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污染胁迫下的蚯蚓蛋白质组学研究进展

李德金，高宏生，张　 丽，胡　 骁，杨　 震，李华英，郭　 锦，赵化冰∗

中国人民武装警察部队后勤学院天津市职业与环境危害防制重点实验室，天津　 ３００３０９

摘要：随着蛋白质组学的发展和每年有大量环境污染物进入土壤环境中，污染胁迫模式动物的相关生物标志物受到日益关注。
蚯蚓，作为土壤中最大的无脊椎动物，是研究和评价土壤生态污染良好的模式动物。 研究蚯蚓的蛋白质组学，对于寻找环境生

态污染相关生物标志物和阐明生态毒理学机制有着十分重要的现实意义。 目前已知的污染胁迫下蚯蚓蛋白质组学研究，提供

了几个特定污染物胁迫蚯蚓的蛋白表达谱。 这些蛋白涉及许多生物学过程，例如信号传导、糖酵解、能量代谢、分子伴侣和转录

调节，提示了相关污染物可能的生态毒理学机制，有望成为潜在的生物标志物，用于有毒污染物的监测，但其特异性需要进一步

试验的验证。 本文就蚯蚓受污染胁迫的蛋白质组表达谱及潜在生物标志物进行简要综述。
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土壤污染是一个环境污染的的世界性问题，我国在这方面也日益突出。 ２０１４ 年调查结果显示，部分地区

土壤污染较重，耕地土壤环境质量堪忧，工矿业废弃地土壤环境问题突出，全国土壤总的点位超标率为 １６．
１％，其中重度污染点位比例为 １．１％。 另外，种植活动中农药和养殖业中抗生素的使用，也使得土壤生态环境
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受到前所未有的巨大压力。 人们更多地关注如何快速、灵敏地监测土壤环境的受污染程度。
在土壤系统中，蚯蚓是最大的无脊椎动物，对分解活动、养分矿化和初级生产有着巨大的影响［１］，对土壤

中的污染物也有不同程度的生理反应，被经济合作与发展组织（ＯＥＣＤ）和国际标准化组织（ＩＳＯ）公认为用于

研究化学物对土壤无脊椎动物毒理效应的模式动物［２⁃３］，已经广泛应用于土壤生态毒理学研究［４⁃５］。 目前，有
关蚯蚓受土壤污染胁迫的生物标志物主要包括酶活性、溶酶体中性红染色保持时间、金属硫蛋白、热休克蛋

白、组织和超微结构变化、大分子加合物、ＤＮＡ 损伤等，但是研究者越来越意识到，在特定生态系统内进行毒

性效应的调查研究极大地得益于多重生物标志物的应用［６］。
近几年研究表明，以双向电泳为基础的蛋白质组学在阐明环境污染物胁迫蚯蚓产生的毒理学效应和机制

方面有着巨大的潜力［７］。 本文就通过蛋白质组学发现的蚯蚓用于土壤污染潜在生物标志物进行概述。

１　 蛋白质组学的定义

蛋白质组学，以细胞、组织或器官内全基因组表达的所有蛋白的集合为研究对象［８⁃９］，包括蛋白质的基本

特征和结构、蛋白质表达、翻译后修饰和蛋白质间的相互作用等［１０］，能够将单个蛋白或蛋白质组与疾病或中

毒相联系。 与对照相比，在胁迫条件下产生的蛋白图谱复杂程度并不妨碍蛋白表达具体变化的检测和潜在作

用方式的阐明［１１］，之后这些蛋白可以作为某种疾病或毒物暴露的生物标志物。 目前用于蛋白质组学研究的

技术体系， 包括以双向电泳和 ／或色谱为主的蛋白质分离技术和以质谱分析为主的蛋白质鉴定技术［１２］。 有

关环境领域应用蛋白质组学的文献数量日益增多，如今已涉及的范围从微生物、植物到无脊椎动物（蠕虫、昆
虫和蛤）、脊椎动物（淡水鱼类和深海鱼类） ［１３］。

２　 不同污染物胁迫下蚯蚓的蛋白质组学研究

Ｗａｎｇ 等人，在镉（Ｃａｄｍｉｕｍ， Ｃｄ）污染胁迫蚯蚓的研究中发现 １４３ 个蛋白差异点，其中至少在一个时间点

上有 ２８ 个蛋白点上调和 ２８ 个蛋白点下调，成功鉴定出 ５１ 种蛋白［１４］；在大肠杆菌（Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ Ｏ１５７：Ｈ７）
污染胁迫蚯蚓的研究中发现 １２４ 个蛋白差异点，其中至少在一个时间点上有 １１ 个蛋白点上调和 ４１ 个蛋白点

下调，成功鉴定出 ４２ 种蛋白［１５］。 Ｗｕ 等人在菲（Ｐｈｅｎａｎｔｈｒｅｎｅ， Ｐｈｅ）污染胁迫蚯蚓的研究中发现 ８１ 个蛋白差

异点，其中有 ３６ 个蛋白点上调和 ４５ 个蛋白点下调，成功鉴定出 ３０ 种蛋白［７］。 Ｊｉ 等人在四溴联苯醚（２， ２′，
４， ４′⁃ｔｅｔｒａｂｒｏｍｏｄｉｐｈｅｎｙｌ ｅｔｈｅｒ， ＢＤＥ ４７）污染胁迫蚯蚓的研究中发现 ２８ 个蛋白差异点，其中有 １０ 个蛋白点上

调和 １８ 个蛋白点下调，成功鉴定出 ２４ 种蛋白［１６］。 吴石金等人在邻苯二甲酸二甲酯（Ｄｉｍｅｔｈｙｌｐｈｔｈａｌａｔｅ，
ＤＭＰ）污染胁迫蚯蚓的研究中发现 １４０ 个蛋白差异点，成功鉴定 ５ 种蛋白［１７］。 这些鉴定出的蛋白主要分为五

类（见表 １）：代谢功能、应激功能、防御功能、转录功能、翻译功能，预测类别和假定类别因为大多功能分类不

清，故不在本文讨论范围之内。

表 １　 不同污染物胁迫差异蛋白的质谱鉴定结果

Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｖａｒｉｏｕｓ ｐｏｌｌｕｔａｎｔｓ

蛋白名称 Ｐｒｏｔｅｉｎ ｎａｍｅ 物种 Ｓｐｅｃｉｅｓ
污染物 Ｐｏｌｌｕｔａｎｔｓ

Ｃｄ［１４］ Ｐｈｅ［７］ ＢＤＥ４７［１６］ ＤＭＰ［１７］ Ｅ． ｃｏｌｉ
Ｏ１５７：Ｈ７［１５］

Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ

２９⁃ｋＤａ ｇａｌａｃｔｏｓｅ⁃ｂｉｎｄｉｎｇ ｌｅｃｔｉｎ Ｌｕｍｂｒｉｃｕｓ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉｓ ↑

Ａｃｔｉｎ Ａ３ Ｂｏｍｂｙｘ ｍｏｒｉ ↓↑

Ａｄｅｎｙｌａｔｅ ｋｉｎａｓｅ Ｓｃｈｉｓｔｏｓｏｍａ ｊａｐｏｎｉｃｕｍ ↑

ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅ β ｓｕｂｕｎｉｔ Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａ ｍｅｌａｎｏｇａｓｔｅｒ ↓ ↓ ↑ ↑

Ｃａｔｈｅｐｓｉｎ Ｂ Ｂｒａｎｃｈｉｏｓｔｏｍａ
ｂｅｌｃｈｅｒｉ ｔｓｉｎｇｔａｕｎｅｓｅ ↑

ＣＧ３１０７５ Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａ ｍｅｌａｎｏｇａｓｔｅｒ ↑ ↓

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３６ 卷　
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续表

蛋白名称 Ｐｒｏｔｅｉｎ ｎａｍｅ 物种 Ｓｐｅｃｉｅｓ
污染物 Ｐｏｌｌｕｔａｎｔｓ

Ｃｄ［１４］ Ｐｈｅ［７］ ＢＤＥ４７［１６］ ＤＭＰ［１７］ Ｅ． ｃｏｌｉ
Ｏ１５７：Ｈ７［１５］

Ｄｉｈｙｄｒｏｌｉｐｏａｍｉｄｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ Ｇａｌｌｕｓ ｇａｌｌｕｓ ↑

Ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ １ ａｌｐｈａ Ｃａｌａｔｈｕｓ ｒｏｔｕｎｄａｔｕｓ ↓

Ｅｗａｍ ａｃｔｉｎ⁃ｍｏｄｕｌａｔｏｒ ｏｆ ｔｈｅ ｅａｒｔｈｗｏｒｍ，
Ｌｕｍｂｒｉｃｕｓ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉｓ ↓

Ｆｉｂｒｉｎｏｌｙｔｉｃ ｅｎｚｙｍｅ Ｅｉｓｅｎｉａ ｆｅｔｉｄａ ↓

Ｆｉｂｒｉｎｏｌｙｔｉｃ ｐｒｏｔｅａｓｅ ０ Ｅｉｓｅｎｉａ ｆｅｔｉｄａ ↓ ↑ ↓

Ｆｉｂｒｉｎｏｌｙｔｉｃ ｐｒｏｔｅａｓｅ １ Ｅｉｓｅｎｉａ ｆｅｔｉｄａ ↓

Ｆｒｕｃｔｏｓｅ⁃ｂｉｓｐｈｏｓｐｈａｔｅ ａｌｄｏｌａｓｅ Ｏｌｉｇｏｃｈａｅｔａ ｓｐ． ＭＲ⁃２００９ ↓↑

ＧＤＨ Ｔｉｇｒｉｏｐｕｓ ｃａｌｉｆｏｒｎｉｃｕｓ ↑

ＧＤＩ （ ＲａｂＧＤＰ ｄｉｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ Ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ ） ｆａｍｉｌｙ
ｍｅｍｂｅｒ （ｇｄｉ⁃ １） Ｃａｅｎｏｒｈａｂｄｉｔｉｓ ｅｌｅｇａｎｓ ↓

ＧＨ１２６０５ Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａ ｇｒｉｍｓｈａｗｉ ↑↓ ↓ ↓

ＧＬ２７２６６ Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａ ｐｅｒｓｉｍｉｌｉｓ ↑

Ｇｌｙｃｅｒａｌｄｅｈｙｄｅ⁃３⁃ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ Ｃａｅｎｏｒｈａｂｄｉｔｉｓ ｅｌｅｇａｎｓ ↓ ↑ ↓↑

Ｈｕｍａｎ ＣＳＢ Ｃｏｃｋａｙｎｅ Ｓｙｎｄｒｏｍｅ Ｂ，
Ｃａｅｎｏｒｈａｂｄｉｔｉｓ ｅｌｅｇａｎｓ ↓

Ｉｎｏｓｉｔｏｌ⁃ １，４，５⁃ｔｒｉｓｐｈｏｓｐｈａｔｅ⁃ ３⁃ｋｉｎａｓｅ Ｇａｌｌｕｓ ｇａｌｌｕｓ ↑ ↓

Ｌｏｍｂｒｉｃｉｎｅ ｋｉｎａｓｅ Ｅｉｓｅｎｉａ ｆｅｔｉｄａ ↑ ↑ ↓ ↓

Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ Ｈ＋ ＡＴＰａｓｅ α ｓｕｂｕｎｉｔ Ｐｉｎｃｔａｄａ ｆｕｃａｔａ ↓ ↓

Ｍｙｏｓｉｎ ｅｓｓｅｎｔｉａｌ ｌｉｇｈｔ ｃｈａｉｎ Ｅｉｓｅｎｉａ ｆｅｔｉｄａ ↓

ＮＲＸＮ１ ｐｒｏｔｅｉｎ Ｈｏｍｏ ｓａｐｉｅｎｓ ↓

Ｐｈｏｓｐｈｏｇｌｕｃｏｍｕｔａｓｅ ２ Ｍ． ｍｕｓｃｕｌｕｓ ↑ ↓

Ｐｒｏｔｅｉｎ ｄｉｓｕｌｆｉｄｅ⁃ｉｓｏｍｅｒａｓｅ ２ Ｈａｅｍａｐｈｙｓａｌｉｓ ｌｏｎｇｉｃｏｒｎｉｓ ↓

Ｐｙｒｕｖａｔｅ ｋｉｎａｓｅ， ｍｕｓｃｌｅ， ｂ Ｄａｎｉｏ ｒｅｒｉｏ ↑ ↑

Ｓｕｃｃｉｎａｔｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ｃｏｍｐｌｅｘ， ｓｕｂｕｎｉｔ
Ａ， ｆｌａｖｏｐｒｏｔｅｉｎ Ｂｏｓ ｔａｕｒｕｓ ↑ ↓ ↓

Ｔｒｉｏｓｅｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｉｓｏｍｅｒａｓｅ （ＴＩＭ） Ｌａｔｉｍｅｒｉａ ｃｈａｌｕｍｎａｅ ↑ ↑ ↓

Ｔｒｏｐｏｎｉｎ Ｉ Ｓｃｈｉｓｔｏｓｏｍａ ｊａｐｏｎｉｃｕｍ ↓

Ｔｕｂｕｌｉｎ， α８ Ｍ． ｍｕｓｃｕｌｕｓ ↓

Ｔｙｒｏｓｉｎｅ⁃ｐｒｏｔｅｉｎ ｋｉｎａｓｅ ｒｅｃｅｐｔｏｒ Ｘｅｎｏｐｕｓ （Ｓｉｌｕｒａｎａ） ｔｒｏｐｉｃａｌｉｓ ↑

Ｍｙｏｓｉｎ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｌｉｇｈｔ ｃｈａｉｎ Ｌｕｍｂｒｉｃｕｓ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉｓ ↑ ↑ ↓

Ｎｕｃｌｅｏｓｉｄｅ ｄｉｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｋｉｎａｓｅ Ａ Ａｍｐｈｉｍｅｄｏｎ ｑｕｅｅｎｓｌａｎｄｉｃａ ↑

ＳＣＢＰ３ ｐｒｏｔｅｉｎ Ｌｕｍｂｒｉｃｕｓ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉｓ ↑ ↓

Ａｌｐｈａ ｔｕｂｕｌｉｎ ｐｒｏｔｅｉｎ， ｐａｒｔｉａｌ Ｅｎｃｈｙｔｒａｅｕｓ ｊａｐｏｎｅｎｓｉｓ ↑

Ａｌｐｈａ⁃１ ｔｕｂｕｌｉｎ Ｈｉｒｕｄｏ ｍｅｄｉｃｉｎａｌｉｓ ↓

Ｃａｌｍｏｄｕｌｉｎ⁃ｌｉｋｅ Ｓｕｓ ｓｃｒｏｆａ ↓↑

Ｉｎｔｅｒｍｅｄｉａｔｅ ｆｉｌａｍｅｎｔ ｐｒｏｔｅｉｎ Ｌｕｍｂｒｉｃｕｓ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉｓ ↓

Ｍｕｌｔｉｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃｈａｐｅｒｏｎｅ Ｇｌｏｓｓｉｎａ ｍｏｒｓｉｔａｎｓ ｍｏｒｓｉｔａｎｓ ↑

Ｓｍｏｏｔｈｅｌｉｎ⁃ｌｉｋｅ ｐｒｏｔｅｉｎ １ Ｃｒａｓｓｏｓｔｒｅａ ｇｉｇａｓ ↓

Ｓｔｒｅｓｓ⁃ｒｅｌａｔｅｄ

Ａｌｄｅｈｙｄｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒ
（ａｌｈ⁃１） Ｃａｅｎｏｒｈａｂｄｉｔｉｓ ｅｌｅｇａｎｓ ↓

Ａｌｄｅｈｙｄｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ｉｓｏｆｏｒｍ Ａ Ｌｙｓｉｐｈｌｅｂｕｓ ｔｅｓｔａｃｅｉｐｅｓ ↑ ↑ ↑

Ｃａｓｐａｓｅ⁃８ Ｄａｎｉｏ ｒｅｒｉｏ ↑

Ｃｈａｐｅｒｏｎｉｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ＨＳＰ６０ Ｏｎｃｈｏｃｅｒｃａ ｖｏｌｖｕｌｕｓ ↑ ↓

Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｏｘｉｄａｓｅ ｓｕｂｕｎｉｔ １ Ｌｅｓｐｅｓｉａ ｓｐ． ｐｏｓｔｉｃａＤＨＪ０１ ↓ ↓

Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｇｌｏｂｉｎ⁃４ Ｌｕｍｂｒｉｃｕｓ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉｓ ↓ ↓↑ ↓ ↓↑

３　 １ 期 　 　 　 李德金　 等：污染胁迫下的蚯蚓蛋白质组学研究进展 　
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续表

蛋白名称 Ｐｒｏｔｅｉｎ ｎａｍｅ 物种 Ｓｐｅｃｉｅｓ
污染物 Ｐｏｌｌｕｔａｎｔｓ

Ｃｄ［１４］ Ｐｈｅ［７］ ＢＤＥ４７［１６］ ＤＭＰ［１７］ Ｅ． ｃｏｌｉ
Ｏ１５７：Ｈ７［１５］

Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｈｅｍｏｇｌｏｂｉｎ ｌｉｎｋｅｒ Ｌ２ ｐｒｅｃｕｒｓｏｒ Ｌｕｍｂｒｉｃｕｓ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉｓ ↓

Ｇｅｌｓｏｌｉｎ⁃ｌｉｋｅ ｐｒｏｔｅｉｎｓ Ｌｕｍｂｒｉｃｕｓ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉｓ ↑↓ ↓ ↑

Ｈｅａｔ ｓｈｏｃｋ ｐｒｏｔｅｉｎ ７０ Ｅｉｓｅｎｉａ ｆｅｔｉｄａ ↓↑

Ｈｅａｔ ｓｈｏｃｋ ｐｒｏｔｅｉｎ ９０ Ｏｐｉｓｔｏｐｈｔｈａｌｍｕｓ ｃａｒｉｎａｔｕｓ ↓

Ｈｅｍｏｇｌｏｂｉｎ ｃｈａｉｎ ｄ１ Ｌｕｍｂｒｉｃｕｓ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉｓ ↓

Ｍａｎｇａｎｅｓｅ ｓｕｐｅｒｏｘｉｄｅ ｄｉｓｍｕｔａｓｅ （ＭｎＳＯＤ） Ｂｏｓ ｔａｕｒｕｓ ↑ ↑ ↓

Ｃａｔａｌａｓｅ Ｅｉｓｅｎｉａ ｆｅｔｉｄａ ↓ ↑

Ｉｎｄｏｌｅａｍｉｎｅ ２，３⁃ｄｉｏｘｙｇｅｎａｓｅ ２⁃ｌｉｋｅ Ａｎｏｌｉｓ ｃａｒｏｌｉｎｅｎｓｉｓ ↓

Ｄｅｆｅｎｓｅ⁃ｒｅｌａｔｅｄ

Ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐｅｐｔｉｄｅ ｌｕｍｂｒｉｃｉｎ１ Ｌｕｍｂｒｉｃｕｓ ｒｕｂｅｌｌｕｓ ↓

Ｃｏｅｌｏｍｉｃ ｃｙｔｏｌｙｔｉｃ ｆａｃｔｏｒ （ＣＣＦ）⁃１ Ｅｉｓｅｎｉａ ｆｅｔｉｄａ ↑ ↑ ↓

Ｌｙｓｅｎｉｎ Ｅｉｓｅｎｉａ ｆｅｔｉｄａ ↓ ↑ ↓

Ｌｙｓｅｎｉｎ⁃ｒｅｌａｔｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ２ Ｅｉｓｅｎｉａ ｆｅｔｉｄａ ↓ ↑ ↓

Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ

Ａｃｔｉｖａｔｉｎｇ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ Ｂｏｍｂｙｘ ｍｏｒｉ ↓

Ｏｒｔｈｏｄｅｎｔｉｃｌｅ Ａｃｈａｅａｒａｎｅａ ｔｅｐｉｄａｒｉｏｒｕｍ ↑ ↑ ↓

ｐｒｏｈｉｂｉｔｉｎ ２ ｉｓｏｆｏｒｍ ２ Ｈｏｍｏ ｓａｐｉｅｎｓ ↑

Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ

４０Ｓ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ ＳＡ Ｕｒｅｃｈｉｓ ｃａｕｐｏ ↑ ↓

Ｇｕａｎｉｎｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ⁃ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ
ｓｕｂｕｎｉｔ ｂｅｔａ Ｌｏｌｉｇｏ ｆｏｒｂｅｓｉ ↓ ↓

２．１　 代谢方面

文献中共鉴定出 ４１ 种蛋白，涉及糖酵解、三羧酸循环、蛋白质合成与分解等生物学过程，其中至少有四种

污染物胁迫研究中共同鉴定出的蛋白有，ＡＴＰ 合成 β 亚基（ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅ β ｓｕｂｕｎｉｔ）、胍乙基磷酸丝氨酸激酶

（Ｌｏｍｂｒｉｃｉｎｅ ｋｉｎａｓｅ）、纤溶蛋白酶（Ｆｉｂｒｉｎｏｌｙｔｉｃ ｐｒｏｔｅａｓｅ）。 ＡＴＰ 合成酶是一种利用跨膜质子泵催化 ＡＤＰ 与磷酸

反应生成 ＡＴＰ 的蛋白复合体，在线粒体中存在的主要是 Ｆ１－Ｆ０ 型 ＡＴＰ 合酶。 线粒体是细胞内供能物质氧化

和产生 ＡＴＰ 的场所，其功能紊乱可能是导致修复病人肌肉糖代谢受损的关键因素［１８］。 胍乙基磷酸丝氨酸激

酶，在动物体内能量产生和利用的耦合过程中起关键作用［１９］。 两者表达量发生显著变化表明，蚯蚓在受污染

胁迫时，能量需求变化较为显著，运动系统可能发生障碍。 纤溶酶能够溶解血栓，是一种重要的化疗药物［２０］，
污染胁迫后以下调为主，表明其在防御应答溶解纤维蛋白凝块时起重要作用。
２．２　 应激方面

文献中共鉴定出 １４ 种蛋白，涉及氧化还原、电子转移、氧气运输等生物学过程，其中至少有三种污染物胁

迫研究中共同鉴定出的蛋白有， 醛脱氢同工酶 Ａ （ Ａｌｄｅｈｙｄｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ｉｓｏｆｏｒｍ Ａ）、 胞外球蛋白

（Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｇｌｏｂｉｎ⁃ ４）、类凝溶胶蛋白（Ｇｅｌｓｏｌｉｎ － ｌｉｋｅ ｐｒｏｔｅｉｎｓ）、锰超氧化物歧化酶（Ｍａｎｇａｎｅｓｅ ｓｕｐｅｒｏｘｉｄｅ
ｄｉｓｍｕｔａｓｅ， ＭｎＳＯＤ）。 老鼠在多种环境胁迫条件下体内可诱导产生醛脱氢酶［２１］。 Ｗｉｌｌｕｈｎ 等人发现，基因

Ｅｂａｌｄｈ 可以编码一种假定的醛脱氢酶，其表达能被镉诱导增强［２２］。 这证明了线粒体中醛脱氢酶的上调可能

是蚯蚓应对污染物胁迫的有效解毒机制。 胞外球蛋白与氧运输有关，胁迫下以下调为主。 有研究称，血红蛋

白的功能可能包括抗氧化防御作用［２３］。 凝溶胶蛋白在血管平滑肌收缩功能和运动能力发生改变时很可能起

重要作用，其表达量的增加可能是蚯蚓抵御和消除污染物的机制。 活性氧，是有氧代谢或氧化剂暴露后的副

产物，当他们损伤核酸、蛋白和膜脂时，具有毒性或致命性。 为了对抗这些具有潜在损伤特性的活性氧，需氧

生物已经进化出一套由抗氧化酶系统（ＳＯＤｓ）组成的酶防御体系［２４］。 锰超氧化物歧化酶就是其中之一，它能

４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３６ 卷　
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够在细胞溶质内合成并修饰后进入线粒体基质［２５］。
２．３　 防御方面

文献中共鉴定出 ４ 种蛋白，主要作用是抵抗细菌，其中至少有三种污染物胁迫研究中共同鉴定出的蛋白

有，体腔细胞溶解因子（Ｃｏｅｌｏｍｉｃ ｃｙｔｏｌｙｔｉｃ ｆａｃｔｏｒ， ＣＣＦ），胞溶素（Ｌｙｓｅｎｉｎ），胞溶素相关蛋白 ２（Ｌｙｓｅｎｉｎ－ｒｅｌａｔｅｄ
ｐｒｏｔｅｉｎ ２， ＬＲＰ⁃２）。 Ｅｎｇｅｌｍａｎｎ 等人已证明蚯蚓的自然免疫依赖于体腔细胞合成和分泌的体液抗菌分子

（ＣＣＦ， Ｌｙｓｅｎｉｎ， ａｎｄ Ｌｕｍｂｒｉｃｉｎ Ｉ 等） ［２６］。 在环节动物体内，体腔细胞溶解因子是一种类似于哺乳动物肿瘤坏

死因子的防御分子，其在免疫应答调节中起重要作用［２７⁃２８］，细菌刺激可引起其生物合成量上调［２７⁃２９］。 胞溶素

是一种存在于赤子爱胜蚓体液中的造孔毒素，由包括胞溶素相关 １ （ＬＲＰ⁃ １， ｌｙｓｅｎｉｎ ２）和胞溶素相关蛋白 ２
（ＬＲＰ⁃２， ｌｙｓｅｎｉｎ ３）在内的蛋白家族构成［３０］。 Ｙａｍａｊｉ 等人研究发现，能够特异性的与鞘磷脂结合并引起红细

胞溶解［３１⁃３３］，已被证明可以引起大鼠血管平滑肌的收缩［３４］。 另外，胞溶素相关蛋白 ２ 可以清除线粒体内具有

潜在毒性的超氧自由基［３５］。
２．４　 转录和翻译

转录方面，文献中共鉴定出 ３ 种蛋白，其中至少有三种污染物胁迫研究中共同鉴定出的蛋白相关基因有

Ｏｒｔｈｏｄｅｎｔｉｃｌｅ （Ｏｔｄ）。 Ｏｔｄ 是无脊椎动物体内调节激活转录相关的成形基因［３６⁃３８］，也是果蝇嗅觉突触神经元和

局部中间神经元发育所必需的［３９］。 翻译方面，文献中共鉴定出 ２ 种蛋白，其中至少有两种污染物胁迫研究中

共同鉴定出的蛋白有 ４０ｓ 核糖体蛋白 ＳＡ 型（４０Ｓ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ ＳＡ）和鸟嘌呤核苷酸结合蛋白 β 亚基

（Ｇｕａｎｉｎｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ⁃ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｕｂｕｎｉｔ ｂｅｔａ）。 前者属于核糖体家族，主要作用是把 ＲＮＡ 和蛋白质组装成

核糖体亚小单位，而后者主要参与信号传导活动［４０⁃４１］。

３　 存在问题和展望

蛋白质组学以组织、器官或生物体所包含的全部蛋白质为出发点，考察外源化学毒物对生物体所产生的

毒性效应及其导致的生物体内代谢通路的改变，可以更加全面发现生物体内蛋白水平细微的变化及其变化之

间的联系，为研究者分析污染物的毒性机制和生物体防御机制提供了基础。 目前已知的污染胁迫下蚯蚓蛋白

质组学研究，提供了几个特定污染物胁迫蚯蚓的蛋白表达谱。 这些蛋白涉及许多生物学过程，例如信号传导、
糖酵解、能量代谢、分子伴侣和转录调节，提示了相关污染物可能的生态毒理学机制，有望成为潜在的生物标

志物，用于污染物毒性监测，但其特异性需要进一步试验的验证。
双向电泳技术分离蛋白的范围较窄，实验操作的主观性强，难以保证实验的重复性。 而目前分离范围更

加广泛、 通量更高的二维液相串联质谱技术与包括 ｉＴＲＡＱ （ Ｉｓｏｂａｒｉｃ Ｔａｇｓ Ｆｏｒ Ｒｅｌａｔｉｖｅ Ａｎｄ Ａｂｓｏｌｕｔｅ
Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｏｎ）技术在内的同位素标记方法的结合，极大地提高了蛋白质的检测量，进而找到更多的潜在生物标

志物。 蛋白质组学研究不仅依赖高通量的蛋白分离技术和质谱鉴定手段，还需要蛋白质组和基因组数据库的

支持。 蚯蚓基因组没有进行完整的测序，许多鉴定出的蛋白质功能也只能依靠与其基因表达序列高度相似和

同源性较高的基因转录翻译的蛋白功能进行注释。 因此，质谱所鉴定出的蛋白质序列或经过测序所得 ＤＮＡ
序列的功能一般是不能在相关数据库中准确地匹配。

总之，蛋白质组学在环境污染生态领域，尤其是污染物胁迫蚯蚓的研究中，有着极为广阔的应用前景，如
能对蚯蚓的全基因组测序，将对后续蛋白质组学研究及土壤生态污染诊断和污染修复也会有很大的帮助。
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