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枸杞成熟与干制过程中多糖积累的蛋白质组学 

研究进展 

房  想, 魏超昆, 刘关瑞, 王  旭, 龚  媛, 刘敦华* 

(宁夏大学农学院, 银川  750021) 

摘  要: 随着后基因组时代的到来, 蛋白质组学越来越广泛地应用到生命科学领域, 目前主要应用于医学、生

物学、植物学, 近些年在食品科学方面也进行了相关研究。应用蛋白质组学在植物生长发育和成熟衰老方面的

研究比较常见, 但在加工环节中的应用并不多见。该方法能通过研究植物体相关蛋白质而在本质上动态地揭示

植物从生长发育到成熟衰老过程的机制, 为研究枸杞果实成熟及干制过程中多糖积累提供了新的思路和理论

支撑。本文综述了枸杞果实成熟及干制过程中多糖积累的研究进展, 简单介绍蛋白质组学、蛋白质组学的研究

技术及其在植物及加工环节中的研究进展, 并展望蛋白质组学技术在枸杞果实成熟及干制过程中多糖积累的

研究前景, 为今后蛋白质组学的应用与发展提供一定的参考和理论依据。 
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Progress of proteomics of Lycium barbarum polysaccharide accumulation in 
the process of maturing and drying 

FANG Xiang, WEI Chao-Kun, LIU Guan-Rui, WANG Xu, GONG Yuan, LIU Dun-Hua* 

(School of Agriculture, Ningxia University, Yinchuan 750021, China) 

ABSTRACT: With the advent of the post genomic era, proteomics is becoming more and more widely used in 

the field of life sciences especially in medicine, biology and botany. Proteomics has also been used in the area 

of food science in recent years. Application of proteomics in plant growth and ripening research is more 

common; however, there are little researches in applications in process. This method focuses on the related 

proteins revealing the mechanism of plant growth and ripening naturedly, and provides a new way of ideas and 

theoretical support for the research on the development of Lycium barbarum ripening and drying process. This 

article summarized the process of Lycium barbarum polysaccharide accumulation in the maturing and drying, 

and briefly introduced proteomics, proteomics technology and its research progress in plant and processing. 

The researches of proteomics of Lycium barbarum polysaccharide accumulation in the maturing and drying 

were prospected, which provided some references and theoretical basis for the application and development of 

proteomics in the future. 
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1  引  言 

枸杞既是我国传统的中药材, 又是一种可做食材的

营养滋补佳品, 自中国进入国际市场以来, 中国枸杞越来

越被世界熟知。宁夏枸杞皮厚多汁, 入口甘甜, 最为驰名。

现代医学研究表明, 枸杞中有多种活性成分, 而枸杞多糖

是最主要的活性成分, 其具有抗肿瘤、抗衰老、提高免疫

力、降血脂、补肾养肝等作用[1-3]。世界研究人员对枸杞多

糖的研究也越来越热衷, 从细胞水平到分子水平一步步深

化, 研究的技术也越来越先进。有关枸杞多糖的提取、分

离、纯化、结构以及功能的研究颇多, 而对于枸杞果实在

生长发育和初加工过程中的多糖变化较少。蛋白质是生物

细胞和组织的重要组成部分, 是生命活动的承载者和生理

功能的体现者。近年来, 将新兴的蛋白质组学应用于生物

学、医学、化学、食品等领域方兴未艾。基于蛋白质组学

来研究枸杞果实成熟与干制过程中多糖的变化定将会有新

的突破。本文综述了近些年来有关枸杞果实在生长发育过

程及干制过程中多糖变化, 并且简单介绍应用蛋白质组学

研究枸杞成熟与干制过程中多糖积累的理论依据, 提出有

关枸杞多糖积累变化今后的研究发展趋势。 

2  枸杞多糖 

众所周知, 枸杞自古以来是一种中草药, 更是一种营

养丰富的保健品。研究表明[4], 枸杞的营养成分包含蛋白

质、碳水化合物、膳食纤维、胡萝卜素、VB、尼克酸、抗

坏血酸、钙、铁、磷、镁、锌、锰、硒等。此外, 枸杞中

还含有丰富的生物活性物质, 如枸杞多糖、甜菜碱、生物

碱、甙类等。近年来, 已经从枸杞中分离到生物碱类、酰

胺类、多肽类、黄酮及其苷类、蒽醌类、香豆素类、木脂

素、菇类、甾类、有机酸类、糖脂类、类胡萝卜素类共计

200多种化合物[5]。Yahara[6]从枸杞中分离到玉蜀黍黄素及

玉蜀黍黄素二棕榈酸、环肽及枸杞素 A-D、脑甙脂类等。

Toyode-Onoy 等[7]从枸杞中首次分离到 2-O-(β-D-吡喃葡萄

糖基)抗坏血酸, 它是维生素 C重要的前体化合物, 含量可

与新鲜柠檬中维生素 C媲美。枸杞中类胡萝卜素含量丰富, 

已经检出 11 种类胡萝卜素酯和 7 种游离类胡萝卜素[8,9]。

研究者们从宁夏枸杞中鉴定出了 20多种多糖、11种单糖、

18种氨基酸、18种微量元素和 30多种挥发油类[10-13]。 

枸杞多糖是枸杞果实中最主要的活性物质, 具有抗

肿瘤、抗衰老、提高免疫力、降血脂、补肾养肝等作用。

研究表明, 多糖含量占枸杞糖蛋白总量的 70%以上, 主要

由木糖、半乳糖、甘露糖、葡糖糖、阿拉伯糖、鼠李糖等

6 种单糖组成, 糖苷键类型为-O-链接型[14]。目前, 枸杞多

糖的研究主要停留在提取、分离、纯化、结构、功能分析

方面, 对枸杞果实多糖不同生长及加工阶段积累量的研究

较少, 今后必须立足于国内外研究的基础上, 利用先进的

科学技术多枸杞多糖进行更全面深入的研究。 

3  枸杞果实生长发育及干制过程中多糖积累的

研究概况 

3.1  枸杞果实生长发育多糖积累的规律 

多糖在植物生长、发育、代谢过程中担当重要角色, 

既是光合作用的产物又是植物体进行呼吸作用和新陈代谢

的重要物质。糖代谢是生物体内蛋白质代谢、脂类代谢、

核酸代谢及次生物质代谢的枢纽。多糖是枸杞果实生长发

育过程的次级代谢产物, 多糖、总糖含量与枸杞果实内的

蔗糖代谢关系十分密切, 枸杞在进行蔗糖代谢的同时也在

进行枸杞多糖及总糖的合成、代谢和积累。枸杞果实的形

成可分为: 花蕾期、开花期、果实发育期和果熟期[15]。郑

国琦等[16]研究表明宁夏枸杞果实发育呈双 S 型曲线, 枸杞

果实从开花到果实成熟约需要 34 d, 果实的发育可明显划

分为快速生长期(花后 2~8 d), 缓慢生长期(花后 8~24 d)和

第 2次快速生长期(花后 24~34 d) 3个阶段, 果实主要以积

累己糖为主。张宁等[17]研究了枸杞果实成熟过程中多糖含

量变化, 结果表明, 发育前期含量较低, 于花后 27 d 迅速

增加, 到成熟时达最大值。 

3.2  内在因素对枸杞果实生长发育过程中多糖的影响 

枸杞果实在生长发育过程中糖的积累量受内源素

及相关酶的代谢调节, 王彦波[18]在研究不同激素处理对

嫁接西瓜果实糖分积累的影响时发现, 在嫁接西瓜果实

发育中后期, 几种激素处理均促进果实中可溶性总糖含

量的增加。杨晓婉[19]研究表明, 枸杞果实中的内源素可

以促进枸杞活性成分的积累, 其中生长素、玉米素和枸

杞果实中多糖呈显著正相关。Zhao等 [20]提出在研究糖积

累机制时应考虑蔗糖代谢相关酶的综合作用。蔗糖磷酸

合成酶(SPS)活性在果实发育初期处于下降 , 在花后 19 

d 开始上升 , 果实转色后又逐渐下降 ; 枸杞果实发育过

程中 , 蔗糖合成酶 (SS)的活性分解方向大于合成方向 ; 

酸性转化酶(AI)和中性转化酶(NI)的活性随果实发育呈

上升趋势, 但在果实成熟后期有所下降, 且 AI 和 NI 活

性高于合成酶类的活性, 较高的转化酶类活性促进果实

内部己糖的积累[18]。 

3.3  外界因素对枸杞果实生长发育过程中多糖的影响 

枸杞果实在生长发育过程中多糖的积累量不仅受内

在因素的调节, 外界因素影响也很重要。张晓煜等[21]研究

认为枸杞多糖含量受土壤、气象因子的共同影响, 且土壤

因子的影响大于气象因子, 全磷含量是影响枸杞多糖含量

的最主要因子。韩宏伟等[22]研究表明, 枸杞不同成熟期鲜

果营养成分与土壤肥力因子密切相关。温美佳[23]研究了不

同地域、地形、温度和降水量对枸杞的影响, 结果显示这

些因素都可影响到多糖的积累。 
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3.4  干制加工对枸杞多糖含量变化的影响 

目前我国加工枸杞干果仍然占据主导地位, 干制方

法有传统的晒干、烘干, 新兴的方法有冷冻干燥、微波干

燥、远红外干燥和太阳能干燥等。贾夏等[24]研究不同干制

方式对香菇多糖含量的影响, 结果表现为晒干处理的香菇

多糖含量最低, 阴干的含量大于晒干, 烘干的含量最高。郭

亚娟[25]研究结果表明, 热风干制、真空微波干制和真空冷

冻干制等对果肉粗多糖理化组成、分子量分布、光谱特征

的影响有显著差异性。如克亚•加帕尔[26]在研究枸杞不同干

燥方式对多糖含量的影响中得出多糖含量鲜果>阴干>日

晒。可见不同的干制方式对多糖含量有显著差异, 较鲜果

中多糖含量都要低。不同的干燥方式处理对多糖相关酶的

影响不同, 进而影响多糖的含量。 

4  蛋白质组学在植物学及加工环节中的创新应用   

4.1  蛋白质组学概述 

蛋白质组(proteome)是指由基因组编码的全部蛋白质, 

是 1994 年由 Wilkins 等提出[27]。蛋白质组学(proteomics)

是基于基因组学发展的基础上应运而生的, 是以蛋白质组

为研究对象的一门新学科。蛋白质组学研究的内容包括: 

认识某种特定的细胞、组织或器官的蛋白质种类及功能; 

明确各种蛋白质之间以及其他分子的相互网络; 描绘蛋白

质的翻译后修饰、高级结构, 揭示药物靶点关键位点。该

研究是动态的, 具有时间性和空间性, 可以研究生物不同

生长阶段和不同环境下蛋白质的表达、蛋白质翻译后的加

工修饰以及蛋白质间的相互作用信息[28]。 

蛋白质组学主要包括比较蛋白质组学、功能蛋白质组

学和结构蛋白质组学[29-31]。比较蛋白质组学是对生物体表

达的蛋白质进行比较、分析、鉴定不同组织、不同生长阶

段、不同环境条件、不同品种间表达的蛋白差异, 目前比

较蛋白质组学在蛋白质组学中应用最为广泛。结构蛋白质

组学是针对有基因组或转录组数据库的生物体或组织、细

胞, 绘制出蛋白质或亚蛋白质组及蛋白质组连锁群的一种

全景式蛋白质组学研究, 从而获得有机体生命活动的全景

式认识; 功能蛋白质组学是蛋白质间、核酸与蛋白质间的

相互作用的研究, 针对细胞内与某个功能有关或某个条件

下的一群蛋白质为主要研究内容, 建立细胞内外信号传递

的复杂网络[32]。 

4.2  蛋白质组学研究技术 

蛋质组学的研究以鉴定细胞或组织中表达的所有蛋

白质且明确每一个蛋白质的特殊性能作为蛋白质组学研究

的核心内容, 过程主要由蛋白质的分离、鉴定和结果分析

构成。 

双 向 聚 丙 稀 酰 胺 凝 胶 电 泳 (two-dimensional 

gelelectrophoresis, 2-DE) 和 荧 光 差 异 凝 胶 电 泳 (two 

dimensional fluorescence difference gel electrophoresis, 
2D-DIGE)是最为常用的蛋白质分离技术。早在 1975 年

2-DE 技术就开始应用, 其原理是根据不同的分子量和等

电点将蛋白质分离[33]。在 DIGE 技术中引进内标, 可以定

量分析凝胶蛋白质点, 使蛋白质丰度的变化能更加真实的

反出来[34], 但此方法必须用荧光染料来标记蛋白质, 因此, 

出现了一些相应的问题如步骤繁琐, 重现性差。为了使蛋

白质分离技术更加优化, 近些年来开发了一些新的技术, 

如 高 效 液 相 色 谱 技 术 (high performance liquid 

chromatography, HPLC)操作方便, 适用范围广, 已经广泛

应用到蛋白质分析中[35]。 

蛋白质的鉴定技术主要有质谱鉴定技术和同位素相

对和绝对定量标记技术(iTRAQ)。质谱技术原理是通过检

测离子间质荷比(m/z)来确定离子化样品分子的质量, 优点

是特异性高、检测快、灵敏度高等, 缺点是无法区分赖氨

酸、谷氨酰胺、异亮氨酸及某些固有序列的肽[36,37]。iTRAQ

是一种多肽体外标记技术 , 其原理是将裂解的肽段用

iTRAQ试剂进行差异标记后同时比较 4种或 8种不同的样

品。其优点在于: 可定性分析、分离能力强、覆盖范围广、

灵敏度高、分析时间快、自动化程度高。iTRAQ技术可以

发现更多的蛋白数量和种类, 结合使用 2-DE 技术则可以

得到更优的实验结果[38]。除上述技术外, 目前还开发了其

他蛋白质鉴定技术, 如蛋白质芯片技术、表面增强激光解

析电离飞行时间-质谱(SELDT-TOF-MS)、同位素亲和标签

(isotope coded affinity, iCAT)技术和无标记的质谱定量方法

(label-free)等。 

蛋白质组学研究技术过程的最后一部分是利用生物

信息学对数据进行处理和分析, 这也是十分重要的部分。

蛋白质数据库按不同的功能主要分为序列数据库、结构数

据库和功能数据库。目前蛋白质组学研究中最常用的序列

数据库有 SWISS-PROT、PIR、POB、NCBI、CATH、MIPS、

PRINTS、Pfam、SMART等。其中对数据录入最为严格的

是 SWISS-PROT, 信息包含最全面的是 NCBI, PIR包含自

然界中所有序列已知的野生型蛋白质信息。通常情况下是

采用几个数据库联合搜索对蛋白质序列进行搜寻比较, 然

后分析和预测相应蛋白质的功能。 

4.3  蛋白质组学在植物学方面及加工环节中的研究

进展 

蛋白质组学已经应用于生命科学各个领域, 应用范

围也不断扩展, 虽然是一门新兴的学科, 但发展却是如火

如荼, 在植物学中发展初期主要应用于水稻[39-43]和拟南芥
[44-46], 随后不仅将应用扩展到农作物其他方面而且在食品

加工环节的应用也卓有成效。 

应用蛋白质组学可以很好地研究不同品种和不同阶

段植物发育、逆境胁迫对植物生长的影响, 还可以用来研

究植物亚细胞结构中蛋白质的翻译、修饰及后加工从而明
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确细胞的功能。Konozy 等[47]分析比较 3 种成熟番茄果实

的蛋白质组, 有 25种细胞壁蛋白被鉴定出来, 它们分别参

与了多糖、氧化还原等代谢, 为研究果实的成熟、衰老提

供了重要信息。Khatoon 等[48]利用差异蛋白质组学方法研

究了低氧和水胁迫条件下大豆幼苗的生长情况机制, 共鉴

定出 27种差异蛋白, 这些蛋白质参与了物质代谢和能量代

谢。Kruft 等[49]的试验在拟南芥线粒体总蛋白质中鉴定出

52 个蛋白点, 这些蛋白质参与多种生化过程, 如线粒体组

装、蛋白质合成、呼吸作用和糖代谢等。 

由于加工过程中对食品中的一些营养成分、蛋白组

织、蛋白酶等产生影响, 因此, 可应用蛋白质组学研究不同

处理方式和不同加工过程对食品品质及营养的影响 , 

Kjaersgard 等[50]分析了不同冷藏温度和时间下鳕鱼肌肉蛋

白的变化, 发现冷藏温度对鳕鱼肉中相关蛋白质影响很小, 

但储藏时间的不同使鳕鱼肉中磷酸丙糖异构酶、醛缩酶 A、

2-α 肌动蛋白片段等蛋白质的含量差异很大, 储藏时间越

长鱼肉品质越差。除此外还应用于肉、乳、蜂蜜、人参、

燕窝等食品中用以鉴别产品真伪。在食品加工环节的应用

不多, 可以应用蛋白质组学研究加工环节中营养物质的变

化、酶的变化和活性成分的变化, 这必将是一片开阔的新

天地。 

5  蛋白组学在果实生长、发育、成熟及干制过

程中多糖积累的创新应用 

近年来蛋白质组学在研究果蔬生长、成熟及衰老方面

的应用颇多, Prinsi等[51]运用差异蛋白脂组学研究 2个不同

品种的桃在不同生长发育时期的蛋白质组, 共鉴定出 53个

蛋白点在生长发育过程中有明显的变化, 这些蛋白质既参

与了生物体基础代谢又参与了次级代谢, 为研究果蔬不同

品种、不同成熟时期代谢产物的积累提供重要依据。

Ambrosiocd等[52]研究了杏果实 3个不同成熟阶段的差异蛋

白 , 运 用 基 质 辅 助 激 光解 吸 电 离 飞行 时 间 质 谱

(MALDI-TOF-PMF) 和 相 色 谱 - 电 喷 雾 串 联 质 谱 法

(LC-ESI-LIT-MS/MS)对其进行鉴定 , 显示大部分蛋白质

在糖类和能量代谢、次级代谢、乙烯的生物合成等过程中

作为相关的酶发挥作用。Pan 等 [53]提取突变体“ Hong 

Anliu”甜橙及其野生型的 4 个不同成熟阶段中的蛋白质, 

通过 2-DE结合 MALDI-TOF-TOF MS鉴定, 结果显示有

74 种差异表达的蛋白质 , 多数也作为参与了胁迫响应 , 

糖/能量代谢和次级代谢。Giribaldi 等[54]研究了内比奥罗

葡萄  (Nebbiolo)果实不同生长阶段蛋白质组 , 鉴定结果

显示, 果实发育的整个过程中蛋白质的变化大多与新陈

代谢密切相关。 

以上试验都为运用蛋白质组学研究枸杞不同成熟及

干制过程多糖积累变化提供了重要理论依据和支撑。可见

想要探索植物生长发育及加工环节中多糖积累变化的机制

可以通过研究蛋白质的变化进而研究植物生长及加工过程

的新陈代谢。枸杞在生长发育过程中不断进行基础代谢、

次级代谢, 其中多糖是次级代谢产物, 其积累量与糖代谢

有关的酶密切相关, 干制过程中多糖的变化也与酶的变化

息息相关, 因此, 可以利用近年来新兴的蛋白质组学技术

更全面、动态地研究枸杞不同生长阶段及后续加工过程中

相关蛋白质的变化进而研究多糖的积累变化。 

6  展  望 

目前对于枸杞果实生长、发育、成熟及干制过程中多

糖积累的动态变化有些研究, 但都是从宏观方面运用一些

常规技术来研究的, 不能从本质上说明这些变化的机制。

蛋白质组学技术是一种先进的科学技术, 它从细胞水平和

分子水平更加深入、全面、动态地研究生命科学, 为研究

枸杞果实生长、发育、成熟及干制过程中每一阶段多糖积

累的变化提供新思路, 这不仅能使研究者更加全面、动态

研究多糖的积累变化, 而且可以从本质上说明多糖积累变

化的机制。应用蛋白质组学研究枸杞多糖是一个新的领域, 

面临着重重困难, 需要大量的实验摸索, 但相信在不久的

将来定会有突破性的发展。 
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