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强休眠玉米种子休眠前后的蛋白差异表达
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　 　 摘要：以强休眠玉米自交系 ０８⁃６４１ 为试验材料，分别对处于休眠状态下的新鲜收获种子和经过 １０ ｄ 后熟作用破除休眠

的种子进行了蛋白质组学差异表达分析。 结果表明，通过双向电泳技术在 ３ 次重复试验下休眠状态的 ０８⁃６４１ 鲜种子蛋白 ２⁃
ＤＥ 图谱上共检测到约 ６００ 个蛋白质点，在经过 １０ ｄ 后熟作用破除休眠的 ０８⁃６４１ 种子蛋白 ２⁃ＤＥ 图谱上共检测到约 ６２０ 个蛋

白质点，其中下调表达蛋白质点 ４ 个，上调表达蛋白质点 ４ 个，新增蛋白质点 ８ 个，缺失表达蛋白质点 ７ 个。 经过质谱鉴定的

差异表达蛋白质主要涉及球蛋白、胚胎晚期丰富蛋白、豆球蛋白等贮藏物蛋白质；蛋白酶体、山梨醇脱氢酶等参与物质代谢的

蛋白质；热激蛋白等参与蛋白质结构、细胞功能调控的蛋白质。 推测 ０８⁃６４１ 种子休眠是由于种子内休眠相关蛋白的过量表达

或缺失抑制了种子的正常萌发。
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休眠是植物在长期的系统发育过程中形成的一

种生物学特性。 具有正常活力的种子处于适宜的萌

发条件而不能正常萌发，称为种子休眠［１］。 Ｂｅｗｌｅｙ
将种子休眠定义为在足够的水分、温度和氧气条件

下，种子萌发被抑制的一种内在状态。 不同研究者

对种子休眠问题有着不同的研究对象，导致对休眠

的定义难成定论，这可能是因不同物种种子的休眠

要用不同的方法才能被打破。 随着植物种子休眠相
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关研究的广泛开展，目前研究者对种子休眠的定义

多从种子自身角度进行描述［２⁃５］。
种子休眠的基因调控是复杂的，采用转录子组

（ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ）和蛋白质组（ ｐｒｏｔｅｏｍｅ）技术是识别

这些基因的最有效的方法［６］。 蛋白质是生物体内

各种生理过程的执行体。 在植物种子休眠和萌发的

过程中，基因表达的变化导致相关蛋白质的变化。
蛋白质分离、丰度检测及蛋白质鉴定等常通过以双

向凝胶电泳（２Ｄ⁃ｇｅｌ）及质谱（ｍａｓｓ ｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙ）分

析为技术基础的蛋白质组学分析来完成。 Ｋ． Ｇａｌｌａｒ⁃
ｄｏ 等［７］以干燥成熟的拟南芥种子为研究对象，通过

蛋白质组学方法对种子休眠和萌发过程进行了蛋白

质组分析，共分离得到 １３００ 种蛋白质。 发现其中有

７４ 种蛋白质在种子吸胀阶段或在胚突破过程中改

变了丰度；同时也新发现了一些与萌发有关的蛋白

质（如肌动蛋白异构体和 ＷＤ⁃４０ 重复蛋白）。 Ｋ．
Ｃｈｉｂａｎｉ 等［８］研究发现新鲜收获的拟南芥休眠种子

和经后熟的非休眠种子中存在 ３２ 种差异蛋白。 成

熟干燥和萌发后，橡胶（Ｈｅｖｅａ ｂｒａｓｉｌｉｅｎｓｉｓ）种子的蛋

白质组之间存在 ４０％的差异。
玉米是世界上重要的粮、饲作物，在农业生

产中具有重要的经济地位和作用。 在我国西南

玉米生产区，部分成熟待收获的玉米自交系或品

种如遇阴雨潮湿天气，植株穗发芽现象突出，严
重影响玉米后期的产量和品质；而一些休眠性较

强的玉米自交系或品种则不会发生穗发芽。 因

此，对玉米种子的休眠性进行研究，改良易穗发

芽的玉米自交系或品种显得尤为必要。 对于种

子休眠的研究，目前学者对拟南芥等其他植物种

子的休眠研究较多 ［９⁃１０］ ，对水稻 ［１１⁃１２］ 、小麦 ［１３］ 等

也从不同方向及层次上做了休眠相关研究。 兰

海等 ［１４⁃１７］ 对玉米种子休眠性进行了 ＱＴＬ 分析。
目前对于玉米种子的休眠研究还相对缺乏，有关

玉米种子休眠的研究方法也还有限。 近年来随着分

子生物学的迅猛发展，蛋白质组学分析技术成为了

研究重要生命过程的有效手段。 ０８⁃６４１ 是四川农

业大学玉米研究所选育的骨干玉米自交系，经多次

发芽鉴定证明其休眠性较强，新收获子粒发芽率均

在 ５％以下，一般要经过一定时间的干燥后熟才能

打破休眠。 本研究以 ０８⁃６４１ 种子为试验材料，通过

双向电泳技术对休眠及休眠破除后种子中的蛋白质

组进行差异表达分析，为下一步深入研究其种子休

眠机理奠定基础。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 试验材料

试验材料为四川农业大学玉米研究所选育的优

良玉米自交系 ０８⁃６４１。 材料于 ２０１０ 年种植在四川

雅安，材料自交授粉 ３５ ｄ 后收获果穗，分别取新鲜

子粒和带轴自然晾晒风干 １０ ｄ 至安全含水量

（１４％ ）的玉米子粒进行蛋白质样品制备。 ３ 个生物

学重复为随机的 ３ 个玉米果穗。
１􀆰 ２　 蛋白质样品制备

取 １ ｇ 左右玉米子粒将其用液氮研磨至细粉

状，加入预冷的蛋白质提取试剂 １，涡旋震荡后于

－ ２０℃下放置 １ ｈ 以上，在 ４℃ 下 ２０４００ × ｇ 离心

３０ ｍｉｎ，弃上清；再加入预冷蛋白质提取试剂 ２，悬
浮、振荡后于 － ２０℃放置 １ ｈ，离心同上，弃上清，重
复 ３ 次，最后加入 ８０％预冷丙酮， － ２０℃下放置 １ ｈ
以上，离心同上，弃上清，风干沉淀；精确称取样品蛋

白质干粉，按 １ ｍｇ 蛋白干粉与 ２０ μＬ 裂解液充分混

合，悬浮、振荡 ２ ｍｉｎ 后在液氮与 ３５℃水浴中反复冻

融 ３ 次，每融 １ 次涡旋振荡 ２ ｍｉｎ，２４℃下 ２０２００ × ｇ
离心 １０ ｍｉｎ。 取上清保存于 － ８０℃冰箱备用。
１􀆰 ３　 双向电泳及其图谱分析

将蛋白质样品用适量水化上样缓冲液稀释至

３００ μＬ 上样量，充分混匀后沿聚焦槽边缘线性加入

样品，采用 Ｂｉｏ⁃Ｒａｄ 生产的 １７ ｃｍ、 ｐＨ 范围 ３ ～ １０
的非线性 ＩＰＧ 胶条。 等电聚焦电压设置为：５００ Ｖ
水化 １２ ｈ，然后依次经过 ２５０ Ｖ １ｈ、１０００ Ｖ ３ ｈ、
１００００ Ｖ ５ ｈ，最后稳定在 １００００ Ｖ ６ ｈ，最终总电压

时间积为 ９００００ Ｖｈ。 等电聚焦结束后将胶条移至

平衡槽中，先后在胶条平衡缓冲液Ⅰ和Ⅱ中平衡

１５ ｍｉｎ，然后进行第二向 ＳＤＳ⁃ＰＡＧＥ 电泳。 初始以

５ ｍＡ ／ ｇｅｌ低电流电泳 １ ｈ， 再加大电流至 ２０ ～
３０ ｍＡ ／ ｇｅｌ，待溴酚蓝指示剂到达距凝胶底部边缘

１ｃｍ 左右时停止电泳。 用 ＵＭＡＸ２１００ 扫描仪扫描

双向电泳凝胶并保存图像，每个蛋白质样品重复 ３
次。 使用 Ｂｉｏ⁃ｒａｄ 公司的 ＰＤＱｕｅｓｔ ８􀆰 ０ 凝胶图象分

析软件分析双向电泳图谱，图谱上表达量相差 ２􀆰 ０
倍以上的蛋白点作为真实存在的差异表达蛋白点，
并将差异蛋白点洗脱出来进行质谱鉴定。
１􀆰 ４　 差异蛋白质质谱检测

质谱鉴定工作由国家生物医学分析中心完成，
使用胰酶解肽段混合物的基质辅助激光解吸电离飞

行时间质谱（ＭＡＬＤＩ⁃ＴＯＦ⁃ＭＳ）检测。 通过Ｍａｓｃｏｔ 程
序对 ＭＡＬＤＩ⁃ＴＯＦ⁃ＭＳ 质谱检测得到的肽质量指纹

４２
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图谱进行检索。 数据库选择 ＮＣＢＩｎｒ，种属选择

Ｇｒｅｅｎ Ｐｌａｎｔｓ，氨基酸固定修饰方式选择 Ｃａｒｂａｍｉｄｏｍ⁃
ｅｔｈｙｌ（Ｃ）修饰，可能的修饰方式选择 Ｏｘｉｄａｔｉｏｎ（Ｍ）
修饰，选取单同位素峰检索，可接受的肽段分子量误

差设为 ０􀆰 ３ Ｄａ。 为使鉴定结果可靠，每一个查询结

果要求至少有 ５ 个匹配肽段，且其在蛋白质整个序

列的覆盖率至少为 １５％ ；对小于 ２０ｋＤａ 的蛋白质，
则要求至少有 ３ 个匹配肽段和 ２０％的覆盖率。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 玉米种子休眠及休眠破除后的双向电泳图谱

分析

分别从新鲜收获和风干 １０ ｄ 的 ０８⁃６４１ 种子中

采用 ＴＣＡ⁃丙酮法提取种子全蛋白进行双向电泳，运

用 ＰＤＱｕｅｓｔ ８􀆰 ０ 软件对得到的双向电泳图谱进行蛋

白质点的检测和分析，２⁃ＤＥ 图谱上着色斑点的变化

可以理解为蛋白质点的合成、降解或翻译后修饰等。
在 ３ 次重复试验的种子蛋白 ２⁃ＤＥ 图谱上一共检测

到了 ６２６ ± １２ 个蛋白质点，然后通过对种子后熟前

后两种生理状态下的 ２⁃ＤＥ 图谱的比对，共得到玉

米种子后熟的差异表达蛋白质点 ２３ 个（图 １、图
２）。 图中“ＰＨ”表示第一向电泳等电聚焦，“Ｍｒ”表
示第二向电泳 ＳＤＳ⁃ＰＡＧＥ。 在这 ２３ 个表达丰度有

差异的斑点中，玉米种子经过后熟作用新增诱导表

达蛋白质点 ８ 个，缺失表达蛋白质点 ７ 个，丰度增加

的上调表达蛋白质点 ４ 个，丰度减少的下调表达蛋

白质点 ４ 个。

左为休眠种子，右为休眠破除种子

Ｌｅｆｔ：Ｆｒｅｓｈ ｓｅｅｄｓ，Ｒｉｇｈｔ：Ａｆｔｅｒ⁃ｒｉｐｅｎｉｎｇ ｓｅｅｄｓ
图 １　 ０８⁃６４１ 种子休眠与休眠破除后的双向电泳图谱

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｔｗｏ⁃ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｍａｐｓ ｏｆ ｆｒｅｓｈ ａｎｄ ａｆｔｅｒ⁃ｒｉｐｅｎｉｎｇ ｓｅｅｄｓ ｆｏｒ ０８⁃６４１

从玉米种子前后两种生理状态下的 ２⁃ＤＥ 图谱

上蛋白质点丰度的变化情况来看，玉米种子中诱导

表达和缺失表达的蛋白质点分别为 ８ 个、７ 个，上调

和下调表达的点相对较少（表 １）。 表中“ ＋ ”表示

蛋白表达；“ － ”表示蛋白缺失；“ ＋ ＋ ”表示蛋白上

调表达；“ ＋ － ”表示蛋白下调表达。 对此不难发

现，种子经过后熟前后新出现和消失的蛋白质点变

化较大，占所检测到的差异蛋白质的比例较高，这说

明在种子的后熟过程中，种子内部发生了复杂的新

陈代谢活动，种子生理生化活动剧烈，最终反映到蛋

白质组上，表现为蛋白质表达丰度的变化。 而对于

各差异蛋白质点在种子后熟过程中的具体作用及其

代谢规律，还将通过分析所鉴定蛋白质的功能进行

进一步的阐明。

表 １　 ０８⁃６４１ 种子休眠与休眠破除后蛋白质表达情况及差

异蛋白质点

Ｔａｂｌｅ １ 　 Ｐｒｏｔｅｉｎ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｐｏｔｓ ｏｆ
ｆｒｅｓｈ ａｎｄ ａｆｔｅｒ⁃ｒｉｐｅｎｉｎｇ ｓｅｅｄｓ ｉｎ ０８⁃６４１

蛋白质表达 Ｐｒｏｔｅｉｎ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

新鲜收获种子

Ｆｒｅｓｈ ｓｅｅｄｓ
风干 １０ ｄ 种子

Ｄｒｉｅｄ ｆｏｒ １０ ｄ ｓｅｅｄｓ

差异蛋白点

Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｐｏｔｓ

－ ＋ ２、６、７、８、１１、１６、１７、１８

＋ － １、４、９、１３、１５、２０、２１

＋ ＋ ＋ ５、１９、２２、２３

＋ ＋ － ３、１０、１２、１４

２􀆰 ２　 差异蛋白质的质谱分析

切取分析确定的 ２３ 个差异表达蛋白质点，经质

谱分析有 １３ 个蛋白质得到鉴定（Ｓｃｏｒｅ ＞７５）（表 ２）。
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图 ２　 ０８⁃６４１ 休眠解除前后部分差异蛋白点放大图

Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｅｎｌａｒｇｅｄ ｖｉｅｗ ｏｆ ｐａｒｔｉａｌ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｐｏｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｏｒｍａｎｃｙ ａｎｄ ｎｏｎ⁃ｄｏｒｍａｎｃｙ ｓｅｅｄｓ ｉｎ ０８⁃６４１

３　 讨论

种子休眠是植物在长期系统发育过程中获得的

一种适应环境变化的生物学特性，这种特性能够确

保物种在恶劣的环境中存活，减少同一物种中个体

之间的竞争，以及防止种子在不适宜的季节萌发。
对于农业生产上的栽培作物而言，一方面要求作物

种子能够快速发芽、成苗快，以获得较高的生产回

报；另一方面，不具备休眠性的作物种子通常在成熟

收获前便已萌发，尤其是成熟期如遇高温、多雨天气

时，种子在穗上即开始萌发，这样的穗发芽现象已成

为禾谷类作物生产中面临的一个严重问题，包括水

稻、小麦、大麦和玉米等［１８⁃２０］。 本研究中的玉米自

交系 ０８⁃６４１，同等条件下进行比较发芽试验，其发

芽率低下甚至不能够萌发，表现出较强的种子休

眠性。
多种环境因素对萌发的影响以及此过程受到多

个基因的控制使休眠表现为典型数量性状［２１］。 目

前对种子休眠的研究比较多，研究方法大多停留在

一些常规的鉴定及生理生化指标测定方面，而对于

较深层次的遗传机制研究还比较缺乏。 有关种子休

眠机理的探讨也层出不穷，有从激素方面进行解释
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表 ２　 ２３ 个差异表达蛋白质点的质谱鉴定结果

Ｔａｂｌｅ ２　 ２３ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｂｙ ｍａｓｓ ｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙ

编号

Ｃｏｄｅ
登录号

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ
蛋白质名称

Ｐｒｏｔｅｉｎ ｎａｍｅ
等电点 ／ 分子量

ｐＩ ／ ＭＷ

覆盖率（％ ）
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｃｏｖｅｒａｇｅ

分数

Ｓｃｏｒｅ
来源物种

Ｏｒｉｇｉｎ ｓｐｅｃｉｅｓ

１
２
３
４
５
６

７
８
９

１０
１１
１２
１３
１４
１５

１６
１７
１８
１９
２０
２１

２２
２３

ｇｉ ｜２２８３１０
ｇｉ ｜２２５４６９０４５
ｇｉ ｜２２６５０４４４２
ｇｉ ｜１１６７８６０１３
ｇｉ ｜２２６５３１６５４
ｇｉ ｜２５５５６７８２８

ｇｉ ｜１５９４７１９０８
ｇｉ ｜２２６５３１００７
ｇｉ ｜１５２２０１１５

ｇｉ ｜２１８１９８９３４
ｇｉ ｜２２６５０４７３２
ｇｉ ｜１６２４６３４７９
ｇｉ ｜１９４６９０１５６
ｇｉ ｜１２６６３２２６０
ｇｉ ｜１６８０２３０８９

ｇｉ ｜１９４７０１６２４
ｇｉ ｜２２３９５０４５３
ｇｉ ｜２２６５０１９９４
ｇｉ ｜１６３０５１４４
ｇｉ ｜６５８０７６２
ｇｉ ｜１５２３７１９４

ｇｉ ｜１６８５８６
ｇｉ ｜２２６５０３３９９

ｇｌｏｂｕｌｉｎ ２
ＰＲＥＤＩＣＴＥＤ： ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ
ｐｒｏｔｅｉｎ
１６􀆰 ９ ｋＤａ ｃｌａｓｓ Ｉ ｈｅａｔ ｓｈｏｃｋ
ｐｒｏｔｅｉｎ １
ｕｎｋｎｏｗｎ
ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ
ＬＯＣ１００２７３６１０
Ｌｅｕｃｉｎｅ － ｒｉｃｈ ｒｅｐｅａｔ ｒｅｃｅｐｔｏｒ
ｐｒｏｔｅｉｎ
ｋｉｎａｓｅ ＥＸＳ ｐｒｅｃｕｒｓｏｒ，ｐｕｔａｔｉｖｅ
ｒｏａｄｂｌｏｃｋ ／ ｌｃ７ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎ
ｐｒｏｔｅａｓｏｍｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ａｌｐｈａ ｔｙｐｅ １
ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａ ｌｐｒｏｔｅｉｎ
ＳＥＬＭＯＤＲＡＦ －
Ｔ＿７７５７９
ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ ＯｓＩ＿２４５５６
ｓｏｒｂｉｔｏｌ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ
ｈｏｍｏｌｏｇ１
ｇｌｏｂｕｌｉｎ － １ Ｓ ａｌｌｅｌｅ ｐｒｅｃｕｒｓｏｒ
ｕｎｋｎｏｗｎ
ＲＡＢ１７ ｐｒｏｔｅｉｎ
ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ

ｕｎｋｎｏｗｎ
ｕｎｋｎｏｗｎ
ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ
ＬＯＣ１００２７４３１６
ｌｅｇｕｍｉｎ １
ｖｉｃｉｌｉｎ － ｌｉｋｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｐｒｅｃｕｒｓｏｒ
ＭＡＭ１ （ＭＥＴＨＹＬＴＨＩＯＡＬＫＹＬＭＡ
ＬＡＴＥ ＳＹＮＴＨＡＳＥ １）
２ － ｉｓｏｐｒｏｐｙｌｍａｌａｔｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ ／
ｍｅｔｈｙｌｔｈｉｏａｌｋｙｌｍａｌａｔｅ
ｓｙｎｔｈａｓｅ
ｐｙｒｕｖａｔｅ，ｏｒｔｈｏｐｈｏｓｐｈａｔｅ
ｄｉｋｉｎａｓｅ
ＬＯＣ１００２８５０９８

６􀆰 １６ ／ ５０２３４
９􀆰 ２４ ／ １１４９９３
６􀆰 ７７ ／ １７０４８
６􀆰 ５２ ／ ２５２０６
５􀆰 ５１ ／ ６５０７４
９􀆰 ０９ ／ ８４７２８

５􀆰 ３９ ／ １１１１２
５􀆰 １９ ／ ３０２８２
６􀆰 ４６ ／ ４６１６１

６􀆰 ０５ ／ １９５０３７
６􀆰 ２７ ／ ３９５２８
６􀆰 ６３ ／ ６５４４６
７􀆰 ５２ ／ ３９００２
８􀆰 ７８ ／ １７０６５
７􀆰 ７８ ／ ４３３５５９

５􀆰 １４ ／ １９５０７
６􀆰 ０１ ／ ２２８７５
５􀆰 ５２ ／ ４８３７６
６􀆰 ３１ ／ ５３３４６
６􀆰 １９ ／ ７０８０２
６􀆰 ８４ ／ ５５６０４

５􀆰 ７１ ／ １０３３５６
６􀆰 ００ ／ ９４８８８

２７
１３
４９
３７
２３
１３

５５
４４
２５

７
６１
２４
４３
６４
４

４８
３８
２６
３７
１６
１６

２１
３２

７２
７９
７９
５６
６８
６０

５９
１２２
５４

５７
１４２
８８
１２０
９６
５５

８６
９６
８０
１５８
６５
６０

１３５
２２６

Ｚｅａ ｍａｙｓ
Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ
Ｚｅａ ｍａｙｓ

Ｐｉｃｅａ ｓｉｔｃｈｅｎｓｉｓ
Ｚｅａ ｍａｙｓ

Ｒｉｃｉｎｕｓ ｃｏｍｍｕｎｉｓ
Ｃｈｌａｍｙｄｏｍｏｎａｓ

ｒｅｉｎｈａｒｄｔｉｉ
Ｚｅａ ｍａｙｓ
Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａ
ｍｏｅｌｌｅｎｄｏｒｆｆｉｉ
Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ
Ｉｎｄｉｃａ Ｇ
Ｚｅａ ｍａｙｓ
Ｚｅａ ｍａｙｓ
Ｚｅａ ｍａｙｓ
Ｚｅａ ｍａｙｓ

Ｐｈｙｓｃｏｍｉｔｒｅｌｌａ
ｐａｔｅｎｓ ｓｕｂｓｐ．

Ｐａｔｅｎｓ
Ｚｅａ ｍａｙｓ
Ｚｅａ ｍａｙｓ
Ｚｅａ ｍａｙｓ
Ｚｅａ ｍａｙｓ

Ｊｕｇｌａｎｓ ｒｅｇｉａ
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ｔｈａｌｉａｎａ

Ｚｅａ ｍａｙｓ
Ｚｅａ ｍａｙｓ

的［２２］，有从代谢途径进行解释的［２８］，有从细胞膜进

行解释的［２３］，ｋｈａｎ 的激素调控学说逐渐被学者接

受。 有关玉米种子休眠在分子水平上的研究还鲜有

报道。 本研究运用蛋白质组学方法对玉米自交系

０８⁃６４１ 种子休眠进行比较研究，以期能够从蛋白质

水平上对玉米种子休眠有一个新的认识。 生物体不

同的组织和器官中具有不同的蛋白质含量和水平，
同一组织和器官中的蛋白质含量和水平也是不同

的，蛋白质作为各项生命活动的功能执行体，在生物

体的生理过程中扮演着重要的角色。
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本研究表明，０８⁃６４１ 种子在休眠与休眠破除后

的两种生理状态下，种子内存在蛋白质表达差异。
本研究发现经过 １０ ｄ 的干燥后熟作用，球蛋白前体

（点 １２）在 ０８⁃６４１ 种子内的表达量减少，该蛋白表

达量的变化很可能就是随着种子的后熟，ＡＢＡ 含量

的变化从而引起 ＧＬＢ１ 基因的不同表达。 本研究还

发现，ＲＡＢ１７ 蛋白（点 １４）在干燥后熟 １０ ｄ 后其表

达量减少，这与上述研究结果一致，但是 ＲＡＢ１７ 具

体生理功能尚不清楚，可能其过量表达阻止了渗透

胁迫下种子的萌发进程，在生长过程中通过蛋白激

酶 ＣＫ２ 对其磷酸化产生作用，随着种子萌发 ＲＡＢ
蛋白的影响逐渐消失，推测胚胎晚期丰富蛋白

（ＬＥＡ）在萌发前期的降解对激活干种子的新陈代谢

具有重要作用。 研究也发现豆球蛋白（１９）表达上

调，这与 Ｋ． Ｃｈｉｂａｎｉ 等［２４］ 的研究一致。 Ｑ． Ｆｕ 等［２５］

的研究指出，在拟南芥种子萌发过程中 ２０Ｓ ｐｒｏｔｅａ⁃
ｓｏｍｅ ｓｕｂｕｎｉｔ 蛋白显著富集，在水稻萌发期间 ｐｒｏｔｅａ⁃
ｓｏｍｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ａｌｐｈａ ｔｙｐｅ ２ 被诱导表达。 在本研究中

蛋白酶体（点 ８）被干燥后熟作用诱导表达，说明该

蛋白质在种子休眠解除过程中具有重要的作用。 蛋

白点 １１ 被鉴定为山梨醇脱氢酶同系物，在种子后熟

过程中诱导表达，这与 Ｓ． Ｍ． ｄｅ Ｓｏｕｓａ 等［２６］ 的研究

结果不一致，很可能是由于山梨醇脱氢酶同系物与

山梨醇脱氢酶对种子的生理调控作用不同而表现出

差异。 在豌豆种子发育中，Ⅰ、Ⅱ类小分子量热激蛋

白（ｓＨＳＰ）受发育调控；在小麦种子胚中也发现有发

育依赖性的 ｓＨＳＰ，可能与种子的耐脱水性、胚发育、
休眠 、萌发、耐热性、寿命形成及维持有密切关

系［２７］。 植物应激时 ＨＳＰ 基因转录被激活，其在种

子内大量表达，休眠的种子内由于生物优先翻译

ＨＳＰ 的 ｍＲＮＡ，正常情况下大多数 ｍＲＮＡ 的翻译降

低或停止从而导致休眠，而种子经过后熟，正常 ｍＲ⁃
ＮＡ 得以表达从而解除休眠。 此外，本研究中还鉴

定了 ２ 个功能未知蛋白，对其功能的解析以及对强

休眠玉米自交系 ０８⁃６４１ 种子休眠特性的阐释还有

待进一步的研究。
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