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水稻根系响应镉胁迫的蛋白质差异表达

肖清铁 ， 王经源 ， 郑新宇 ， 戎 　 红 ， 张国君 ， 王良华 ， 谢惠玲 ， 李 　 艺 ，
陈　 珊 ， 林瑞余∗， 林文雄
福建农林大学生命科学学院农业生态研究所， 福州　 ３５０００２

摘要：为探讨水稻根系对镉胁迫的分子生理响应，以抗镉水稻 ＰＩ３１２７７７ 和镉敏感水稻 ＩＲ２４ 为材料，设置 Ｃｄ２＋浓度为 ０、５０ 和

１００ μｍｏｌ ／ Ｌ 的水培试验，处理 ７ ｄ 后分析了水稻根系的蛋白质差异表达。 结果表明，在镉胁迫下水稻 ＰＩ３１２７７７ 和 ＩＲ２４ 根系有

１８ 个蛋白质发生了差异表达，其中的 １２ 个得到 ＭＡＬＤＩ⁃ＴＯＦ ／ ＭＳ 鉴定。 这些鉴定的蛋白功能可分四类：（１）与活性氧（ＲＯＳ）胁
迫相关的过氧化物酶（ＰＯＤ）、蛋氨酸腺苷转移酶（ＭＡＴ）、类萌发素蛋白前体；（２）与谷胱甘肽（ＧＳＨ）合成相关的 Ｓ⁃腺苷甲硫氨

酸合成酶（ＳＡＭＳ）、谷氨酰胺合成酶（ＧＳ）和谷氨酸脱氢酶（ＧＤＨ）；（３）与逆境胁迫相关的 ＡＢＡ 胁迫诱导蛋白含 ＨＶＡ２２ 域蛋白、
ＡＢＡ⁃胁迫⁃成熟诱导蛋白 ５（ＡＳＲ５）；（４）与细胞分裂调控相关的 ＧＴＰ 结合核蛋白 Ｒａｎ⁃２。 镉胁迫下 ＳＡＭＳ 和 ＧＴＰ 结合核蛋白

Ｒａｎ⁃２ 在两种水稻根系均发生上调表达；ＭＡＴ、ＰＯＤ、类萌发素蛋白前体和 ＧＳ 发生下调表达；依赖 ＮＡＤＰ⁃ＧＤＨ、ＧＤＨ 和磷酸甘油

酸变位酶在 ＩＲ２４ 根部均发生下调表达，在 ＰＩ３１２７７７ 根部仅在 １００ μｍｏｌ ／ Ｌ Ｃｄ２＋ 处理发生下调表达；含 ＨＶＡ２２ 域蛋白在

ＰＩ３１２７７７ 根部上调表达，在 ＩＲ２４ 根部发生下调表达；ＡＳＲ５ 在 ＰＩ３１２７７７ 根部上调表达，在 ＩＲ２４ 根部的表达无显著差异；１００
μｍｏｌ ／ Ｌ Ｃｄ２＋胁迫下 ６０Ｓ 酸性核糖体蛋白 Ｐ０ 在水稻 ＰＩ３１２７７７ 根部表达下调，在 ＩＲ２４ 根部表达上调。 可见，镉胁迫使水稻根部

ＲＯＳ 增加，形成氧化胁迫反应，造成毒害作用，而水稻根通过调节 ＳＡＭＳ 和 ＧＳ 提高 ＧＳＨ 合成降低镉毒害。 ＡＳＲ５ 和 ＨＶＡ２２ 蛋

白等逆境胁迫蛋白的表达差异则是水稻品种间抗性差异的重要原因之一。
关键词：水稻； 根系； 镉； 胁迫反应； 蛋白质组学
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镉（Ｃｄ）是生物毒性最强的土壤污染物之一，它极易在植物体内积累，并通过食物链影响动物与人类的健

康［１］。 水稻是我国最重要的粮食作物，随着工业三废的大量排放及化肥农药的大量使用，稻田镉污染日益严

重，大米镉污染已引起政府部门的高度关注［２］。 根系是植物最先感受逆境的器官，也是植物吸收矿质营养、
水分以及有害物质的主要通道。 研究发现水稻吸收到体内的 Ｃｄ２＋大部分累积在根部，严重抑制根系生长，使
根弯曲，根数减少［３］；直接或间接作用于 ＤＮＡ 分子，引起 ＤＮＡ 分子损伤［４］；影响细胞分裂、诱发染色体畸变

等，且随着镉浓度的提高，这种伤害增强［５］。 水稻根部通过改变氧化酶活性、形成 ＧＳＨ、ＰＣ 络合解毒、生成金

属转运蛋白等来降低镉的毒害作用［１］，但这些反应的过程是十分复杂的，其调控机制并不明确，尚待研究。
此外，不同水稻品种的镉抗性不同，其镉吸收能力存在差异［６］，但这种差异形成的原因和机制尚不明确。 因

此，研究不同抗性品种水稻根系对镉胁迫的响应对揭示水稻的镉抗性与镉在水稻体内的积累机制具有重要意

义。 目前对于不同品种水稻根对镉胁迫的不同抗性研究主要集中在形态（生物量、根长及根尖细胞微观结

构）、生理（ＳＯＤ、ＰＯＤ、ＣＡＴ 活性）等方面［３，７］，对根系其他方面的研究却较少。 为此，本研究拟用抗镉水稻

ＰＩ３１２７７７ 和镉敏感水稻 ＩＲ２４ 为材料，应用差异蛋白质组学方法，分析两种水稻的根系在 Ｃｄ 胁迫条件下的蛋

白质表达变化，以期为研究水稻响应镉胁迫的分子机理提供依据。

１　 材料与方法

１．１　 供试材料

本试验在福建农林大学农业生态研究所网室内进行。 选取抗镉水稻品种 ＰＩ３１２７７７ 和镉敏感水稻品种

ＩＲ２４ 为供试材料［７］。 在 ３ 叶期将水稻秧苗移栽至塑料盆（４０ ｃｍ×３０ ｃｍ×１５ ｃｍ）中用 １０ Ｌ 营养液（参照国际

水稻研究所常规营养液配方［８］）进行水培。 ５ 叶期时，在营养液中添加 ５０ 和 １００ μｍｏｌ ／ Ｌ Ｃｄ２＋溶液进行胁迫

处理（不添加为空白对照），每个处理 ３ 次重复。 处理 ７ ｄ 后，选取生长一致的水稻秧苗，获取根系样品并立即

置于液氮中，用于蛋白质提取［９］。
１．２　 蛋白质样品溶液制备

取 ４．０ ｇ 水稻根，按王经源等［１０］的 ＴＣＡ⁃丙酮沉淀法进行蛋白质提取。 取适量蛋白质干粉加入裂解液［９
Ｍ 尿素，１％二硫苏糖醇（ＤＴＴ），４％ＣＨＡＰＳ，２％Ａｍｐｈｏｌｉｎｅ（ ｐＨ３⁃１０）］，２０℃—２５℃ 水浴超声 ３０ ｍｉｎ，然后在

２５℃下 １８０００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心 １５ ｍｉｎ，弃沉淀，上清液即蛋白质样品溶液，置于－８０℃冰箱保存备用。 蛋白质样品

浓度用 Ｂｒａｎｄｆｏｒｄ 方法进行定量［１１］。
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１．３　 双向电泳与凝胶成像

①等电聚焦： 采用自制的 １８ ｃｍ 胶条（尿素 １．８５４ ｇ；１５％ＡＣＲ ０．９００ ｇ；超纯水 ０．２３４ ｇ；１０％ＮＰ⁃４０ 为 ０．６８
ｇ；ｐＨ３⁃１０ 的两性电解质 ６１ μＬ；ｐＨ５⁃８ 的两性电解质 ２４４ μＬ；１０％过硫酸铵 ７．２ μＬ；ＴＥＭＥＤ１５．０ μＬ）进行等电

聚焦，上样量 １５０ μｇ，聚焦电压参数：２００ Ｖ×０．５ ｈ，３００ Ｖ×０．５ ｈ，４００ Ｖ×０．５ ｈ，５００ Ｖ×０．５ ｈ，６００ Ｖ×０．５ ｈ，８００ Ｖ
×１４ ｈ，１０００ Ｖ×４ ｈ。

②ＳＤＳ⁃ＰＡＧＥ 电泳： 胶条置于平衡缓冲液［６０ ｍｍｏｌ ／ ＬＴｒｉｓ⁃ＨＣｌ（ｐＨ６．８），２％ＳＤＳ，５％ ⁃巯基乙醇，１０％甘

油，０．０５％溴酚蓝］平衡 ３０ ｍｉｎ，后进行 ＳＤＳ⁃ＰＡＧＥ（电泳参数为： 每板 １０ ｍＡ×１０ ｈ）。
③硝酸银染色：电泳结束后，ＳＤＳ⁃ＰＡＧＥ 胶经固定液（５０％甲醇，５％冰醋酸） ×３０ ｍｉｎ，增敏液（３０％乙醇

０．２％硫代硫酸钠，６．８％醋酸钠）×３０ｍｉｎ，硝酸银染色液（２．５％硝酸银，０．４％甲醛） ×２０ｍｉｎ，显色液（２．５％碳酸

钠，０．２％甲醛）显色，５％冰醋酸终止显色。
④图谱分析：银染后的 ＳＤＳ⁃ＰＡＧＥ 胶用 Ｉｍａｇｅ Ｓｃａｎｎｅｒ Ⅲ扫描仪扫描，构建蛋白质表达图谱。 采用 Ｉｍａｇｅ

Ｍａｓｔｅｒ ５．０ 版软件对图谱进行分析，表达丰度差异达 １．５ 倍以上的蛋白质点标记为差异点［９］。
１．４　 质谱分析

从 ＳＤＳ⁃ＰＡＧＥ 胶上挖取的差异蛋白质点经脱色（５０％乙腈＋５０ ｍＭ 碳酸氢铵 １００ μＬ）、干胶（１００％乙腈）、
酶解（１２．５ ｎｇ ／ μＬ 的 ｔｒｙｐｓｉｎ 酶溶液）、肽段提取（５０％乙腈＋０．１％ＴＦＡ ６０ μＬ）后，将溶液转移到 ９６ 孔板内进行

质谱鉴定。 质谱分析在复旦大学生命科学学院分析测试中心进行，采用 ４７００ ＭＡＬＤＩ⁃ＴＯＦ ／ ＴＯＦ Ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓ
Ａｎａｌｙｚｅｒ（Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓ，ＵＳＡ）进行分析。 激光源：Ｎｄ：ＹＡＧ 激光器（波长 ３５５ ｎｍ），加速电压 ２０ ｋＶ，数据

采集采用正离子和数据自动获取模式。 ＰＭＦ 质量扫描范围 ７００—３５００ Ｄａ，且强度最大的 ５ 个峰进行串级质

谱分析；用 ｍｙｏｇｌｏｂｉｎ 酶解肽段作为外标校正谱图。 用 ＧＰＳ（Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓ，ＵＳＡ）—ＭＡＳＣＯＴ （Ｍａｔｒｉｘ，
Ｓｃｉｅｎｃｅ，Ｌｏｎｄｏｎ，ＵＫ）数据库检索所得结果［９］。

２　 结果与分析

２．１　 镉胁迫下水稻根系差异表达蛋白质分析

将提取的各蛋白样品经过双向电泳，得到双向电泳凝胶 ２⁃ＤＥ 图谱，进一步通过 Ｉｍａｇｅｍａｓｔｅｒ ２Ｄ Ｅｌｉｔｅ ５．０
图象软件分析，经自动检测和人工去除杂点后，每块胶得到 ７００ 个左右蛋白质点，各蛋白质的 ｐＩ 范围为 ３．５—
１０．０，Ｍｒ 范围为 １４．４—１１６．２ ＫＤ（图 １）。
２．２　 水稻根系差异表达蛋白的 ＭＡＬＤＩ⁃ＴＯＦ⁃ＴＯＦ ＭＳ 分析与鉴定

以 ０ μｍｏｌ ／ Ｌ Ｃｄ２＋处理为对照，在抗镉水稻 ＰＩ３１２７７７ 和镉敏感水稻 ＩＲ２４ 根中都发生差异表达的蛋白质点

共有 １８ 个（图 １）。 对凝胶图谱中重现性好，Ｃｄ２＋胁迫下丰度值发生 １．５ 倍以上变化的 １８ 个差异蛋白点进行

串联质谱分析，除表达丰度较低而无法检测的蛋白点外，共有 １２ 个蛋白得到鉴定（表 １）。 其中镉胁迫下水稻

根部关键蛋白质的表达情况见表 ２。
２．３　 不同镉抗性水稻根系的差异蛋白表达模式分析

镉胁迫处理下，在抗镉和镉敏感水稻根部具有相同表达模式的差异表达蛋白 ６ 个，包括 ＳＭＡＳ、ＭＡＴ、
ＰＯＤ、类萌发素蛋白前体、ＧＴＰ 结合核蛋白 Ｒａｎ⁃２ 和 ＧＳ。 其中在不同浓度镉处理下均发生上调表达的蛋白为

ＳＡＭＳ、ＧＴＰ 结合核蛋白 Ｒａｎ⁃２（表 １，表 ２）；在不同浓度镉处理下均发生下调表达的蛋白为 ＭＡＴ、ＰＯＤ、类萌发

素蛋白前体和 ＧＳ（表 １）。
镉胁迫处理下，在抗镉与镉敏感水稻根部具有不同表达模式的差异表达蛋白 ６ 个，包括依赖 ＮＡＤＰ⁃

ＧＤＨ、含 ＨＶＡ２２ 域蛋白、ＡＳＲ５、ＧＤＨ、６０Ｓ 酸性核糖体蛋白 Ｐ０ 和磷酸甘油酸变位酶。 其中 ５０ 和 １００ μｍｏｌ ／ Ｌ
Ｃｄ２＋胁迫下，ＩＲ２４ 根部依赖 ＮＡＤＰ⁃ＧＤＨ、ＧＤＨ 和磷酸甘油酸变位酶均发生下调表达，而 ＰＩ３１２７７７ 根部这 ３ 个

蛋白仅在 １００ μｍｏｌ ／ Ｌ Ｃｄ２＋胁迫下才发生下调表达（表 １）；含 ＨＶＡ２２ 域蛋白在 ＰＩ３１２７７７ 根部发生上调表达，
而在 ＩＲ２４ 根部发生下调表达（表 １，表 ２）；ＡＳＲ５ 在 ＰＩ３１２７７７ 根部上调表达，而在 ＩＲ２４ 根部的表达量与对照

３　 ２４ 期 　 　 　 肖清铁　 等：水稻根系响应镉胁迫的蛋白质差异表达 　
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图 １　 不同浓度镉处理水稻根差异表达图谱

Ｆｉｇ． １　 ２⁃ＤＥ ｍａｐｓ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ ｒｉｃｅ ｒｏｏｔｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ Ｃｄ２＋ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ

Ａ、Ｂ、Ｃ 分别为 ０、５０、１００ μｍｏｌ ／ Ｌ Ｃｄ２＋处理下 ＰＩ３１２７７７ 根蛋白表达图谱，Ｄ、Ｅ、Ｆ 分别为 ０、５０、１００ μｍｏｌ ／ Ｌ Ｃｄ２＋处理下 ＩＲ２４ 根蛋白表达图

谱。 Ａ、Ｄ 中数字为差异蛋白质点编号。

无显著差异（表 １，表 ２）；在 ５０ μｍｏｌ ／ Ｌ Ｃｄ２＋胁迫下，６０Ｓ 酸性核糖体蛋白 Ｐ０ 在两种水稻根的表达量未发生变

化，在 １００ μｍｏｌ ／ Ｌ Ｃｄ２＋胁迫时两种水稻根部的 ６０Ｓ 酸性核糖体蛋白 Ｐ０ 表达量在水稻 ＰＩ３１２７７７ 根中减少，在
水稻 ＩＲ２４ 根中增加（表 １）。

３　 讨论与总结

镉胁迫对植物最重要的伤害是氧化胁迫，这种胁迫导致植物体内活性氧（ＲＯＳ）增加。 ＲＯＳ 一方面诱导

清除活性氧相关的酶活性升高，另一方面又可直接攻击生物大分子，使植物体内酶活性丧失［１２］。 过氧化物酶

（ＰＯＤ）是植物在逆境条件下酶促防御系统的关键酶之一，参与植物体内 ＲＯＳ 清除。 类萌发素蛋白（ＧＬＰｓ）是
ＰＲｓ 家族中的一类胞外糖蛋白， 在植物中普遍存在。 ＧＬＰｓ 主要以酶、受体和结构蛋白的形式参与多种生理

４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３５ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

表 １　 水稻根系差异表达蛋白质的鉴定结果及其在不同镉处理浓度下的表达模式

Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｍｏｄｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｉｎ ｒｉｃｅ ｒｏｏｔｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ Ｃｄ２＋ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ

蛋白质
点编号
Ｐｒｏｔｅｉｎ
ｓｐｏｔ Ｎｏ．

蛋白质名称
Ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ

分子量
Ｍｒ．（Ｄ）

等电点
ｐＩ

得分
Ｓｃｏｒｅ

生物学功能
Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ

表达模式
Ｅｘｐｒｅｓｓｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎ

ＰＩ３１２７７７ ＩＲ２４

处理浓度 ／
（μｍｏｌ ／ Ｌ Ｃｄ２＋）

５０ １００ ５０ １００

１ 依赖 ＮＡＤＰ 谷氨酸脱氢酶（ＮＡＤＰ⁃ＧＤＨ） ４１６４１．３ ７．６６ ６０ 氮代谢 ○ ↓ ↓ ↓
６ 推定的含有 ＨＶＡ２２ 域蛋白 ２１９５９．６ ６．１８ １７４ 胁迫诱导蛋白 ↑ ↑ ↓ ↓
７ ＡＢＡ⁃胁迫⁃成熟诱导蛋白 ５（ＡＳＲ５） １５４５５．５ ６．２ ６１ 胁迫诱导蛋白 ↑ ↑ ○ ○
８ 谷氨酸脱氢酶（ＧＤＨ） ４４５９４ ６．３２ １０８ 氮代谢 ○ ↓ ↓ ↓
１０ ６０Ｓ 酸性核糖体蛋白 Ｐ０ ３４３５６ ５．３８ １６４ 信号转导 ○ ↓ ○ ↑
１１ Ｓ⁃腺苷甲硫氨酸合成酶（ＳＡＭＳ） ４２５０９ ５．７４ ３４５ 氨基酸代谢 ↑ ↑ ↑ ↑
１２ 推定的磷酸甘油酸变位酶 ６０７５２ ５．４２ ３８２ 碳代谢 ○ ↓ ↓ ↓
１３ 蛋氨酸腺苷转移酶（ＭＡＴ） ４２８７４ ５．３８ ６１ 氨基酸代谢 ↓ ↓ ↓ ↓
１５ 推定的过氧化物酶（ＰＯＤ） ３５９５４．３ ８．７２ ６５ 氧化胁迫反应 ↓ ↓ ↓ ↓
１６ 类萌发素蛋白前体 ２４２１２ ５．９２ ５５ 胁迫反应 ↓ ↓ ↓ ↓
１７ ＧＴＰ 结合核蛋白 Ｒａｎ⁃２ ２２５０２３ ６．６６ １６５ 信号转导 ↑ ↑ ↑ ↑
１８ 谷氨酰胺合成酶（ＧＳ） ３９１７６ ５．５１ ２５７ 氮代谢 ↓ ↓ ↓ ↓

　 　 ○无差异表达 Ｎｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ；↓表达量下调 Ｄｏｗｎ⁃ｒｅｇｕｌａｔｅｄ；↑表达量上调 Ｕｐ⁃ｒｅｇｕｌａｔｅｄ．

表 ２　 镉胁迫下水稻根部差异表达的关键蛋白质点

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｋｅｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｗｅｒｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｉｎ ｒｉｃｅ ｒｏｏｔ ｕｎｄｅｒ Ｃｄ２＋ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ
蛋白质名称
Ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ

水稻品种
Ｒｉｃｅ ｃｕｌｔｉｖａｒ

镉浓度 Ｃｄ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ／ （μｍｏｌ ／ Ｌ）
０ ５０ １００

推定的含有 ＨＶＡ２２ 域蛋白（６） ＰＩ３１２７７７

ＡＢＡ⁃胁迫⁃成熟诱导蛋白 ５（ＡＳＲ５）（７） ＩＲ２４

ＰＩ３１２７７７

Ｓ⁃腺苷甲硫氨酸合成酶（ＳＡＭＳ） （１１） ＩＲ２４

ＰＩ３１２７７７

ＧＴＰ 结合核蛋白 Ｒａｎ⁃２（１７） ＩＲ２４

ＰＩ３１２７７７

ＩＲ２４
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生化过程， 能清除植物体内过多的 ＲＯＳ，解除植物的氧化胁迫［１３］。 ＭＡＴ 催化蛋氨酸和 ＡＴＰ 形成 Ｓ⁃腺苷甲硫

氨酸的反应，是蛋氨酸循环的关键酶，而 Ｍｇ２＋和 Ｋ＋是该酶产生活性的重要元素［１４］，Ｃｄ２＋的存在可能会破坏

ＭＡＴ 的结构，降低其酶活性。 不同浓度镉胁迫下两种水稻根系与自由基清除相关的 ＰＯＤ、类萌发素蛋白前体

和 ＭＡＴ 的表达量均下调（表 １），表明水稻根系部分酶的活性丧失，不利于自由基的清除，从而直接影响水稻

的生长发育。 这与肖美秀等发现镉胁迫抑制了水稻生长发育的研究结果相吻合［７］。
植物通常可以通过拒绝吸收重金属或者诱导一些基因表达，产生一些物质直接或间接地参与重金属结合

固定或者把重金属从敏感的位点移除排除，以增强对重金属污染的耐性。 螯合肽（ＰＣｓ）是植物体中 Ｃｄ２＋最重

要的配体之一，它由谷胱甘肽（ｇｌｕｔａｔｈｉｏｎｅ， ＧＳＨ）还原合成，结合金属镉离子后可将其转运至液泡，从而减轻

金属在胞液中的毒性。 半胱氨酸作为 ＧＳＨ 的合成底物，在植物重金属解毒方面发挥重要作用［１５］，Ｓ⁃腺苷甲硫

氨酸合成酶（Ｓ⁃ａｄｅｎｏｓｙｌｍｅｔｈｉｏｎｉｎｅ ｓｙｎｔｈｅｔａｓｅ， ＳＡＭＳ）可催化甲硫氨酸和 ＡＴＰ 生成 Ｓ⁃腺苷甲硫氨酸，进而形成

甲硫氨酸和半胱氨酸［１６］，能促进 ＧＳＨ 的合成。 因此 ＳＡＭＳ 活性的提高能增强水稻的镉解毒能力［１７，１８］。 研究

表明不同浓度镉处理诱导了两种水稻根部的 ＳＡＭＳ 表达增强，研究结果与 Ｗａｎｇ 等（２０１０）研究镉胁迫下小麦

根系 ＳＡＭＳ 的表达量显著增加相一致［１９］。 谷氨酰胺合成酶（ｇｌｕｔａｍｉｎｅ ｓｙｎｔｈｅｔａｓｅ， ＧＳ）是植物催化谷氨酸盐

（Ｇｌｕ）转变为谷氨酰胺（Ｇｌｎ）的关键酶，在镉胁迫下该酶活性受到极大的抑制［２０］。 其活性的降低促进了 Ｇｌｕ
的积累，有利于镉解毒物质 ＧＳＨ 的生物合成［２１］。 研究发现镉胁迫下两种水稻根系的 ＧＳ 均下调表达，有利于

水稻根系镉解毒的进行。
ＡＳＲ５ 和 ＨＶＡ２２ 都是 ＡＢＡ 胁迫诱导蛋白，它们的表达水平反映了植物的抗性。 ＡＳＲ５ 是一类受逆境胁迫

（如干旱、低温、盐胁迫、ＡＢＡ 等）后大量表达，以减轻逆境引起的伤害的蛋白质［２２］。 ＨＶＡ２２ 是一个 ＡＢＡ 胁迫

诱导蛋白，它受干旱、盐和高温等环境胁迫诱导表达［２３］，能抑制赤霉素介导的谷类糊粉细胞的程序性死亡，还
能调节胁迫细胞的囊泡转运，减少植物细胞的非必需分泌，从而提高植物的抗逆境能力［２４］。 Ａｒｅｎｈａｒｔ 等研究

发现 Ａｌ 胁迫下粳稻日本晴的 ＡＳＲ５ 表达增强［２５］，盐胁迫下耐盐水稻中的 ＡＳＲ５ 蛋白上调表达，而在盐敏感水

稻中无显著变化［２６］。 大麦幼苗在 １００ μＭ ＡＢＡ 处理 ２４ ｈ，脱水处理 ３ ｄ，或 １ ℃冷处理 ４ ｄ 等条件下其 ＨＶＡ２２
基因均增强表达［２３］。 本研究发现，不同抗性水稻根中的这两个蛋白对镉胁迫产生了不同的表达反应。 镉胁

迫下，与对照相比，抗镉水稻 ＰＩ３１２７７７ 根部的含有 ＨＶＡ２２ 域蛋白和 ＡＳＲ５ 蛋白的表达量均增加，而在水稻

ＩＲ２４ 根部的含有 ＨＶＡ２２ 域蛋白表达却降低，ＡＳＲ５ 的表达量与对照无差异（表 １）。 表明水稻根中的 ＡＳＲ５ 和

ＨＶＡ２２ 蛋白的增强表达可能会提高水稻的镉抗性。

图 ２　 水稻对镉胁迫的响应途径及其在镉解毒过程中的蛋白质表达变化

Ｆｉｇ． ２　 Ａ ｐｕｔａｔｉｖｅ ｍｏｄｅｌ ｏｆ Ｃｄ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｉｎ ｒｉｃｅ ａｎｄ ｐｏｓｓｉｂｌｅ ｒｏｌｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ｃｄ ｄｅｔｏｘｉｆｉｃａｔｉｏｎ

Ｒａｎ２ 蛋白被认为是一种重要的细胞分裂调控因子， 参与调控细胞周期中各个时期的许多细胞生命活

动， 如细胞核膜重建、ＤＮＡ 复制、ＲＮＡ 转录与加工运输、细胞核质转运、细胞分裂时纺锤体的组装等［２７］。 冷
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胁迫下水稻 ＯｓＲＡＮ２ 基因表达上调，其表达水平与水稻根尖的有丝分裂指数呈显著正相关，且该基因的过表

达提高了水稻的抗寒能力［２８］。 不同浓度镉胁迫下两种水稻根部的 ＧＴＰ 结合核蛋白 Ｒａｎ⁃２ 均上调表达，促进

了根尖的有丝分裂，提高了水稻的镉耐性。
由以上水稻根响应镉胁迫的蛋白质表达变化，及前期对镉胁迫下水稻叶片的蛋白质组学分析结果显

示［１６］，水稻根和叶通过了不同的途径提高自身的抗镉能力（图 ２）。 这些途径的差异有：（１）镉解毒过程：水稻

根部一方面通过增强 Ｓ⁃腺苷甲硫氨酸合成酶（ＳＡＭＳ）的表达来提高半胱氨酸的含量；另一方面通过降低谷氨

酰胺合成酶（ＧＳ）的活性来减少 Ｇｌｕ 转化为 Ｇｌｎ，增加 Ｇｌｕ 的含量，进而合成更多的 ＧＳＨ 用于解除镉毒害作

用。 而在水稻叶片则通过提高谷胱甘肽⁃抗坏血酸偶联的氧化还原系统中的关键酶抗坏血酸还原酶（ＤＨＡＲ）
和谷胱甘肽还原酶（ＧＲ）的活性来消除镉引起的过氧化氢及其自身的毒害作用。 （２）胁迫诱导蛋白的表达存

在差异。 水稻叶片通过诱导热激蛋白（ＨＳＰ）和干旱诱导蛋白的表达来增强自身的镉抗性。 而水稻根部则是

提高了具有增强植物抗逆境能力的 ＡＢＡ 胁迫诱导蛋白 ＡＳＲ５ 和 ＨＶＡ２２ 的合成来提升抗镉能力。 （３） 基因

表达方面。 水稻叶片通过 ＤＮＡ 修复重组蛋白来恢复镉胁迫引起的水稻 ＤＮＡ 结构和功能的损伤，维持水稻叶

片的正常生长；而在镉胁迫环境下，水稻根部提高了参与调节细胞核膜重建、ＤＮＡ 复制、ＲＮＡ 转录与加工运

输、细胞核质转运、细胞分裂时纺锤体的组装等活动的 Ｒａｎ２ 蛋白的生成，促进水稻根细胞分裂，降低镉对水

稻生长的抑制作用。 本研究从蛋白质水平探讨了水稻的根和叶在镉胁迫下的抗性调节过程，有助于加深我们

对水稻抗镉分子机理的认识。
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