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蛋白质的产生和翻译后的修饰以及降解是植

物生命周期中的一系列必不可少的过程。植物中

至少含有1 500多种影响转录的因子[1]; 翻译后过

程对于调控蛋白质的定位、结合以及活性也是至

关重要的。但是，直到近几年人们才开始认识到

蛋白质降解的重要性。在某些情况下，蛋白质的

降解与蛋白质的产生及其翻译后过程一样，对植

物的生理代谢和生长发育起调节作用[2]。业已发

现，蛋白质的降解过程几乎涉及到植物生命活动

的各个方面，包括细胞周期、胚胎发育、光形

态建成、昼夜节律、植物激素信号、同源异形

性、抗病和衰老等。

泛肽(泛素，ubiquitin，Ub)是一个由76个氨

基酸残基组成的非常保守的小蛋白，由于它在生

物体中存在的普遍性，所以称为泛肽或者遍在蛋

白。泛肽依赖的蛋白质降解途径(ubiquitin-depen-

dent proteolytic pathway)是已知的最重要的、有高

度选择性的蛋白质降解途径，简称为Ub途径或泛

素/26S蛋白酶体通路[3]。泛素/26S蛋白酶体通路

由Ub、E1(Ub 活化酶)、E2(Ub 结合酶)、E3(Ub-

蛋白质连接酶)、DUB(Ub-C末端水解酶)和 26S蛋

白酶体组成。研究拟南芥基因组的结果表明，仅

编码泛素/26S蛋白酶体通路核心组分的基因就有

1 300 多种，编码的蛋白质约占拟南芥总蛋白的

5%[4]。有关Ub/26S蛋白酶体途径的组成及蛋白质

降解机制已经有不少报道[5]。本文介绍这一系统

的生理功能及其分子生物学研究的进展。

1  与Ub/26S蛋白酶体系统相关的基因

Ub基因是一个多基因家族，而且都是以融合

基因的形式存在。可分为两类：一类称为多聚Ub

基因(polyubiquitin genes)，另一类称为C末端延伸

Ub基因(C-terminal extension genes)。多聚泛肽基

因编码多个 Ub 重复单元，构成一个 Ub 基因亚家

族。多聚泛肽基因与协同进化有关，一个多聚泛

肽基因里Ub编码单元彼此之间的相似性比来自其

它物种的(定向进化同源基因，orthologous gene)

Ub编码单元同源性高。Nenoi等[6]分析哺乳动物多

聚泛肽基因的同源性时，发现了存在同源定向进

化(orthologous，基因的同源性与物种进化关系)关

系的两组多聚泛肽基因。根据不同物种的多聚Ub

基因座位同义替代几率的差别，分析种间多聚Ub

基因协同进化事件的频率时，发现大鼠(rats)和中

国仓鼠(Chinese hasters)的多聚Ub基因协同进化的

频率比人、奶牛和绵羊中多聚 Ub 基因高。荷兰

猪的多聚Ub 基因处于中间，小鼠(mouse)的协同

进化频率比其它啮齿类动物显得更低.。

F-box蛋白(含有F-box结构域的蛋白)家族是

目前植物中发现的最大的一类蛋白质家族[7]，Ub/

26S 蛋白酶体系统中的很多成员属于这一蛋白家
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族。编码这些蛋白的基因序列的进化，似乎从局

部的大量重复演变到序列分散[8]。但同时也发现

有几种拟南芥组分还是具有明显的序列多样性，

这意味着它们可能还有其它未知的作用[7,9]。不同

的F-box蛋白参与不同的生理活动，如激素响应、

花的同源异形、昼夜节律和病原体防御等(表1)。

表1  拟南芥中Ub/26S蛋白酶体通路中部分成员的相关基因及其功能

        　基因或突变体                 蛋白类型                                                                功能                                                           文献

U F O E3(F-box) 花器官发育 10

TIR1 E3(F-box) 生长素应答反应 11

CO L1 E3(F-box) 茉莉酸应答反应 12

FKF1/ZTL/LKP2 E3(F-box) 生物钟 13,14

EID1 E3(F-box) 光形态建成 15

ORE9/MAX2 E3(F-box) 衰老 16,17

SON1 E3(F-box) 病原反应 18

SKP2;1 E3(F-box) E2F 降解 19

ASK1 E3(SKP) 生长素反应，形态改变(如花及侧根减少等) 20

CU L1 E3 (Cullin) 胚胎发生 21

RB X E3(RBX) 生长素应答反应 22,23

SGT1 E3(SGT1-SCF) 病原反应 24~26

COP10 E2-like 光形态建成 27

C O P 1 E3(Ring HC) 光形态建成 28

CER3 E3(Ring HC) 蜡质合成 29

PRT1 E3(Ring HC) N 末端规则底物 30

SIANT5 E3(Ring HC) 生长素应答反应 31

UPL3 E3(HECT) 毛状体发育 32

HOBBIT E3(APC) 细胞周期 33

RPN12a 26S蛋白酶体盖 细胞分离素应答反应 34

RPN10 26S ABA 应答反应 35

UB P1 和 2 D U B 不正常蛋白的降解   9

UBP14 DUB 胚胎发生 36,37

AXR1 E1 RUB 活化酶 抗生长素，降低株高，减轻地上部休眠，叶片起皱，非 38

正常开花，减少侧根， 减弱生长素诱导的基因表达

　　AB A：脱落酸；APC：[分裂]后期启动复合体；E2：泛素结合酶；E3：泛素 - 靶蛋白连接酶；HEC T：E 6- A P  C - 末端同源

物(homology to E6-AP C-terminus); SCF：Skp、CDC53、F-box 蛋白复合体；Ring HC: Ring-finger 基序的一种；Ub：泛素。

拟南芥Ub/26S蛋白酶体系统的复杂性特别体

现在E3S(泛素-靶蛋白连接酶)中，这些酶的主要

作用是帮助选择那些需要泛肽化的蛋白质。至今

为止，根据亚基组成和作用机制，可以把酵母和

动物中的E3分为 5种类型：HECT (homology to

E6-AP C-terminus)、SCF(Skp、CDC53、F-box

complex)、VBC-Cul2(VCB-Cul2 complex)、Ring/

U-box(含有Ring-finger 基序)和APC(anaphase-pro-

moting complex)[2]。通过寻找特征序列基序已从

拟南芥中检测到了除VBC-Cul2 E3s外其它几种典

型的E3s。表1中列出了部分已知的、与泛素/26S

蛋白酶体系统有关的基因及其编码蛋白质的类型和

功能，从中可以了解这些蛋白的特点以及泛素 /

26S蛋白酶体蛋白降解系统的相关功能。 据统计，

真核生物总蛋白的10%受 Ub/26S蛋白酶体系统的

调控，拟南芥中大约有1 200 种 E3，2 500 种底

物，也就是说，用近 1 200 种不同的 E3 组分泛

肽化2 500 种靶蛋白，估计大多数靶蛋白都有它

们特异的泛肽化级联系统，每一条级联反应途径

都可以作为一种特异的方法识别特殊的降解

信号[ 4 ]。

2  Ub/26S蛋白酶体的定位

Ingvardsen和Veierskov[39]用免疫组织化学定

位的方法研究半日花(Helianthus annuus cv.

Giganteus)分生组织、叶子、茎和根中的泛素及

蛋白酶体的定位时，发现泛素和蛋白酶体的细胞

定位很相似。在根和茎的顶端分生组织、叶原基

和维管组织中抗原信号最强。分析认为，在根和
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茎的分生组织及侧根原基中高表达量的原因，可

能是由于泛素/26S蛋白酶体途径通过降解细胞周

期蛋白和细胞周期蛋白依赖激酶抑制剂，调控细

胞周期中 G1/ S 的转换。而且，依赖细胞周期蛋

白的激酶就定位在玉米和小萝卜的根中，与泛素

和蛋白酶体的定位相似[39]。形成层中的表达量低

于顶端分生组织。插条在形成不定根的过程中，

分生组织中泛素和蛋白酶体的抗原信号没有明显增

加，但是随着器官发生的进程，抗原信号在正在

发育的根中逐渐增强。这些研究进一步表明，泛

素和蛋白酶体途径在植物器官发生和发育中发挥着

重要作用。彭世清和陈守才[40]发现橡胶树乳胶中

的橡胶粒子膜上存在遍在蛋白，Northern blot分

析表明，多聚泛肽基因在橡胶叶片、树皮和胶乳

中都有表达，在胶乳中的表达量比树皮和叶片中

的高。

3  Ub/26S蛋白酶体途径的生理功能

越来越多的遗传分析资料表明，Ub/26S蛋白

酶体途径在植物生理过程中扮演着角色，如胚胎

发育、激素响应、昼夜节律、花的同源异形性

(homeosis)、光形态建成、细胞分化、衰老和病

原防御等(表 1)。突变体研究时发现，与该途径

有关的基因的突变，会造成不同的生理过程受到

阻遏。这些结果为人们进一步了解Ub/26S蛋白酶

体系统的调控机制提供了线索。

3.1  Ub/26S蛋白酶体途径与植物激素  目前了解最

深入的是Ub/26S蛋白酶体途径参与植物生长素诱

导响应的过程。生长素可以指导短命的 AUX/IAA

(auxin/indole-3-acetic acid)蛋白家族的降解。这些

蛋白质通过与Ub/26S蛋白酶体结合，并封阻转录

因子中的ARF(auxin response factor)家族，起生

长素响应抑制剂的作用。ARF 家族可以上调生长

素诱导基因的表达[2]。有生长素时，含有TIR1 F-

box蛋白的 SCF复合体(SCFTIR1)通过识别AUX/IAA

靶蛋白上的保守区域(domain Ⅱ)引发AUX/IAA的降

解[11]。SCFTIR1 泛肽化 AUX/IAA 蛋白的位点可能发

生在domain Ⅱ上一个保守的赖氨酸上，但到目前

还未在体内检测到这样的中间体。生长素是如何

启动 SCFTIR1 识别 AUX/IAA 蛋白的，目前还不清

楚。一种可能是生长素诱导 AUX/IAA 蛋白质的修

饰作用(如磷酸化)，或者激素直接活化SCF TIR1复

合体。关于 S C F T I R 1 的活化问题，研究表明，

SCFTIR1复合体的Cullin亚基(CUL1)翻译后可被第

二种肽标签 RUB(与泛素相关)所修饰[41]。将 RUB

附件共价连接到CUL1的一个特异的赖氨酸上的一

系列连接酶与 Ub/26S 蛋白酶体中的连接酶类似，

但不完全相同。阻断 RUB 附件的拟南芥突变体会

削弱生长素敏感性的事实表明，SCF TIR1 活性和随

后的生长素响应都需要这种修饰[41]。在 TIR1 下

游，生长素刺激侧根产生的信号是通过转录因子

NAC1 转导的，位于核中的 E3 SINAT5 对这个蛋

白起负调控作用[31]。总之，生长素可能通过诱导

一系列修饰作用，而最终影响生长素抑制剂和激

活剂，也就是说，通过这种修饰作用适当上调和

下调激素信号。

植物对 A B A、细胞分裂素、赤霉素( G A )、

乙烯和油菜素类固醇(BR)、茉莉酸、水杨酸的响

应，可能都依赖于蛋白质降解。在拟南芥中，

蛋白酶体亚基RPN12的丢失会导致细胞分裂素缺

乏，这意味着细胞分裂素响应可能依赖于一种或

更多种蛋白质的降解[34]。Chen 等[42]用 mRNA 差

异显示技术在水稻种子中发现一种受 GA 诱导的

UBC 基因，它与 GA 诱导的 a- 淀粉酶基因的表

达有关。就 G A 的作用来说，拟南芥中的 R G A

(repressor of ga1~3)蛋白是GA反应的抑制剂，用

GA 处理时 RGA 就会降解掉[43]。RGA 中的一个基

序(即 DELLA 序列)的缺失则起稳定 RGA 的作用，

并减弱 GA 响应[44]。水稻中 RGA 的直系同源基因

SLR1 也是以依赖 GA 的方式降解[45]。在马铃薯块

茎中，乙烯可诱导 Ub 基因表达，ACC 合成酶是

个短寿命蛋白，它的降解是一个能量依赖过程，

受蛋白磷酸化/脱磷酸化调节，Ub 途径是否参与

这一过程还不清楚[46]。戴良英等[47]用生物化学和

分子生物学手段证明拟南芥中ASK1 (apoptosis

Skp1-like 1)和F-box蛋白COI1发生相互作用，并

在植物体内形成复合体。这种复合体可能参与泛

素介导的蛋白质降解途径，而 ASK1 可能与植物

的雄性不育调控有关。用外源乙烯和茉莉酸对未

开割橡胶树和开割橡胶树进行处理后，均可引起

多聚泛素基因表达增强，未开割橡胶树比开割橡

胶树反应灵敏[40]。水杨酸强烈地诱导多聚泛肽基

因在叶片中表达[48]。

3.2  Ub/26S蛋白酶体途径与信号转导   植物细胞中

的钙调素和光敏素都可与泛素结合。植物细胞中
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Pfr型光敏素的量是严格控制的，一旦产生就会迅

速被降解，而泛素/26S蛋白酶体途径介导Pfr的

降解[49]。BZR1 和 BES 蛋白是与 BR(油菜素内酯)

信号相关的核蛋白，可以启动 BR 响应，BIN2 蛋

白是糖原合酶激酶3的类似激酶，具有BR响应负

调节剂的功能。BR 对 BZR1 和 BES 有两方面的影

响：一方面可诱导二者的去磷酸化及积累。26S

蛋白酶体抑制剂 mg132 也能加强 BZR1 的稳定性，

这意味着 BR 可能阻止 BZR1 和 BES 依赖于蛋白酶

体的降解。另一方面，BIN2 磷酸化 BZR1 并阻止

其积累，说明 B R 在某种程度上可以通过调节

BZR1 和 BES的磷酸化状态而使它们稳定[2]。干旱

条件下UbEP蛋白增加，可能与ABA信号途径有关。

3.3  Ub/26S蛋白酶体途径与植物抗病   当有病原体

侵入时，拟南芥抗性蛋白(RPM1)的半衰期即急剧

下降，这一发现首次表明Ub/26S蛋白酶体途径参

与病原体防御[50]。RPM1 在引起过敏反应(一种由

病原体入侵引起的局部细胞死亡)中的这一作用表

明，R P M 1 的诱导周转可以增加植物防御能力。

在寻找与RAR1(由多种抗性基因触发的抗性信号所

需的大麦蛋白[24,25])相互作用的蛋白质以及在拟南芥

中寻找可以取消R基因介导(R-gene-mediate)的防

御突变体工作中[53]，有几个实验室都各自鉴定到

酵母SGT1的植物直系同源基因(plant ortholog of

yeast SGT1)。SGT1 也是一种抗性蛋白介导的防

御反应中的重要基因。酵母 SGT1 基因最初鉴定

为着丝粒蛋白[54]，与SCF复合体的Skp和Cullin亚

基有关，据推测它可以增强它们的活性。植物

SGT1(也与 SCF 复合体相关联)对各种病原体的早

期防御是必需的，这意味着它们参与不同抗性蛋

白指导下的某个反应[24,26,52]。最令人感兴趣的是，

抗性蛋白是 SGT1-SCF 复合体的靶蛋白，亲和性

的病原体侵入后引发SGT1-SCF复合体的连接和降

解。Kim 和 Delaney[18]的研究还发现，防御反应

的其他步骤似乎也需要Ub/26S蛋白酶体途径。例

如，最近鉴定出的一种与 SON1 F-box 蛋白相关

的 SCF 复合体，对于下游更多的独立于系统信号

之外的防御反应来说是一种重要的负调节基因。

3.4  Ub/26S蛋白酶体途径与光形态建成   泛素/26S

蛋白酶体系统可以介导Pfr的降解[49]。在光形态建

成中，受光调节的多种调节物都是通过Ub/26S蛋

白酶体途径去除的。众所周知，植物中 phyA 光

受体的水平在光照条件下急剧下降，这种下降是

特异性远红光吸收型光敏素 (Pfr-specific)泛肽化引

发的，与降解信号有关[53 ]。相反，光也会加强

bZIP 转录因子的HY5 家族成员的稳定性，HY5 家

族成员负责光形态建成过程中所需的许多基因的光

诱导上调表达[28,54]; 暗中这些因子急剧降解，从而

阻止光形态建成。这种降解需要一套结构光形态

建成蛋白(constitutive photomorphogenesis，

COP)。Schwechheimer 等[55]在遗传筛选中首次通

过突变体鉴定出一种 COP，发生这种突变的植物

在暗中能进行光形态建成。HY5 的降解通过一种

复合体(包括Ring E3 COP1和E2-like蛋白COP10)

完成[27]。光通过控制胞内 COP1 的定位和 HY5 的

磷酸化状态抑制 HY5 降解[56]，暗中 COP1 可以自

由地进入核中稳定其靶蛋白。

人们曾经推测Ub/26S蛋白酶体途径的选择性

可能大部分来自泛肽化反应。但最近的遗传分析

发现，26S 蛋白酶体的 19S 调节亚单位(RP)在选

择性中也起作用。影响拟南芥RP亚单位的突变体

有一系列表型，每一种都与不同系列的靶蛋白的

降解有关[34,35]。例如，一个影响 RPN12a 的突变

体，表现为细胞分裂素敏感度降低；而影响

RPN10 的突变体则表现为 ABA 过敏。rpn10-1 突

变体可以降解HY5 和 PhyA，但是却可以显著地稳

定 ABA 响应调节因子 ABI5，表明 RPN10 只能影

响Ub/26S蛋白酶体底物的一个亚型(subset)[35]。一

个 RP 亚单位怎样区别不同的底物还不清楚，但

RP 亚基(如 RPN10 和 RPN1)可以与穿梭蛋白(如

R A D 2 3、D S K、D S K 2 )发生特异响应，从而促

进底物传输给 26S 蛋白酶体[57]。

3.5  Ub/26S蛋白酶体途径与植物的环境胁迫抗性

蛋白降解的一个重要的、基本的功能是在细胞内

环境维持中的作用。细胞内由于种种原因(如突

变、瞬间变性及自由基引起的伤害等)经常产生各

种异常的或受损的蛋白质。它们在诸如热激、干

旱、高强光、疾病、营养缺乏、重金属或氨基

酸衍生物胁迫下会加速积累。这些异常蛋白如果

在细胞内积累过多，定会影响细胞的各种代谢，

从而破坏细胞结构和功能的完整性。虽然细胞内

有一套完整的自由基防御和清除系统，可以减少

自由基的伤害，在许多情况下，受损蛋白在各种

分子伴侣的协助下可以得到一定程度的修复或重新
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折叠[35]。但是一旦异常蛋白积累过高，蛋白降解

就成了一种重要的解决方式。

O’Mahony等[58]在墙藓(Tortula ruralis，一

种十分耐旱的植物，其营养组织可以经受快速干

燥)中发现3种 Ub转录产物，分子量分别为0.65、

1.3和1.9 kb。1.3 kb转录产物在快速和缓慢干燥

时积累增加，但对复水时的表现则不同，只有快

速干燥的组织复水时才增加；这与其它复水因子

的转录产物相反，它们只有缓慢干燥的组织复水

时才会增加积累。快速失水的墙藓配子体复水时

继续积累1.3 kb转录产物，表明快速失水对墙藓

的细胞伤害比逐渐失水严重，因而需要更多的修

复。墙藓在缓慢失水后复水时，可诱导的 Ub 转

录产物减少，而Ub蛋白复合物在失水过程中则加

倍。这暗示清除一些失水过程中的异常蛋白，可

有利于缓慢干燥组织的快速修复。由此可知，Ub

是一种逆境响应蛋白，它对植物失水的响应可能

是一种普遍性的现象。关于泛素/26S蛋白酶体对

高温、干旱、冷害、伤害、光辐射的效应已经

有相关的报道[59]，这里不再重述。

4  结语与展望

尽管我们对植物中Ub/26S蛋白酶体的认识已

有了很大进展，但仍有许多问题没有解决。E2s

和 E3s 家族中只研究过少数成员，因此要鉴定其

功能还为时过早[2]。另外，鉴定靶蛋白及这些靶

蛋白如何被识别也很重要。所有细胞内的短命蛋

白质都是潜在的底物，但至今为止只有一小部分

得到证实。Ub/26S蛋白酶体系统在植物中的功能

与作用机制还有大量的工作要做。根据目前的研

究结果，我们认为以下几个方面的问题值得深入

探 讨 ：

　　(1)Ub/26S蛋白酶体途径与植物激素作用的调

控。众所周知，生长素在促进植物生长方面有双

重作用，即低浓度促进生长，而高浓度抑制生

长[60]。多年来，植物生理教科书中对这一问题的

解释是：高浓度生长素可诱导乙烯的产生，后者

可抑制植物的生长。根据上述Ub/26S蛋白酶体途

径与植物激素关系的结果，我们是否可以推测，

高浓度生长素可能与Ub/26S蛋白酶体途径协同作

用，激活某些蛋白质(如转录抑制剂)或者阻断一

些蛋白质(转录激活剂)编码基因的表达，而这些

基因可能与乙烯合成有关。到底如何，还未见报

道。

　　(2)Ub/26S 蛋白酶体途径与植物逆境信号转

导。逆境条件下，植物首先接收逆境信号，然

后通过一定的传递与转导途径将胞外信号转化为胞

内信号，最后通过蛋白质(如酶和转录因子)的磷

酸化和去磷酸化作用启动生理反应和基因表

达[61]，这就是植物的逆境信号转导途径。逆境诱

导产生的蛋白(逆境蛋白)往往是小分子蛋白，同时

也是短命蛋白[62]。一旦信号转导过程结束，这些

蛋白质的任务即宣告完成，这些蛋白质的去向如

何？它们是否参与 Ub/26S 蛋白酶体途径而被降

解？这一过程应该非常迅速，一般来说信号终止

比信号接收反应更迅速，否则信号一旦启动不能

及时终止，植物的生长发育过程将会变得无法控

制。逆境信号在启动逆境蛋白的合成后，是否随

后或者同时启动了这些蛋白质的降解系统？我们认

为，研究逆境信号分子的清除与这些分子的产生

过程同样重要。最近，我们从小麦中克隆了一个

泛素基因，初步研究发现，逆境诱导该基因的转

录表达。逆境诱导泛素基因表达的信号途径还未

见报道。

　　(3)Ub/26S蛋白酶体途径与转录调控和蛋白激

酶系统之间的关系。植物基因转录调控的研究已

积累了不少资料[1]。蛋白激酶的研究工作近年来

也不断增多[63]。相比之下，蛋白质降解途径的研

究就显得非常薄弱。基因转录调控系统、蛋白激

酶级联系统、Ub/26S蛋白酶体蛋白降解途径三者

之间的关系如何协调，也是今后应该研究的一个

方面。

　　(4)特异Ub/26S蛋白酶体途径相关基因的克隆

与调控。拟南芥基因组研究的结果已经明确，参

与Ub/26S蛋白酶体途径核心组分的蛋白约占体内

总蛋白量的5%，这些蛋白质由1 300 多个基因编

码[4]。拟南芥基因组比一般作物的基因组(如小

麦、玉米、大麦等) 小得多，可以想象，在作

物中，参与蛋白质降解途径的基因要多出很多

倍。但到目前为止，作物中 Ub/26S 蛋白酶体途

径基因的克隆与研究依然很少，有待开展。
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