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摘  要: 藻类具有复杂多样的进化历史和生物学特征, 不仅在生态系统中扮演着重要角色, 而且具有许多独

特的基因和生物过程。随着后基因时代的到来, 组学技术受到各界学者的高度重视, 近年来在藻类研究中也得

到了应用。高通量技术在藻类研究领域中的应用, 也大大促进了藻类蛋白质组学的发展。本文综述了蛋白质

组学技术在藻类品质差异鉴定、养殖胁迫作用、生理机制方面的研究进展, 并对其发展方向和应用前景进行

了展望, 为从事藻类组学的研究者提供参考。 
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ABSTRACT: Algae has complex and diverse evolutionary history and biological characteristics, not only plays an 

important role in the ecosystem, but also has many unique genetic and biological processes. With the advent of the 

post-gene era, the omics technology has been highly valued by scholars from all walks of life, and has also been 

applied in marine algae research in recent years. The application of high-throughput technology in the field of algae 

research has greatly promoted the development of algal proteomics. This article reviewed the research progress of 

proteomics technology in the identification of algae quality differences, the effects of aquaculture stress, and 

physiological mechanisms, and prospected for its development direction and application prospects, so as to provide 

reference for researchers engaged in algae omics. 
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1  引  言 

作为中国、日本、韩国及东南亚国家的主要传统植

物源海洋食品, 以紫菜、麒麟菜、龙须菜、海带等海洋藻

类为原料开发的食品形式多样, 市场规模逐年增大。近年

来海藻的育苗栽培、养殖过程与食品开发过程中品质控

制技术逐渐受到重视。我国海藻资源丰富, 海水养殖面积

广, 据统计, 2018 年我国藻类养殖产量高达 235.08 万吨, 

其中海洋藻类养殖总产量为 234.39 万吨, 具有巨大的碳

汇潜力和经济开发价值[1]。迄今, 虽然部分海藻已实现工

业化培育、养殖和采收, 但海洋藻类仍旧作为初级产品进

入销售市场, 高新技术利用不足, 精深加工产品较少。海

洋藻类是一个高度多样的生物群体, 是地球上最古老的

生命类群之一 , 不仅在生态系统中占据重要地位 , 而且

在进化关系上跨越原核和真核两界, 拥有特殊的进化地

位, 因此其系统进化研究一直是生物学家关注的热点。由

于进化历史多样, 不同的藻类在代谢途径、细胞进程、发

育调控以及生活史等方面也都有其独特性。藻类分子水

平的研究将有助于更快、更准确地了解各种藻类的独特

之处, 获得丰富的基因信息, 以便更好地加以利用[2]。近

年来, 高通量测序技术在藻类基因组和转录组研究等方

面的应用已取得较大突破, 这对藻类基因资源的研究和

应用具有重要意义[2,3]。 

蛋白质组学技术在藻类研究中已广泛应用于品质差

异鉴定、养殖胁迫、生理机制研究等方面。已逐渐由基于

凝胶的蛋白质组学向基于高通量技术的非凝胶蛋白质组学

技术应用转变, 大大促进了藻类蛋白质组学的发展。目前, 

高通量蛋白质测序的进步已经允许常规产生数千种蛋白质

的数据集。Zhang 等[4]采用基于等重同位素标记相对和绝

对定量(isobaric tags for relative and absolute quantitation, 

iTRAQ)的蛋白质组学技术已鉴定出了甲藻的蛋白质数量

有 3488 种, 相比于基于凝胶的蛋白质组学有了质的提高。

但高通量蛋白质组学相比于基于凝胶的蛋白质组学需要更

高的成本, 是应用受限的主要原因。本文综述了蛋白质组

学概况与分类、藻类蛋白质组学样品制备方法等, 并在此

基础上对蛋白质组学技术在藻类品质评价、养殖环境胁迫

与生理机制等方面的研究进展进行了分类论述, 并对其发

展趋势及面临的挑战进行展望, 旨在为藻类蛋白质组学研

究提供参考。 

2  蛋白质组学 

2.1  蛋白质组学概况 

随着人类基因组计划的实施和推进, 生命科学研究

已进入了后基因组时代。生命科学的主要研究对象已经从

基因组转变为蛋白质组。尽管现在已有多个物种的基因组

被测序, 但在这些基因组中通常有一半以上基因的功能是

未知的。而蛋白质是生理功能的执行者, 是生命现象的直

接体现者, 对蛋白质结构和功能的研究将更有助于我们直

接阐明生命在生理或病理条件下的变化机制[5]。蛋白质本

身的存在形式和活动规律, 如翻译后修饰[6]、蛋白质间相

互作用以及蛋白质构象等问题[7], 仍需要我们利用蛋白质

组研究技术直接对蛋白质进行研究来解决。虽然蛋白质的

可变性和多样性等特殊性质导致了蛋白质研究技术远比基

于核酸水平的研究技术要复杂和困难得多, 但正是这些特

性参与并影响着整个生命过程。因此在 20 世纪 90 年代中

期 , 国 际 上 产 生 了 一 门 新 兴 学 科 蛋 白 质 组 学

(proteomics)[8,9], 它是以细胞内全部蛋白质的存在及其活

动方式为研究对象。蛋白质组研究的开展不仅是生命科学

研究进入后基因组时代的里程碑, 也是后基因组时代生命

科学研究的核心内容之一。 

蛋白质组学领域是基因组学和转录组学的补充, 因为

它提供了有关基因表达和调控的额外信息[10]。蛋白质组学

包括蛋白质表达水平的测定和蛋白质相互作用的研究。此外, 

蛋白质组学研究旨在确定蛋白质的翻译后修饰, 以及多蛋

白复合物中蛋白质的组织及其在组织中的定位。一般来说, 

蛋白质水平的测量可能比转录物水平的测量提供更准确的

细胞催化能力表示 , 因为蛋白质与观察到的细胞表型比

RNA 水平更直接相关。随着分析仪器和生物信息学的发展

和改进, 蛋白质组学的研究日益成熟, 它既能独立于基因组

研究又能与基因组研究相互完善和补充, 而其表达图谱比

基因组表达图谱更能真实地反映生物体的功能机制[11]。 

2.2  蛋白质组学分类 

根据蛋白质分离、质谱分析方式的不同, 蛋白质组学

可分为: 自下而上蛋白质组学(bottom-up proteomics)和自

上而下蛋白质组学(top-down proteomics)2 种[12,13]。前者是

经典的蛋白质组学研究方法, 它的主要步骤包括: 分离出

感兴趣的蛋白, 使用蛋白酶(如胰蛋白酶)进行消化, 进行

质 谱 分 析 ; 而 自 上 而 下 的 蛋 白 质 组 学 亦 称 “ 鸟 枪

法”(shotgun)蛋白质组学, 其基本过程是蛋白质混合物经

过简单分离或不经过分离就被酶解为肽段混合物, 肽段混

合物经液相色谱分离和离子化后, 经串联质谱进行分析。

该方法具有高灵敏度和重现性, 可在短时间内获得大量鉴

定结果, 因此在蛋白质组研究中被广泛采用, 但该方法存

在蛋白质亚型信息易丢失、难以识别和表征蛋白质等缺点, 

尤其是在缺乏全基因组序列信息的一些物种的蛋白质的鉴

定与功能研究应用具有一定困难, 可通过结合转录组学技

术开展多组学联用技术开展相关研究。 

蛋 白 质 组 学 最 初 的 研 究 是 通 过 双 向 电 泳
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(two-dimensional electrophoresis, 2-DE)和氨基酸序列测定

(Edman 化学降解法)实现[14,15], 但因其具有高通量和敏感

度低、重复性差的缺点, 近年来该项技术的应用已不多见。 

与传统的凝胶电泳及蛋白质免疫印迹技术针对蛋白

质的较低通量的分析一种或几种蛋白质不同, 在藻类蛋白

质组学研究过程中采用的 2-DE 技术可在单次分析中获取

数百种蛋白质信息, 但 2-DE 技术存在分辨率低、重现性不

高及步骤繁琐等缺点, 尤其是待研究对象中低丰度的蛋白

质难以在 2-DE上进行有效分离或鉴定。此外, 在制备 2-DE

样品时常会遇到化学污染物导致蛋白质分离与鉴定准确率

低的问题[16,17]。虽然 2-DE 技术有敏感度低、重复性差等

缺点的限制, 但由于基于凝胶技术的蛋白质鉴定具有更为

简单和精确的优点, 在早期的各种藻类蛋白质组学研究中

具有较为广泛的应用。最近关于海洋鞭毛藻类的蛋白质组

学研究表明, 在使用质谱技术鉴定之前, 该领域的大多数

工作确实使用双向凝胶电泳来分离和可视化差异表达的蛋

白质[18,19]。 

随着质谱技术的快速发展, 通过使用从头测序策略

解决了传统凝胶电泳的部分限制, 其中使用手动或自动从

头肽序列分析获得部分或完整氨基酸序列[20]。最近, 各种

无凝胶定量蛋白质组学技术的快速发展, 例如同位素标记

相对和绝对定量 (isobaric tags for relative and absolute 

quantification, iTRAQ)在藻类蛋白质组学中得到了应用 , 

该方法直接将蛋白质消化成肽[21], 然后通过液相色谱分离

肽, 具有大的动态蛋白质分离范围, 并已广泛应用于各种

生物体。iTRAQ 目前可使 8 个样本同时相对量化, 大大降

低了实验过程中所引入的技术误差[22]。iTRAQ 技术在生命

科学领域中的应用价值已凸显, 必将在未来的蛋白质组学

研究中得到更加广泛的应用。  

总的来说, 随着基因组和蛋白质组学信息的增加, 大

量蛋白质将有助于阐明藻类在海洋生态系统中的重要作用

以及它们与其他生物的相互作用, 从而更好地了解生物过

程和代谢途径[23]。蛋白质组学将越来越多地应用于藻类研

究, 并在分子水平上对我们对藻类的认识做出重大贡献。

关于藻类蛋白质组学研究将在基于质谱技术的蛋白质组学

在质谱仪器的更新与技术进步的驱动下逐渐向高通量、高

分辨率的方向发展[24]。 

3  藻类组学样品制备 

提取蛋白质是蛋白质组学研究的第一步。鉴于海洋藻

类存在多种非蛋白成分, 如细胞壁及多糖、脂质和酚类化合

物, 使蛋白质的提取难度增大。在藻类蛋白质提取时通常会

通过优化细胞破碎方式、新型辅助提取技术及蛋白质沉淀分

离等提取条件, 达到获取适用于后续鉴定分析的目的[25]。 

由于藻类具有较为坚韧的细胞壁, 且可能含有大量

的酚类化合物、碳水化合物以及色素等物质, 会干扰蛋白

质组学分析, 因此藻类蛋白质提取时通常靠先解决细胞壁

破裂问题, 常用的破壁方法有: 碱处理法、机械破碎法、

超声波辅助法及液氮研磨法等[26,27]。 

在微藻研究方面, Safi 等[28]比较了手工研磨, 超声处理, 

碱处理, 和高压处理 4 种细胞破碎技术, 对比了具有脆弱和

刚性细胞壁的微藻间释放的蛋白质浓度的差异, 结果表明

提取蛋白质的浓度不仅受微藻细胞壁的机械刚性的影响, 

还取决于藻体本身细胞壁的结构与化学特性, 与其他 3种方

法相比, 高压细胞破碎是对微藻细胞壁最有效的破碎方式。

Safi 等[29]经化学水解和超声处理小球藻(Chlorella vulgaris)

后, 细胞完整, 但经球磨和高压均质处理后, 大部分细胞失

去球状形态。通过对比多种细胞破碎技术对小球藻细胞壁的

破碎效果, 获得最好的细胞破碎方法是珠磨法, 在珠磨后获

得最高浓度的蛋白质。Mcmillan 等[30]通过直接显微镜技术, 

鉴定了微波、热解、激光诱导裂解、固体和液体剪切等方法

对新鲜微藻样品细胞破碎的效果, 结果表明最有效的破坏

方法是高功率激光处理, 但仅略微好于微波。Ursu 等[31]运用

了细胞裂解、超声波、酶或化学处理、热或渗透冲击(反复

冷冻/解冻)等技术研究了小球藻(Chlorella vulgaris)物种, 解

决了刚性细胞壁导致的细胞内成分可用性较低的难题。Gao

等[32]采用直接裂解缓冲法、三氯乙酸-丙酮法、苯酚法和苯

酚/三氯乙酸-丙酮法 4 种蛋白质提取方法用于绿藻小球藻

(Chlorella vulgaris)进行蛋白质组分析。结果表明, 在提取的

蛋白质应用于鸟枪蛋白质组学研究方面, 苯酚/三氯乙酸-丙

酮法的提取效果优于其他 3 种方法。 

在红藻研究方面, 姚兴存等[33]用超声波辅助水提法

提取条斑紫菜(Porphyra yezoensis)蛋白质, 用响应面法优

化了蛋白质提取工艺, 结果表明: 在提取工艺条件为超声

时间 10 min、温度 50 ℃、料液比 10:1(mg/mL)时, 实际提

取率为 37.6%, 该研究结果表明超声波辅助提取法可以使

紫菜蛋白提取率从 30%提高到近 40%, 但还有一大部分蛋

白不能提取, 可能存在盐离子等杂质干扰的问题。王会芳

等[34]以龙须菜(Gracilaria lemaneiformis)为研究对象, 比较

了尿素/硫脲法、改良丙酮沉淀法及 Trizol 法 3 种方法对其

蛋白质提取效果的影响, 结果表明采用 Trizol 法辅以超声

破碎提取龙须菜总蛋白效果优于尿素/硫脲法和改良丙酮

沉淀法, 并建立了相应的双向电泳体系, 为龙须菜属和江

蓠属其他海藻的蛋白质双向电泳分析提供参考。赵宇鹏等

提出采用酚提取法能更好地提取条斑紫菜 (Porphyra 

yezoensis)中的蛋白质, 并能除去样品的盐离子及其他干扰

杂质, 在该提取方法下可获得更高纯度的蛋白样品, 为提

高其他大型海藻的总可溶性蛋白提取提供参考[35]。随着植
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物蛋白分离技术的不断发展, Pojić 等[36]综述了亚临界水萃

取(subcritical water extraction)静电分离、反胶束萃取技术

(reverse micelles extraction)、双水相体系萃取技术(aqueous 

two-phase systems extraction)及酶、微波、超声、脉冲电能

和高压等辅助萃取技术在植物源加工副产物中蛋白质分离

的应用现状, 为植物源食品实现可持续的环境友好型生产

提供参考。 

综上所述, 大型藻类蛋白质提取技术的核心是破碎

细胞壁从而提高得率。一般的海洋藻类目前采用较多的

是超声波辅助提取法提取蛋白质, 对于含有刚性细胞壁

的海洋藻类最好的细胞破碎方法是珠磨, 并配合苯酚法

提取蛋白质。 

4  藻类蛋白质组学技术研究进展 

4.1  蛋白质组学技术在海洋藻类品质差异鉴定方面

的应用 

Mohd 等[37]通过十二烷基硫酸钠聚丙烯酰胺凝胶电泳

(sodium dodecyl sulfate polyacrylamide gel electrophoresis, 

SDS-PAGE)研究了产自马来西亚的 15 种海藻, 在绿藻、红

藻及褐藻 3 种不同海藻间首次获取高质量蛋白质提取方法

—苯酚萃取法, 为进一步进行藻类蛋白鉴定、功能解析的

蛋白质组学分析提供了基础。Wang 等[38]采用了基于二维

电泳的比较蛋白质组学阐明参与海洋甲藻亚历山大藻

(Alexandrium catenella)的毒素生物过程的 53 种蛋白质。其

中, 在产生麻痹性贝类毒素(paralytic shellfish toxins, PST)

的蓝细菌中具有已知功能的 9 种蛋白质形成相互作用网

络。该研究首次分析了不同毒素生物合成阶段 A. catenella

的蛋白质组学, 为甲藻中毒素生物合成提供了新的视角。

Chan 等[39]采用免疫印迹结合二维电泳的方法, 采用优化

后的特异性抗血清分别在亚历山大藻属 A. affine 和 A. 

tamarense 中鉴定出了 187 和 110 个细胞表面抗原点。这种

免疫蛋白质组学方法在浮游植物细胞表面蛋白质 (cell 

surface proteins, CSPs)方面研究的应用逐渐受到重视, 并

可更深入地阐明海洋环境中有害藻类营养状况、藻华动态

与毒素产生的关系。于朋飞[40]采用了基于二维电泳的蛋白

组学分别从藻的形态结构、生理生化变化等角度研究了纳

米银(AgNPs)和银离子(Ag+)对念珠藻(Nostocsp.)的急性和

亚急性毒性效应, 实验结果表明在 AgNPs 及 Ag+作用下, 

除相似表达的蛋白质外, 通过二维电泳鉴定到了超过 200

个差异蛋白质。通过对差异蛋白质的分析, 该研究结果表

明 AgNPs 和 Ag+对念珠藻细胞光合作用、固氮作用、蛋白

合成的影响存在明显差异。 

张书飞 [41]采用基于质谱的定量蛋白质组学技术

iTRAQ 研究了在正常培养条件下有毒链状亚历山大藻

(Alexandrium catenella)的有毒野生株(ACHK．T)与无毒变

异株(ACHK．NT)蛋白质组的差异表达, 共鉴定出 185 个

差异表达蛋白, 其中在 ACHK.T 与 ACHK.NT 中具有显著

高表达的蛋白质分别有 106 个与 79 个, 生物信息学分析结

果表明 ACHK.T 中高表达的蛋白质主要参与碳水化合物代

谢、氨基酸及嘌呤合成、蛋白质代谢等过程, 包括转录、

翻译、翻译后修饰、降解等; 而 ACHK-NT 中高表达的蛋

白质主要参与叶绿体、过氧化物酶体以及线粒体中的一些

过程, 包括光合作用、光呼吸、脂肪酸合成、乙醛酸循环

以及活性氧代谢等。这些生物学过程的差异表达表明

ACHK．T 及 ACHK-NT 在碳和能量利用策略上存在差异, 

这可能与两者不同的产毒能力相关。该研究探讨了亚历山

大藻痹性贝类毒素的合成机制和途径并确认参与毒素合成

的蛋白质及相关的生物学过程。 

4.2  蛋白质组学技术在海洋藻类养殖胁迫方面的 

应用 

蛋白质组学技术在胁迫方面应用最广, 主要采用二

维电泳的组学方法探究差异机制。Xu 等[42]采用了二维电

泳方法研究坛紫菜(Pyropia haitanensis)叶片对干燥胁迫的

响应机制, 结果以 5 种不同的失水率进行比较蛋白质组学

分析, 在进行半小时补液的条件下, 鉴定了 100 个差异表

达的蛋白质点, 其中最大的蛋白质组与光合作用和能量代

谢有关。通过整合光合生理性能和蛋白质组学分析, 发现

P. haitanensis 主要通过抑制光合作用和能量代谢来抵抗干

燥胁迫。Zou 等[43]、Zhang 等[44]采用了二维电泳研究了海

洋褐藻羊栖菜(Sargassum fusiforme)对铜、对镉胁迫的响应

机制, 为进一步研究棕色藻类 S.fusiforme 中重金属胁迫响

应的分子调控机制提供了必要的基础。Qian 等[45,46]采用了

基于双向电泳的蛋白组学研究了低温、淡水胁迫对羊栖菜

生存的影响及其机制, 该研究有助于探讨藻类对非生物胁

迫的耐受性, 提供必要的理论基础。Contreras 等[47]采用了

基于二维电泳的蛋白组学研究了褐藻对铜胁迫的响应机制, 

鉴定出可能参与控制褐藻中铜介导的氧化应激的几种蛋白

质并确定参与褐藻铜耐受新的靶蛋白, 该研究补充了之前

对这种褐藻中铜耐受机制的生化理解酶活性的调节。 

近年来基于质谱的蛋白质组学应用于海洋藻类胁迫

墡方面的研究报道逐年增加。罗春 [48]采用了基于 iTRAQ

的 蛋 白 质 组 学 研 究 了 假 微 型 海 链 藻 (Thalassiosira 

pseudonana)对短期缺铁的响应机制, 结果表明在铁限制和

铁充足培养第 4d 的样品中, 得到了 127 个铁限制条件下差

异表达的假微型海链藻蛋白(41 个上调, 86 个下调)。分析

得出这些蛋白主要与翻译, 翻译后修饰, 蛋白质折叠, 伴

侣 (posttranslational modification, protein turnover, 

chaperones), 能量产生和转换, 核糖体结构和生物合成以
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及氨基酸转运和代谢相关。该研究阐明了假微型海链藻对

铁限制在细胞、生理以及蛋白水平的响应机制, 提出了假

微型海链藻在铁限制条件下的 3 种适应机制及其生态学意

义。张书飞[41]采用 iTRAQ 研究了有毒链状亚历山大藻

(Alexandrium catenella)的有毒野生株(ACHK．T)与无毒变

异株(ACHK．NT)对细胞代谢抑制剂-秋水仙素胁迫的响应

机制。对比了正常培养和秋水仙素处理条件下 ACHK．T

和 ACHK-NT 的蛋白质组的差异表达, 共鉴定到 6988 个蛋

白质, 主要参与碳水化合物、氨基酸以及能量代谢。该研

究分析了差异表达蛋白及其参与的生物学过程, 探讨了秋

水仙素对细胞周期及毒素合成的影响机理。Xing 等[49]采用

了转录组及基于 iTRAQ 的蛋白质组学联用, 并结合脂肪

酸 分 析 首 次 综 合 阐 述 了 产 油 微 藻 (Auxenochlorella 

protothecoides)在低温和高温胁迫下对温度应激的适应机

制的新见解, 分别鉴定了 5565 和 4757 个基因、1311 和 728

个差异表达蛋白。其中 65 个活跃表达的基因和参与脂肪酸

代谢的 61 个蛋白质, 揭示低温和高温诱导的产油微藻中

脂肪酸代谢的重编程之间的一致性和差异, 从分子水平阐

述了温度对产油微藻脂肪酸代谢影响。 

4.3  蛋白质组学技术在海洋藻类生理机制研究方面

的应用 

周伟 [50]采用基于二维电泳的蛋白组学对条斑紫菜

(Porphyra yezoensis)叶状体不同区域光合作用进行比较

分析, 在类囊体膜蛋白质组和叶状体可溶性蛋白质组学

水平上研究光合作用的机制, 该研究初步建立了适合紫

菜叶状体细胞总可溶性蛋白质组的双向电泳技术体系 , 

为进一步在蛋白水平研究紫菜各项基本生物学问题提供

了基础, 研究结果表明紫菜叶状体的光合作用过程不同

于陆地植物 , 具有独特性 , 是研究藻类光合作用尤其是

光合进化的重要模式材料, 为全面认识紫菜的光合作用

过程, 深入研究紫菜叶状体不同区域的光合活性奠定了

一定基础。刘娜 [51]采用基于 2-DE 的蛋白组学研究了  

10.0 mg/L 与 4.0 mg/L 氨氮对以小球藻(Chlorella vulgaris)

氨氮吸收率的影响, 结果表明在 2 种不同浓度的氨氮条

件下共鉴定出 162 个差异蛋白质点其中有 92 个斑点具有

显著性的差异表达, 鉴定出有 31 个蛋白分别参与了光合

作用、糖代谢、三羧酸循环、氨基酸代谢和蛋白质合成

等。该研究以氨氮为唯一氮源下小球藻对氨氮去除的影

响以及对氨氮吸收的分子机制。 

杜超[52]采用基于 iTRAQ 的蛋白质组学对硅藻假微型

海链藻硅藻(Thalassiosira pseudonana)硅质化结构的形成过

程与调控机理研究, 结果表明采用硅限制方法进行同步化

培养 0、1、5 和 7 h 样品中总共鉴定到 1831 个蛋白质, 其中

符合差异表达要求的差异蛋白质共有 165个, 通过功能注释

得到了包括细胞周期蛋白、硅转运蛋白、囊泡包被蛋白等与

硅代谢和细胞周期紧密相关的蛋白质的表达图谱。黄莹莹等
[53]采用基于 iTRAQ 的蛋白质组学对加拿大一枝黄花

(Solidago canadensis L., SCL)提取物作用下的铜绿微囊藻

(Microcystis aeruginosa)细胞全蛋白质组进行鉴定, 以未经

SCL提取物作用的藻细胞为对照, 共鉴定出 576种差异蛋白

质, 并对差异蛋白进行生物信息学分析, 结果表明 SCL 提

取物作用于铜绿微囊藻细胞时, 能够同时影响多种物质代

谢合成途径及干扰不同的生理生化反应, 其中受到影响最

大的是细胞的代谢功能, 尤其是能量代谢和氨基酸代谢过

程。该研究发现了 SCL 提取物对藻细胞生长抑制作用的分

子靶点, 为从分子层面阐明其抑藻作用提供参考, 也为研究

植物化感物质的抑藻机理提供了新方法。 

5  展  望 

蛋白质组学可以广泛应用于海洋藻类研究中的品质差

异鉴定、养殖胁迫、生理机制研究等方面。随着海洋藻类蛋

白质组学的研究方法和研究方向将日渐完善, 开展基于质

谱技术的藻类蛋白质组学研究可进一步从分子水平上揭示

海洋藻类的各项生命活动, 为海洋藻类栽培技术开发、病害

防治、产物资源利用等方面的研究提供理论基础。但仅仅依

靠蛋白质组学对生物系统进行探究不够全面, 所以与其他

组学研究进行良好的结合可以达到更系统的分析效果。基因

组学、转录组学、蛋白质组学、代谢组学基于不同的技术、

方法以及研究思路来研究生物机体的奥秘, 所涉及的层面

存在不同, 但各自之间紧密连接。转录组学是基因组学的延

伸, 蛋白质组学可弥补基因组学的局限性, 而代谢组学反映

了在内外环境影响下基因组、转录组和蛋白质组相互作用的

最终结果。使用基因组数据可以提高遗传预测精度, 而转录

组、蛋白质组和代谢组有助于发现编码和标签单核苷酸多态

性, 多组学联用技术研究是一种必然趋势。除此之外, 随着

蛋白质组学研究的不断深入, 除全蛋白质组学技术研究应

用外, 未来藻类相关蛋白质组学技术应更重视包括亚细胞

蛋白质组学、修饰蛋白质组学(氧化还原修饰、磷酸化修饰

等)等类型蛋白质组学的应用研究。 

藻类蛋白质组学相关研究未来的挑战主要是进一步

扩展对不同藻类系统基本组成部分的了解, 而在基因组

水平上, 随着越来越多的藻类基因组计划的建立或完成, 

藻类蛋白质组学研究逐渐变得更为便利, 针对蛋白质组

学获得的数据分析更可信可靠。另一方面, 在重视藻类相

关作用机制、代谢通路等基础研究、更高分辨率的质谱

技术建立的同时, 应该更注重多组学联用技术应用、基于

高性能运算能力计算机与更完善的专业数据库的建立等

相关内容的研究, 为进行更深入的藻类蛋白质组学研究
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奠定基础。随着质谱技术和生物信息学的发展和改进, 蛋

白质组学技术将会为藻类研究的更多方向提供分子水平

上的理论基础。 
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