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人参蛋白质组学研究进展
李潇影，胡良海
吉林大学生命科学学院( 吉林 长春 130012)

【摘 要】 人参具有很高的药用价值和广泛的药理活性，蛋白质对于人参次级代谢产物的产生和营养价值的体
现具有重要意义。运用蛋白质组学的思路和技术可绘制人参的蛋白质表达谱，以评价人参的药用活性与差异蛋
白质之间的相关性，同时还可研究人参活性成分的生物合成途径等。通过总结国内外的相关文献，从样品制备、
差异蛋白质组分析及功能蛋白质研究等方面对人参蛋白质组学的相关研究进展进行综述，为人参蛋白质组学的
系统化研究提供参考。
【关键词】 人参;蛋白质组学;二维凝胶电泳;质谱;综述
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ABSTＲACT Ginseng shows high medicinal value and extensive pharmacological activities，and the proteins are of great importance for

the production of secondary metabolites and the realization of nutritive value of ginseng． Proteomics ideas and techniques can be used to

draw the protein expression profile of ginseng，evaluate the correlation between the medicinal activities and differential proteins of ginseng，

as well as research the biosynthesis pathway of active constituents of ginseng． By summarizing the relevant domestic and foreign literatures，

this paper reviews the relevant research advances of ginseng proteomics from the following aspects: sample preparation，differential

proteome analysis，functional protein research and so on，in order to provide reference for the systematic study of ginseng proteomics．
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人参是一种五加科的多年生草本植物，主要产
于亚洲，是最常见的药用植物之一。药用人参具有
显著且广泛的功效，包括抗炎、抗肿瘤、抗衰老及调
节血压、免疫功能等［1-2］，可用于心血管疾病、糖尿
病等［3］，同时可用于改善记忆、调理身体［4-5］。人参
生长缓慢，通常在第 4 年开始开花，而根往往需要
4～6年才能成熟［6］，其生长受温度、土壤条件、光照
强度、水分等各种因素的影响［7-8］，这进一步体现出
人参的珍贵性与稀有性。根部是人参的主要药用
部位，在经过严谨的成分分析和药理学研究后，人
参皂苷被认为是人参中最主要的活性化合物［9］。

人参及其活性成分具有重要的研究意义和价
值，对人参的现代化分析也是中药研究领域的焦点
和热点之一，然而，早前由于人参基因组资源的不
完整，使人参的系统研究受到很大的限制，庞大的
基因组序列和较长的生长周期给人参的全基因组
测序工作增加了难度。近年来，随着技术的不断发
展，利用最新的二代基因组测序技术获得了由高质
量序列组装而成的人参基因组图谱。相较于基因
来说，蛋白质更加复杂，而对人参生理和代谢途径
的深入研究与蛋白质的分析密不可分，因此，越来
越多的研究者将研究目标转移到人参蛋白质组学
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的层面上，为人参的物质基础和药理机制研究提供
了科学参考［10-11］。

1994 年，澳大利亚的 Marc Wilkins 首次提出
“蛋白质组”一词，蛋白质组由蛋白质与基因组
( genome) 组合而成，表示一个基因组所表达的蛋白
质。蛋白质是基因功能的执行者，对机体的调控更
为直接，因此，研究蛋白质组的功能和特性是理解
基因功能的重要方法之一。随着高通量检测技术
的发展与组学分析平台的日益完善，蛋白质组学逐
渐成为生命科学研究中最前沿与热门的研究内容
之一，被应用于多种分支学科［12］。虽然蛋白质水平
是由基因决定的，但生物只表达部分的基因组序
列，表达水平和表达程度也与所在的外部环境和内
部状态息息相关，且高表达的基因并不能代表机体
中的高活性蛋白质，基因水平的分析也无法准确反
映出如磷酸化、糖基化、酰基化等复杂的翻译后修
饰过程，而这些修饰恰恰会对蛋白质在机体中的功
能活性起到至关重要的作用。基于此，本文通过文
献查阅，对人参的蛋白质组学研究进展进行综述，
以期为人参的深入研究提供有价值的参考依据。

1 人参蛋白质组学主要研究技术

在几乎所有生物体中，携带遗传信息的基因组
都是保持稳定的，而蛋白质作为生命活动的直接执
行者，其复杂程度远高于基因。蛋白质组学的兴起
在很大程度上依赖于高通量、高灵敏度和高准确性
研究技术的逐渐发展，我们将人参蛋白质组学的相
关研究技术主要划分为前期的蛋白质提取和后续
的蛋白质分离和检测，并分别进行讨论。
1．1 人参蛋白质的提取 人参作为一种植物样品，
其组成成分非常复杂，含有皂苷、纤维素、色素、多
糖、氨基酸、多肽、蛋白质、有机酸、生物碱以及木质
素等，因此，前期蛋白质样品的制备至关重要［13］。
目前，人参蛋白质的提取方法主要包括溶剂萃取
法、有机溶剂沉淀法、盐析法、膜过滤法等［14-15］。其
中，膜过滤法提取得到的人参蛋白质所含杂质最
少，但需要特殊的仪器和耗材，成本较高; 而盐析法
则操作过于繁琐。综合考虑各种提取方法的成本
及蛋白质回收率，目前应用最为广泛的方法是有机
溶剂沉淀法，其中丙酮沉淀法操作简便，且提取效
果较好，已逐渐成为人参蛋白质组学研究中主要的
蛋白质样品提取方法［16-17］。
1．2 人参蛋白质的分离与检测 人参蛋白质或其

他复杂蛋白质样品的分离可采用基于凝胶的电泳
分离方法，主要包括 SDS 聚丙烯酰胺凝胶电泳
( SDS-polyacrylamide gel electrophoresis， SDS-
PAGE ) 、二 维 凝 胶 电 泳 ( two-dimensional gel
electrophoresis，2-DE) 以及二维差异凝胶电泳( two-
dimensional differential gel electrophoresis，2D-DIGE)
等［18-20］。其中，2-DE是根据蛋白质等电点和相对分
子质量的不同，在两个维度对复杂的蛋白质样品进
行分离，是蛋白质组学领域中应用最早且应用范围
最广的核心技术之一，并且至今仍然是科研实验中
常用的一种蛋白质分离技术［21］。2-DE 技术的优点
在于可直观地展现样品中不同蛋白质的相对分子
质量、等电点及相对丰度等信息，但在细节上仍然
存在一些技术无法克服的不足，包括重复性较差、
无法进行大规模的蛋白质分析、高分子质量区的蛋
白质不易被分开、对低丰度蛋白质和极酸极碱蛋白
质不易检测等［22］。

近年来，色谱技术飞速发展，已逐渐成为蛋白
质分离纯化的主要技术手段，常见的色谱技术包括
空间 排 阻 色 谱 ( size exclusion chromatography，
SEC) 、离子交换色谱( ion exchange chromatography，
IEC ) 、亲 和 色 谱 ( affinity chromatography， AC )
等［23-25］。然而，传统的一维色谱分离技术在处理复
杂的人参蛋白质样品时，分离效果有时不尽如人
意［26］，为解决这个问题，将两种基于不同原理的色
谱技术进行串联，构建二维色谱分离系统，从而成
功实现样品的正交分离，提高了分离的分辨率和灵
敏度，得到更多有效的数据信息［27-28］。

随着生物质谱检测技术的日趋成熟，质谱逐渐
成为蛋白质组学研究的强力工具和核心技术之一。
液相色谱 －质谱联用 ( liquid chromatograph-mass
spectrometer，LC-MS) 技术和串联质谱( tandem mass
spectrometry，MS /MS) 技术可以对复杂程度很高的
生物蛋白质样品进行检测，结合基因测序得到的基
因组数据库，可有效地鉴定出样品中的蛋白质，从
而实现定性分析［29-30］。同时，根据质谱检测结果中
一级谱图母离子的信号强度或者对应肽段的二级
谱图数目，还可对样品蛋白质进行无标记 ( label
free) 的相对定量分析。基于质谱的标记定量技术
使用稳定的同位素标记不同的样品，从而产生一系
列可以被质谱识别的质量标签，根据质谱检测结果
中蛋白质在不同样品之间产生的质量差来实现蛋
白质的相对定量。目前，常用的同位素标记方法有
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以同位素标记相对和绝对定量 ( isobaric tags for
relative and absolute quantification，iTＲAQ) 技术、串
联质谱标签( tandem mass tags，TMT) 技术为代表的
化学标记法，以及以细胞培养条件下稳定同位素标
记 ( stable isotope labeling with amino acids in cell
culture，SILAC) 技术为代表的代谢标记法等［31-32］。
除此之外，质谱技术还被广泛应用于翻译后修饰蛋
白质组学及多肽组学的研究。人参蛋白质中同样
含有丰富的翻译后修饰蛋白，同时对人参中功能性
蛋白质和多肽的提取和检测也越来越受到重视。
总而言之，质谱技术的发展极大推进了人参蛋白质
组学的研究进程。

2 人参蛋白质组学应用领域

与人类和其他模式生物蛋白质组学相比，植物
蛋白质组学研究起步较晚，早期的研究主要围绕以
拟南芥和水稻为代表的模式植物进行，然而，研究
整体的思路是相通的。将蛋白质组学技术和方案
应用到中药人参的研究领域，解析人参蛋白质的表
达模式，在此基础上，分析人参不同品种、不同生长
时期及不同组织器官中差异蛋白的表达，筛选和发
现人参中可能参与某些关键生物过程的蛋白质，从
而对人参的生长发育和习性有更加系统的理解，同
时逐渐完善对人参中的功能蛋白和功能性内源性
肽的研究。
2．1 人参差异蛋白质组分析 目前，东亚、中亚和
北美是全球主要的人参种植区，多数的人参研究是
以东方人参、日本人参及西洋参为对象进行的。
Lum等［33］使用 2-DE技术比较了东方人参和西洋参
及人参不同部位( 包括主根、侧根、芦头和根皮) 之
间的 2-DE图谱差异，确定了在不同人参样品图谱
中存在的一些特异性蛋白斑点，这些标记蛋白可能
有助于人参原料的检测与品系鉴定。另有学者使
用 SDS-PAGE技术比较了人参和西洋参中可溶蛋白
的差异，结果显示两者均含有特异性的蛋白条
带［34］。We等［35］使用 2-DE技术比较不同品种和参
龄的中国人参和韩国人参，并分别收集几种类型人
参的根、茎和叶样品进行蛋白质组比较，结果发现
不同品种的人参蛋白质组之间存在巨大差异。

Ma等［36］采用 2-DE 技术比较人参根在不同生
长阶段的差异蛋白质组学，结果显示，人参根中许
多蛋白质的表达水平在从快速生长期( 1 ～ 3 岁) 向
缓慢生长期( ＞5 岁) 转换期间发生了变化，并且差

异表达的蛋白质大多与能量代谢和抗逆性有关。
而后，Ma等［37］运用 2-DE 和 iTＲAQ 技术，通过质谱
检测，比较了森林栽培人参 ( F． Ginseng) 与野生人
参( W． Ginseng) 在不同生长阶段根部蛋白质表达的
差异。结果显示，25年参龄的森林栽培人参与不到
20年参龄的野生人参蛋白表达谱相似，此时两者的
形态和生理特点也较为接近;同时，根据 2-DE 检测
结果确定了 47种随人参生长年份的增加含量发生
持续变化的蛋白质，其中 31 种表达上调、16 种表达
下调; 然后，通过 iTＲAQ 技术筛选出不同生长年份
人参的差异表达蛋白质，以证实和补充 2-DE 技术
的分析结果; 最后，进行 GO ( gene ontology) 功能分
析，提示这些蛋白质主要参与能量代谢、疾病防御、
蛋白质合成和降解及次生代谢等过程。

Kim等［38］比较了人参毛状根、主根和叶的 2-DE
蛋白图谱差异，并结合质谱技术［基质辅助激光解吸
电离飞行时间质谱 ( matrix-assisted laser desorption /
ionisation time-of-flight mass spectrometry，MALDI-
TOF /MS) 和电喷雾 －四极杆 －飞行时间串联质谱
( electrospray ionization quadrupole time-of-flight mass
spectrometry，ESI Q-TOF /MS) ］对提取蛋白质进行
鉴定，通过分析人参不同组织之间的差异蛋白质，
发现某些功能性蛋白质仅在特定的人参组织中表
达生物活性。Sun 等［39］比较并鉴定了西洋参不同
部位( 根茎头、侧根、主根和表皮) 的差异蛋白质组
学，使用三氯乙酸 /丙酮沉淀的方法提取人参不同
部位的蛋白质，通过 2-DE 技术分离并匹配分析出
38个蛋白质斑点。随后研究通过 MALDI-TOF-TOF
技术对提取的蛋白质进行鉴定，并根据生物学功能
大致将鉴定出的蛋白质分为应激反应相关蛋白、能
量代谢相关蛋白、贮藏相关蛋白及未知功能蛋白。
这些发现可能有助于进一步了解西洋参的生理机
制，并且完善了人参不同组织之间差异蛋白质组学
的相关研究。此外，Kim等［40］还运用蛋白质组学的
手段研究了人参果实的药用特性，采用三氯乙酸 /
丙酮沉淀法提取人参果实蛋白质，通过 2-DE 分离
共显示 400余个蛋白斑点，并采用质谱技术成功鉴
定出其中 81种蛋白质。功能分析表明，鉴定出的蛋
白质主要与水解酶活性、氧化还原酶活性和代谢过
程有关;此外，还鉴定出几种具有抗氧化活性的蛋
白质，如过氧化物酶，这可能是由于果实的成熟是
一个氧化过程。同时，研究者还选择了 4 种不同品
系的人参果实进行蛋白质组分析，从中鉴定出 22 个
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差异调节的蛋白斑点。
Li等［41］研究了人参茎叶和根部的差异蛋白质

组，并分析了其中人参皂苷合成相关蛋白的空间分
布。该研究使用高分辨的 LC-MS /MS 技术，首先分
析了人参根和茎叶中丰度最高的 20 种蛋白质的主
要功能，结果显示根部高丰度蛋白质主要参与营养
储存、能量代谢和应激反应，茎叶中的高丰度蛋白
质除介导基本的能量代谢外，更多地参与 CO2固定
等光合作用相关过程。随后，研究对样品进行二维
色谱分离和质谱检测，分析蛋白质的生物功能和代
谢途径，并从中筛选出参与皂苷合成的蛋白质及催

化羟 基 化 和 糖 基 化 的 二 磷 酸 尿 苷 ( uridine
diphosphate， UDP ) -糖 基 转 移 酶 ( UDP-glucosyl
transferase，UGT ) 和细胞色素 P450 ( cytochrome
P450，CYP) 。根据这些蛋白质在人参根部和茎叶
中的空间分布，绘制皂苷生物合成的相关蛋白质空
间分布图，见图 1。研究结果显示，茎叶中鉴定出的
CYPs和 UGTs种类数目远多于根部，这一发现为人
参皂苷的合成和运输提供了新的思路，蛋白质表达
定位的实现也有助于人参皂苷生物合成的进一步
研究。

图 1 人参皂苷生物合成相关蛋白的空间分布

2．2 人参功能蛋白质的研究 人参主要蛋白质
( ginseng major protein，GMP) 为 28 kD蛋白质，主要
存在于人参根部，氨基酸序列分析表明，GMP 与植
物 ＲNA酶和 ＲNA 酶样蛋白具有高度的序列同源
性。Kim等［42］采用蛋白质组学的方法鉴定 GMP，并
分析了不同季节人参根中 GMP 含量的变化。结果

表明，GMP 的丰度取决于人参的培养环境和生存条
件，且人参在生长阶段积累在根部的 GMP 可以充当
营养存储蛋白，在某些极端条件下进行消耗，以维
持人参的正常生物活性和生理过程。

人参的生长受多种环境因素的影响，如土壤盐
度、光照强度、温度等。Kim 等［43］选择了具有盐敏
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感性( STG3134) 和盐抗性( STG3159) 特征的两种人
参品系，鉴定与盐胁迫响应相关的蛋白质。从盐处
理过的人参叶片中提取总蛋白，通过 2-DE 检测发
现有 22种蛋白质呈规律性变化，运用质谱技术成功
鉴定出其中 12种，并发现这些蛋白质主要与光合作
用、解毒作用和防御作用有关。这些研究结果表
明，盐度可以诱导人参植物叶片中某些特定蛋白质
表达水平的变化，而这些蛋白质可能在人参的盐胁
迫响应中发挥作用。人参是一种喜阴的植物，Nam
等［44］探讨了光强度对人参蛋白质的影响，将人参叶
片暴露在强光环境下 0 ～ 4 h 后提取蛋白质，通过
2-DE检测和质谱分析鉴定出差异蛋白质，这些蛋白
质大多作用于能量代谢、维持蛋白质稳定和抗氧化
应激等过程，并且从中筛选出 6 种随光刺激呈规律
性变化的光应激蛋白质，可用于分析人参在强光诱
导下的伤害保护机制。人参在高于 25 ℃的条件下
生长会受到强烈抑制，Kim 等［45］使用无标记定量的
质谱分析方法研究热应激对人参叶片蛋白质的影
响，结果显示，高分辨质谱仪共鉴定出 3 332 种蛋白
质，其中 847种为响应热应激而进行差异调节的蛋
白质。功能分析表明，丰度增加的蛋白质主要与抗
氧化和翻译调节活性有关，而丰度下调的蛋白质则
多与受体结合和结构活性相关，这些结果补充了对
人参叶片热应激反应的理解。
2．3 人参内源性肽相关研究 人参是一种富含肽
的中药，早期对人参肽的研究主要集中于人参多肽
的提取方法及活性研究，结果显示，人参中的内源
性肽可能参与血糖调节、抗脂肪分解和睡眠调节等
过程［46-47］。Ye等［48］对人参肽进行了质谱检测与表
征分析，研究采用不同的碎裂模式［包括碰撞诱导
解离( collision induced dissociation，CID) 、高能碰撞
解离( high energy collision dissociation，HCD) 、电子
转移解离 ( electron transfer dissociation，ETD) ］，通
过 LC-MS /MS分析，共鉴定出 308个肽段，其中可能
存在一些具有重要生物学功能的活性肽，这些结果
将有助于进一步研究人参内源性多肽的药理活性。
赵楠等［49］采用 LC-MS /MS 技术对人参主根、支根、
须根和芦头的多肽谱进行全面分析，探讨人参不同
部位多肽的表达，结果显示，人参不同组织部位的
多肽种类和含量具有显著差异。同时，该研究还从
鉴定出的人参多肽中发现了 25 种已知的可稳定表
达的潜在多肽标志物，为人参活性肽类化合物的筛
选提供了更多候选信息，对人参代谢作用及药理特

征的评价具有重要意义。此外，还有学者对人参中
功能性修饰肽段进行模型动物实验研究，为中草药
的生物研究及天然药物的开发奠定基础［50-51］。

3 小结与展望

人参药用范围广泛且功效强大，具有数千年的
使用历史，是中药学研究的关注点之一。随着近年
蛋白质组学技术体系的不断完善，人参的蛋白质组
学研究发展迅速。然而，目前人参相关的蛋白质组
学研究多为基础研究，即运用蛋白质组学的方法从
人参样品中提取并筛选出差异表达的蛋白质，这些
研究大多停留在蛋白质表达谱的变化和蛋白质含
量的相对差异，局限于对检测结果的理论分析与初
步的体外实验，缺乏对差异蛋白质作用机制和作用
原理的深入挖掘。此外，人参蛋白质中还存在着复
杂多样的翻译后修饰过程，如糖基化、泛素化等，这
些翻译后修饰可调节蛋白质的生物学功能，是人参
中蛋白动态反应和相互作用的分子基础之一，在人
参皂苷的合成和药用功效的发挥中起重要作用。
当前对人参修饰蛋白质组学和蛋白相互作用网的
研究尚在起步阶段，还没有形成完整的体系，仍然
具有很高的研究价值和广阔的发展前景。同时，由
于人参蛋白质经历各种翻译后修饰过程，故得到的
蛋白质组学数据往往会与前期基因组和转录组的
数据存在一定的差异。未来的研究可将蛋白质组
学与其他功能性组学( 如基因组学、转录组学和代
谢组学等) 结合，利用整体的分子遗传学和组学方
法来探索诸如人参这类“黄金植物”的生物学特性，
这种跨学科的协同研究将极大地有利于人参蛋白
质组学的系统化发展。
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