ４６ 个ꎬ去除 ６ 个比较组重复统计的蛋白质ꎬ共有

３１５ 个蛋白质具有 ２.０ 倍以上统计学显著差异(Ｐ<
０􀆰 ０５)ꎮ 茭白贮藏期间ꎬ随贮藏时间的延长差异表

达蛋白质数量总体呈上升趋势ꎬＥＴＨ 和 １￣ＭＣＰ 处理

均提高了差异表达蛋白质数量ꎬ说明 ＥＴＨ 和 １￣ＭＣＰ
处理诱导了相关功能性蛋白质的差异表达ꎮ ＥＴＨ
处理后在贮藏 ３ ｄ 和 ６ ｄ 时上调差异表达蛋白质数

量分别为 ７３ 和 １３５ꎬ高于对照茭白贮藏 ３ ｄ 和 ６ ｄ
的 ７０ 和 ９１ꎬ而 １￣ＭＣＰ 处理后上调差异表达蛋白质
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数量在贮藏第 ３ ｄ 和第 ６ ｄ 时分别为 ３０ 和 ８５ꎬ均低

于贮藏相同时间对照的上调差异表达蛋白质数量ꎮ
同时ꎬＥＴＨ 处理后下调差异表达蛋白质数量在贮藏

３ ｄ 时显著增多ꎬ在贮藏 ６ ｄ 时与对照贮藏 ６ ｄ 无显

著差异ꎬ１￣ＭＣＰ 处理后下调差异表达蛋白质数量在

贮藏第 ３ ｄ 和 ６ ｄ 均显著高于对照ꎮ ＥＴＨ 和 １￣ＭＣＰ
诱导了茭白贮藏期间差异表达蛋白质数量变化ꎬ这
可能是其调控茭白采后衰老的重要原因ꎮ

ＣＫ０ｄ:茭白贮藏 ０ ｄꎻＣＫ３ｄ:茭白贮藏 ３ ｄꎻＣＫ６ｄ:茭白贮藏 ６ ｄꎻＥＴＨ３ｄ:乙烯利处理后茭白贮藏 ３ ｄꎻＥＴＨ６ｄ:乙烯利处理后茭白贮藏 ６ ｄꎻ１￣
ＭＣＰ３ｄ:１￣ＭＣＰ 处理后茭白贮藏 ３ ｄꎻ１￣ＭＣＰ６ｄ:１￣ＭＣＰ 处理后茭白贮藏 ６ ｄꎮ
图 ２　 ＥＴＨ 和 １￣ＭＣＰ 处理对茭白贮藏期间线粒体蛋白质表达谱的影响

Ｆｉｇ.２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｅｔｈｙｌｅｎｅ(ＥＴＨ) ａｎｄ １￣ｍｅｔｈｙｌｃｙｃｌｏｐｒｏｐｅｎｅ(１￣ＭＣＰ) ｏｎ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ ｐｒｏｆｉｌｅ ｉｎ Ｚ. ｌａｔｉｆｏｌｉａ ｄｕｒｉｎｇ ｓｔｏｒａｇｅ ａｔ ２５ ℃

　 　 对不同处理间差异表达蛋白质进行比对分析ꎬ
发现随着茭白贮藏时间的延长ꎬ相同差异表达蛋白

质数量逐渐增多(表 １)ꎮ 贮藏 ３ ｄ 时ꎬＥＴＨ３ｄ / ＣＫ０ｄ
处理与 ＣＫ３ｄ / ＣＫ０ｄ 相同差异表达蛋白质数量为

５８ꎬ不同差异表达蛋白质数量为 ７９ꎬ这些蛋白质可

能参与茭白的采后衰老过程ꎮ １￣ＭＣＰ３ｄ / ＣＫ０ｄ 处理

与 ＣＫ３ｄ / ＣＫ０ｄ 相同的差异表达蛋白质仅为 ２７ 个ꎬ
且抑制了其中 ２１ 个上调表达蛋白的上调趋势和 ６
个下调表达蛋白的下调趋势ꎬ不同差异表达蛋白质

１４２ 个ꎬ上述 １６９ 个差异表达蛋白质可能参与１￣ＭＣＰ
延缓茭白采后衰老的调控过程ꎮ 贮藏 ６ ｄ 与贮藏 ３

ｄ 相比ꎬＥＴＨ６ｄ / ＣＫ０ｄ 与 ＥＴＨ３ｄ / ＣＫ０ｄ 比较组相同

和不同差异表达蛋白质数量分别为 ６７ 和 １４８ꎬ高于

对照茭白比较组(ＣＫ６ｄ / ＣＫ０ｄ 与 ＣＫ３ｄ / ＣＫ０ｄ)的 ６４
和 ７２ꎮ １￣ＭＣＰ６ｄ / ＣＫ０ｄ 与 １￣ＭＣＰ３ｄ / ＣＫ０ｄ 比较组

相同和不同差异蛋白质数量分别为 ３０ 和 １６２ꎮ 贮

藏 ６ ｄ 时ꎬＥＴＨ６ｄ / ＣＫ０ｄ 与 ＣＫ６ｄ / ＣＫ０ｄ 相同和不同

差异蛋白质数量分别为 １０３ 和 ７９ꎬ高于１￣ＭＣＰ６ｄ /
ＣＫ０ｄ 与 ＣＫ６ｄ / ＣＫ０ｄ 组的 ８８ 和 ７５ꎮ ＥＴＨ６ｄ / ＣＫ０ｄ
与 １￣ＭＣＰ６ｄ / ＣＫ０ｄ 的相同和不同差异表达蛋白质

数量分别为 １０４ 和 ８０ꎮ

表 １　 不同处理间差异表达蛋白质统计

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

比较组　 　 　 　 　 不同差异表达
蛋白质数量

相同差异表达
蛋白质数量

相同上调差异表
达蛋白质数量

相同下调差异
表达蛋白质数量

ＥＴＨ３ｄ / ＣＫ０ｄ 与 ＣＫ３ｄ / ＣＫ０ｄ ７９ ５８ ５２ ６

１￣ＭＣＰ３ｄ / ＣＫ０ｄ 与 ＣＫ３ｄ / ＣＫ０ｄ １４２ ２７ ２１ ６

１￣ＭＣＰ３ｄ / ＣＫ０ｄ 与 ＥＴＨ３ｄ / ＣＫ０ｄ １７０ ４９ ２８ ２１

ＣＫ６ｄ / ＣＫ０ｄ 与 ＣＫ３ｄ / ＣＫ０ｄ ７２ ６４ ５９ ５

ＥＴＨ６ｄ / ＣＫ０ｄ 与 ＥＴＨ３ｄ / ＣＫ０ｄ １４８ ６７ ６１ ６

１￣ＭＣＰ６ｄ / ＣＫ０ｄ 与 １￣ＭＣＰ３ｄ / ＣＫ０ｄ １６２ ３０ ２４ ６

ＥＴＨ６ｄ / ＣＫ０ｄ 与 ＣＫ６ｄ / ＣＫ０ｄ ７９ １０３ ８１ ２２

１￣ＭＣＰ６ｄ / ＣＫ０ｄ 与 ＣＫ６ｄ / ＣＫ０ｄ ７５ ８８ ６５ ２３

１￣ＭＣＰ６ｄ / ＣＫ０ｄ 与 ＥＴＨ６ｄ / ＣＫ０ｄ ８０ １０４ ８３ ２１
各处理见图 ２ 注ꎮ
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２.４　 差异表达蛋白质生物信息学分析

２.４.１　 常规生物信息学分析　 对 ＥＴＨ 和 １￣ＭＣＰ 处

理后差异表达蛋白质参与的 ＧＯ [生物学过程

(ＢＰ)、细胞定位(ＣＣ)、分子功能(ＭＦ)]和 ＫＥＧＧ 通

路进行统计ꎬ结果(表 ２)显示ꎬＣＫ３ｄ / ＣＫ０ｄ 总差异

表达蛋白质参与涉及到的 ＢＰ、ＣＣ、ＭＦ 和 ＫＥＧＧ 通

路功能条目数分别为 １ １６３、１４２、２６９、６５ꎬ其中显著

富集(Ｐ< ０􀆰 ０５)的条目数分别为 ３７７、６７、１３６、２５ꎮ
ＥＴＨ３ｄ / ＣＫ０ｄ 总差异表达蛋白质参与涉及到的 ＢＰ、
ＣＣ、ＭＦ 和 ＫＥＧＧ 通路功能条目数分别为 １ ２５２、
１７１、３２８、７６ꎬ其中显著富集(Ｐ<０􀆰 ０５)的条目数分别

为 ４４４、１０４、１４８、２０ꎮ １￣ＭＣＰ３ｄ / ＣＫ０ｄ 总差异表达蛋

白质参与涉及到的 ＢＰ、ＣＣ、ＭＦ 和 ＫＥＧＧ 通路功能

条目数分别为 １ ０８６、１２８、３２５、７３ꎬ其中显著富集

(Ｐ<０􀆰 ０５)的条目数分别为 ３６３、６１、１６５、３２ꎮ ＣＫ６ｄ /
ＣＫ０ｄ 总差异表达蛋白质参与涉及到的 ＢＰ、ＣＣ、ＭＦ
和 ＫＥＧＧ 通路功能条目数分别为 １ ２７４、１６７、３４６、

７５ꎬ其中显著富集(Ｐ<０􀆰 ０５)的条目数分别为 ５３７、
７６、１６４、２４ꎮ ＥＴＨ６ｄ / ＣＫ０ｄ 总差异表达蛋白质参与

涉及到的 ＢＰ、ＣＣ、ＭＦ 和 ＫＥＧＧ 通路功能条目数分

别为 １ ４５８、１６４、４４２、７６ꎬ其中显著富集(Ｐ<０􀆰 ０５)的
条目数分别为 ６９２、８０、２３４、３０ꎮ １￣ＭＣＰ６ｄ / ＣＫ０ｄ 总

差异表达蛋白质参与涉及到的 ＢＰ、ＣＣ、ＭＦ 和 ＫＥＧＧ
通路功能条目数分别为 １ ３６１、１８９、３５７、６４ꎬ其中显

著富集(Ｐ< ０􀆰 ０５) 的条目数分别为 ５４９、１１６、１８０、
１９ꎮ

与 ＣＫ３ｄ / ＣＫ０ｄ 相比ꎬＥＴＨ３ｄ / ＣＫ０ｄ 和 ＥＴＨ６ｄ /
ＣＫ０ｄ 的总差异表达蛋白质参与涉及到的 ＢＰ、ＣＣ、
ＭＦ 和 ＫＥＧＧ 通路功能条目数均增多ꎬ１￣ＭＣＰ３ｄ /
ＣＫ０ｄ 的总差异表达蛋白质参与涉及到的 ＢＰ 和 ＣＣ
功能条目数均减少ꎬ而参与涉及到的 ＭＦ 和 ＫＥＧＧ
通路功能条目数增多ꎬＥＴＨ６ｄ / ＣＫ０ｄ 和 １￣ＭＣＰ６ｄ /
ＣＫ０ｄ 的总差异表达蛋白质参与涉及到 ＢＰ、ＣＣ 和

ＭＦ 的功能条目数增多ꎮ

表 ２　 差异表达蛋白质生物信息学分析

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎｓ

比较组　 　 　
生物学过程

总条
目数

显著富集
条目数

细胞定位

总条
目数

显著富集
条目数

分子功能

总条
目数

显著富集
条目数

ＫＥＧＧ 通路

总条
目数

显著富集
条目数

ＣＫ３ｄ / ＣＫ０ｄ １ １６３ ３７７ １４２ ６７ ２６９ １３６ ６５ ２５

ＥＴＨ３ｄ / ＣＫ０ｄ １ ２５２ ４４４ １７１ １０４ ３２８ １４８ ７６ ２０

１￣ＭＣＰ３ｄ / ＣＫ０ｄ １ ０８６ ３６３ １２８ ６１ ３２５ １６５ ７３ ３２

ＣＫ６ｄ / ＣＫ０ｄ １ ２７４ ５３７ １６７ ７６ ３４６ １６４ ７５ ２４

ＥＴＨ６ｄ / ＣＫ０ｄ １ ４５８ ６９２ １６４ ８０ ４４２ ２３４ ７６ ３０

１￣ＭＣＰ６ｄ / ＣＫ０ｄ １ ３６１ ５４９ １８９ １１６ ３５７ １８０ ６４ １９
各处理见图 ２ 注ꎮ

２.４.２　 ＧＯ 分析　 将筛选到的差异表达蛋白质进行

ＧＯ 分类注释ꎬ茭白采后贮藏 ３ ｄ 差异表达蛋白质涉

及的前 １０ 类生物学过程为:单有机物生物合成、单有

机物生物代谢、氨基酸生物合成、小分子代谢、α￣氨基

酸生物合成、含氧酸代谢、有机酸代谢、氨基酸代谢、
α￣氨基酸代谢、有机化合物代谢ꎮ 贮藏 ６ ｄ 时含氧酸

代谢过程和有机酸代谢过程减弱ꎬ含碱基小分子代谢

过程和羧酸代谢过程相关蛋白质显著富集ꎮ
ＥＴＨ 处理后贮藏 ３ ｄꎬ含碱基小分子代谢过程、

核苷酸代谢过程、磷酸核苷酸代谢过程、磷酸核糖代

谢过程、核糖核苷酸代谢过程、小分子代谢过程和有

机磷代谢过程相关蛋白质显著富集ꎮ 贮藏 ６ ｄ 时ꎬ蛋
白质折叠、分子伴侣介导的蛋白质折叠辅因子和羧酸

代谢过程相关蛋白质显著富集ꎮ

１￣ＭＣＰ 处理后贮藏 ３ ｄꎬ乙醛酸循环体组织过

程、有机磷代谢过程、羧酸代谢过程、单有机物生物

降解过程、镉离子响应过程、核糖核苷酸代谢过程、
金属离子响应过程相关蛋白质显著富集ꎮ 贮藏 ６ ｄ
时ꎬ核苷酸代谢过程、磷酸核苷酸代谢过程、含碱基

小分子代谢过程、磷酸核糖代谢过程、核糖核苷酸代

谢过程、有机氮类化合物生物合成过程、嘌呤核苷酸

代谢过程相关蛋白质显著富集ꎮ
茭白采后贮藏 ３ ｄꎬ差异表达蛋白质主要涉及叶

绿体、质体、细胞器部分、细胞质部分和乙醛酸循环

体ꎮ 贮藏 ６ ｄ 时ꎬ乙醛酸循环体蛋白质减少ꎬ细胞质

蛋白质显著增多ꎮ 说明ꎬ核糖体仅存在于细胞质中ꎬ
是真核细胞合成蛋白质的细胞器和蛋白质合成的场

所ꎬ茭白采后常温贮藏期间糖类的合成减弱ꎬ而蛋白
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质合成增强ꎮ
ＥＴＨ 处理后贮藏 ３ ｄꎬ线粒体蛋白质增多ꎬ贮藏

６ ｄ 细胞质蛋白质增多ꎮ １￣ＭＣＰ 处理后贮藏 ３ ｄꎬ线
粒体、细胞质、线粒体基质、细胞内细胞器、细胞内膜

结合细胞器和膜结合细胞器的蛋白质显著增多ꎬ贮
藏 ６ ｄ 的变化与对照基本一致ꎮ

茭白采后贮藏 ３ ｄꎬ差异表达蛋白质涉及的前

１０ 类分子功能为:氢酶活性、辅助结合因子、催化活

性、磷酸吡哆醛结合蛋白质、分子内氧化还原酶活

性、酶活性、铜离子结合蛋白质、转移酶活性(转移

含氮基团)、转移酶活性和 Ｎ￣乙酰￣γ￣谷氨酰磷酸还

原酶活性ꎮ 贮藏 ６ ｄꎬ参与 Ｌ￣２￣酮戊二酸转氨酶活性

和氧化还原酶活性的相关功能蛋白质增多ꎮ
ＥＴＨ 处理后贮藏 ３ ｄꎬ质子转运 ＡＴＰ 合酶活性

(旋转机制)、ＡＴＰ 酶活性和氢离子跨膜转运的相关

功能蛋白质增多ꎮ 贮藏 ６ ｄꎬ阴离子结合、氧化还原酶

活性、烟酰胺腺嘌呤二核苷酸(ＮＡＤ)结合、氧化还原

酶活性(作用于 ＣＨ￣ＯＨ 基团)、辅酶结合和离子结合

的相关功能蛋白质显著增多ꎮ
１￣ＭＣＰ 处理后贮藏 ３ ｄꎬ４￣氨基丁酸转氨酶活

性、钴离子结合、过渡金属离子结合、转氨酶活性、Ｌ￣
２￣酮戊二酸转氨酶活性、氧化还原酶活性和阴离子

结合相关功能蛋白质显著增多ꎮ 贮藏 ６ ｄꎬ碳氧酶活

性、碳碳裂解酶活性、３￣异丙基苹果酸脱水酶活性和

辅酶结合相关蛋白质显著增多ꎮ
茭白采后贮藏期间涉及多种细胞定位和功能性

蛋白质ꎬ参与多类生物学过程ꎬ但主要集中在氨基

酸、有机酸和小分子等合成与代谢方面ꎬＥＴＨ 和 １￣
ＭＣＰ 处理抑制了部分生物学过程ꎬ同时诱导了其他

生物学过程ꎬ如核酸代谢、蛋白质合成、有机酸代谢

和金属离子响应等ꎬ这些代谢过程可能与茭白采后

衰老有密切联系ꎮ
２.４.３　 ＫＥＧＧ 通路分析　 将筛选到的差异表达蛋白

质进行 ＫＥＧＧ 通路分析ꎬ结果(表 ３)显示ꎬ与贮藏 ０
ｄ(ＣＫ０ｄ)相比ꎬＣＫ３ｄ 的茭白代谢途径、次生代谢产

物生物合成、氨基酸生物合成、抗菌物质生物合成、
碳代谢、光合作用中的碳固定、２￣酮酸代谢、精氨酸

生物合成、α￣亚麻酸代谢、二羧酸代谢的相关蛋白质

显著富集ꎬＣＫ６ｄ 的茭白光合作用中的碳固定、α￣亚
麻酸代谢和二羧酸代谢途径减弱ꎬ丙氨酸￣天冬氨

酸￣谷氨酸代谢、缬氨酸￣亮氨酸￣异亮氨酸降解和磷

酸戊糖途径的相关蛋白质显著富集ꎮ

ＥＴＨ 和 １￣ＭＣＰ 处理对茭白采后贮藏期间 ＫＥＧＧ
通路有明显的影响ꎮ 与 ＣＫ３ｄ 相比ꎬＥＴＨ３ｄ 的 α￣亚麻

酸代谢和二羧酸代谢途径减弱ꎬ氧化磷酸化以及甘氨

酸￣丝氨酸￣苏氨酸代谢相关蛋白质显著富集ꎬＥＴＨ６ｄ
光合作用中的碳固定、α￣亚麻酸代谢和二羧酸代谢途

径减弱ꎬ丙氨酸￣天冬氨酸￣谷氨酸代谢、磷酸戊糖途径

以及苯丙氨酸￣酪氨酸￣色氨酸生物合成代谢途径相

关蛋白质显著富集ꎮ 与 ＣＫ３ｄ 相比ꎬ１￣ＭＣＰ３ｄ 光合作

用中的碳固定、精氨酸生物合成和 α￣亚麻酸代谢途径

减弱ꎬ三羧酸循环、丙氨酸￣天冬氨酸￣谷氨酸代谢、缬
氨酸￣亮氨酸￣异亮氨酸降解途径相关蛋白质显著富

集ꎬ１￣ＭＣＰ６ｄ 光合作用中的碳固定、精氨酸生物合成、
α￣亚麻酸代谢和二羧酸代谢途径减弱ꎬ磷酸戊糖途

径、Ｃ５ 支链二元酸代谢、缬氨酸￣亮氨酸￣异亮氨酸降

解、丙氨酸￣天冬氨酸￣谷氨酸代谢途径相关蛋白质显

著富集ꎮ ＥＴＨ 和 １￣ＭＣＰ 处理诱导了茭白采后贮藏期

间 ＫＥＧＧ 通路的改变ꎬ这些通路可能与 ＥＴＨ 和 １￣
ＭＣＰ 调控茭白采后衰老有密切联系ꎮ

３　 讨 论

ｉＴＲＡＱ 技术是一种新型定量蛋白质组学分析技

术ꎬ目前已成功应用于动物、植物和微生物等多种生

物样品的比较蛋白质组学研究中[２１￣２２]ꎮ 本研究共

鉴定出 １ ９０８ 个可信蛋白质ꎬ数量远高于 Ｗｕ 等[９]

采用传统双向电泳技术分析桃果实线粒体得到的蛋

白质数量(约 ３５０ 个)ꎬ为茭白采后衰老生物学基础

研究提供有益参考ꎮ
　 　 果蔬采后衰老是由多种因素引发和诱导的一系

列生物学过程协同作用共同完成的结果ꎮ ＥＴＨ 和

１￣ＭＣＰ 可有效调控果蔬采后衰老ꎬ其作用的发挥需

要通过调控蛋白质来完成ꎮ 呼吸代谢、糖代谢、能量

代谢、活性氧代谢、激素代谢等生物学过程与果蔬采

后衰老密切相关ꎬ糖酵解减弱而磷酸戊糖途径增强

是植物组织衰老过程中的一种普遍现象[２３￣２４]ꎮ 本

试验中ꎬＣＫ３ｄ 和 ＣＫ６ｄ 共有 １３ 条途径相关蛋白质

显著富集ꎬ表明这些生物学过程可能与茭白采后衰

老相关ꎮ ＥＴＨ６ｄ 的苯丙氨酸￣酪氨酸￣色氨酸生物合

成途径相关蛋白质显著富集ꎬ该途径是木质素和酚

类次生代谢产物合成的关键步骤ꎬ其显著富集结果

与前人研究结果[２５￣２６] 一致ꎮ １￣ＭＣＰ３ｄ的三羧酸循

环、丙氨酸￣天冬氨酸￣谷氨酸代谢、缬氨酸￣亮氨酸￣
异亮氨酸降解途径相关蛋白质显著增多ꎬ１￣ＭＣＰ６ｄ

９７１江　 凯等:基于 ｉＴＲＡＱ 技术的采后乙烯利和 １￣甲基环丙烯处理对茭白线粒体蛋白质表达谱的影响



的磷酸戊糖途径和 Ｃ５ 支链二元酸代谢途径相关蛋

白质显著富集ꎬ表明 １￣ＭＣＰ 处理延缓衰老可能与调

控三羧酸循环、磷酸戊糖途径和相关氨基酸降解途

径有关ꎬ与应用传统双向电泳技术研究完整和鲜切

茭白常温贮藏期间的比较蛋白质组学的结果[１] 一

致ꎮ

表 ３　 差异表达蛋白质显著富集的 ＫＥＧＧ 通路

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎｓ

ＫＥＧＧ 通路　 　 　 　 　 　 　
与 ＣＫ０ｄ 相比差异表达蛋白质显著富集的排名

ＣＫ３ｄ ＥＴＨ３ｄ １￣ＭＣＰ３ｄ ＣＫ６ｄ ＥＴＨ６ｄ １￣ＭＣＰ６ｄ

代谢途径 １ １ １ ３ ２ ３

次生代谢产物生物合成 ２ ３ ５ ２ ３ ２

氨基酸生物合成 ３ ２ ９ １ １ １

抗菌物质生物合成 ４ ４ ３ ４ ４ ４

碳代谢 ５ ７ ２ ６ ６ ９

光合作用中的碳固定 ６ １０ － － － －

２￣酮酸代谢 ７ ８ １０ ５ ５ ５

精氨酸生物合成 ８ ９ － ７ ７ －

α￣亚麻酸代谢 ９ － － － － －

二羧酸代谢 １０ － ６ － － －

氧化磷酸化 － ５ － － － －

甘氨酸￣丝氨酸￣苏氨酸代谢 － ６ － － － －

三羧酸循环 － － ４ － － －

丙氨酸￣天冬氨酸￣谷氨酸代谢 － － ７ ９ ８ １０

缬氨酸￣亮氨酸￣异亮氨酸降解 － － ８ ８ － ６

磷酸戊糖途径 － － － １０ ９ ７

苯丙氨酸￣酪氨酸￣色氨酸生物合成 － － － － １０ －

Ｃ５ 支链二元酸代谢 － － － － － ８
－表示相关差异表达蛋白质显著富集的排名不属于 １~１０ 名ꎮ 各处理见图 ２ 注ꎮ

　 　 生物信息学分析结果表明ꎬ代谢途径、次生代谢

产物生物合成、氨基酸生物合成、抗菌物质生物合

成、碳代谢、光合作用中的碳固定、２￣酮酸代谢、精氨

酸生物合成、α￣亚麻酸代谢和二羧酸代谢途径可能

与茭白采后衰老有关ꎮ ＥＴＨ 和 １￣ＭＣＰ 处理对这些

通路有明显的调控作用ꎬ三羧酸循环、氧化磷酸化、
磷酸戊糖途径、Ｃ５ 支链酸代谢及相关氨基酸代谢途

径可能在茭白采后衰老中发挥重要作用ꎮ 然而ꎬ以
上生物学过程与茭白采后衰老的确切关系仍未明

确ꎬ相关差异表达蛋白质的生物学功能及其相互作

用还有待进一步研究ꎮ
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