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摘要：随着生命科学研究进入后基因组时代，蛋白 质 组 学 作 为 重 要 的 实 验 技 术，已 经 成 为 筛 选 重 大 疾 病 的 特 异 生 物 标 志

物和研究发病机理的新途径。文章总结了蛋白质组学研究的主要内容和方法，简述了蛋白质组学在生命科学的应用概况，并

探讨了其在中兽医学研究中的应用前景。
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　　随着分子生物学研究的逐步深入，新的实验技术

和方法不断出现和应用，如基因芯片、基因敲除（ｇｅｎｅ
ｋｎｏｃｋ　ｏｕｔ）、基因表达系统分析（ｓｅｒｉａｌ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ　ｇｅｎｅ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ，ＳＡＧＥ）和全基因组关联分析（ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅ
ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ　ｓｔｕｄｙ，ＧＷＡＳ）等技术，人类和多种模式生

物全基因组测序和基因功能分析也逐步完成，庞大的

基因组信息被源源不断地挖掘出来，生命科学研究领

域取得了空前进展。但是，即使掌握了某个生物体的

全部基因信息，仍不能完全阐释其功能和表型特征，
人们也逐渐认识到单纯基因组信息不能完全揭示生

命的奥秘，因为基因只是遗传信息的携带者，而基因

功能的实现最终是以蛋白质形式体现的，核酸水平上

的变化并不能确切反映蛋白质的变化，蛋白质才是机

体生理 功 能 的 最 终 执 行 者 和 疾 病 发 生 的 核 心（Ａｂ－
ｂｏｔｔ，２００１）。几乎所有的生理和病理过程都能引起蛋

白质的相应变化，研究全部蛋白质的表达、结构和功

能将直接阐明生物体在不同生理或病理条件下的变

化机制，因此，蛋白质组学（ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓ）便应运而生，
它标志着生 命 科 学 研 究 进 入 后 基 因 组 时 代（Ｆｉｅｌｄｓ，

２００１）。生命科学研究的重心也逐渐从基因组学转向

蛋白质组学，其中心任务是阐明基因组所表达蛋白质

的变化规律及其生物学功能。蛋白质组学技术已成

为后基因组时代重要的研究手段，被广泛应用到生命

科学的多个领域，日益受到中外科学家们的青睐。辩

证论治与整体观是传统中医学的指导思想，中医的不

同症候间表象差异的物质基础是蛋白质，蛋白质组是
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一个在空间和时间上动态变化着的整体，这与中医学

的整体观之间存在着相似性（赵海燕，２０１０）。蛋白质

组学已成为生命科学研究的重要技术手段，是寻找重

大疾病的特异蛋白质标志物或发现新的疾病相关蛋

白质的重要方法。因此，利用蛋白质组学技术研究中

兽医学，能进一步揭示中兽医学中一些复杂疾病的发

病机理，为中兽医疾病的诊断与治疗提供新的理论依

据，并为中兽医药的研发提 供 新 思 路，开 辟 新 途 径。

文章综述了蛋白质组学的主要研究方法和内容及其

在生物医学领域的研究概况，并初步探讨了蛋白质组

学技术在中兽医学研究中的应用前景和价值。

１　蛋白质组学的主要研究内容和方法

１．１　蛋 白 质 组 学 的 概 念 和 研 究 内 容　蛋 白 质 组

（ｐｒｏｔｅｏｍｅ）源于ｐｒｏｔｅｉｎ与ｇｅｎｏｍｅ两词的组合，最早

由澳大利亚学者 Ｗｉｌｋｉｎｓ和 Ｗｉｌｌｉａｍｓ于１９９４年提出

（钱小红等，１９９８），是指一个细胞、组织或有机体所表

达的所有蛋白质，即一个基因组在特定的生理或病理

时期，表达的全部蛋白质整体，包括细胞内所有蛋白

质的存在形式和活动方式。蛋白质组学则是以蛋白

质组为研究对象，在整体水平上研究细胞、组织或生

物体内所有蛋白质的组成、表达水平和修饰状态，了
解蛋白质之间的相互作用与联系及其变化规律的学

科（Ｎｉｌｏｆｅｒ等，２００６）。蛋白质组学研究主要有３个方

面内容：①功能蛋白质组学：对某个体系的蛋白质组

进行鉴定并详细阐述其翻译后修饰的特性及其功能；

②差异蛋白质组学，即比较蛋白质组学：以重要生命

过程或重大疾病为对象，比较细胞或机体在生理和病

理过程中的蛋白质表达变化；③相互作用蛋白质组

学：通过多种先进技术研究蛋白质之间的相互作用，

绘制某个体系的蛋白质间相互作用和联系的网络图

谱（Ｐａｎｄｅｙ等，２０００）。其中，差异蛋白质组学是蛋白

质组学研究的重要策略，它是利用先进的蛋白质分离
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技术比较不同生物体在不同时刻或不同状态下蛋白

质表达的变化，系统而完整地认识疾病发生过程中蛋

白质的调控机制及蛋白质间的相互作用网络，寻找疾

病的特异性标志蛋白或新的药物靶标，为重大疾病的

发病机理、早期诊断和防治提供理论和物质基础（Ｓｏｏ
等，２００７），也为筛选药物靶标分子提供了新的思路。

１．２　蛋白质组学的主要研究技术　蛋白质组学研

究的技术平 台 主 要 有 基 于 凝 胶 技 术 和 质 谱 技 术 两

类，包括蛋白质分离技术、蛋白质鉴定技术和生物信

息学分析三大技术构成，其特点是采用高分辨率的

蛋白质分离方法和高通量的蛋白质鉴定技术，全景式

地研究某种生理或病理条件下的蛋白质表达图谱，研
究范围涉及蛋白质组功能分类、基因产物识别与功能

验证、细胞分化与发育等重要生命活动的分子机制以

及药物靶标分子的筛选等（Ｇｌｅｎ等，２００６）。蛋白质组

学研究的基本步骤包括蛋白质样品的制备、蛋白质浓

度测定、蛋白质分离、质谱分析、肽质量指纹图谱的检

索和蛋白质鉴定及生物信息学分析。

１．２．１　蛋白质分离技术　常用的蛋白质分离技术主

要有二维凝胶电泳（ｔｗｏ－ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ　ｇｅｌ　ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅ－
ｓｉｓ，２－ＤＥ）、荧光差异凝胶电泳（ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ　ｉｎ　ｇｅｌ　ｅｌｅｃ－
ｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ，ＤＩＧＥ）和高效液相色谱（ＨＰＬＣ），其中二

维凝胶电泳技术是蛋白质组研究中的首选分离技术，
也是分离高度复杂的蛋白质混合物最有效的方法，能
将数千种蛋白质同时分离并展示。它首先利用第一

向等电聚焦电泳（ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ　ｆｏｃｕｓｉｎｇ，ＩＥＦ）通 过 等 电

点不同分离蛋白质，将蛋白质沿ｐＨ梯度分离至各自

等电点（ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ　ｐｏｉｎｔ，ｐＩ）；然后沿垂直方向通过十

二烷基磺酸钠－聚丙烯酰胺凝胶电泳（ｓｏｄｉｕｍ　ｄｏｄｅ－
ｃｙｌ　ｓｕｌｐｈａｔｅ　ｐｏｌｙ－ａｃｒｙｌａｍｉｄｅ　ｇｅｌ　ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ，ＳＤＳ－
ＰＡＧＥ），利用分子质量不同分离蛋白质，从而对样品

中复杂的蛋白质进行整体性的分离，最终获得样品的

整体蛋白质组图谱，图中的每个斑点代表样品中一种

或数种蛋白质，而蛋白质的等电点、分子质量和含量

信息也可在图中体现出来（Ｃｏｒｇ等，２０００）。

１．２．２　蛋 白 质 鉴 定 技 术　质 谱 分 析（ｍａｓｓ　ｓｐｅｃ－
ｔｒｏｍｅｔｒｙ，ＭＳ）是将分离出来的蛋白质酶解后，通过

生物质谱仪鉴定蛋白质，并准确测量肽质量指纹图

谱（ＰＭＦ）和蛋白质的相对分子质量、氨基酸序列及

翻译后的修饰，因灵敏度高、速度快、易自动化，已成

为蛋白质组研究中的必备工具。目前常用的质谱仪

有气相色 谱－质 谱 仪（ＧＣ－ＭＳ）、液 质 联 用 质 谱 仪

（ＬＣ－ＭＳ）、电 喷 雾 电 离 串 联 质 谱 仪（ＥＳＩ－ＭＳ－ＭＳ）、
液相色谱－电喷雾离子化质谱仪（ＬＣ－ＥＳＩ－ＭＳ）、基

质辅 助 激 光 解 析 飞 行 时 间 质 谱 仪（ＭＡＬＤＩ－ＴＯＦ－
ＭＳ）等，其 中 ＭＡＬＤＩ－ＴＯＦ－ＭＳ和 ＥＳＩ－ＭＳ－ＭＳ简

单高效且较为灵敏，是目前蛋白质组学研究中应用

最广泛的生物质谱仪，特别适合于混合蛋白多肽类

物质的相对分子质量测定。
稳定同位素标记是最近发展起来的一种用于蛋

白质标记的新技术，常见的有：细胞培养稳定同位素

标记（ｓｔａｂｌｅ　ｉｓｏｔｏｐｅ　ｌａｂｅｌｉｎｇ　ｂｙ　ａｍｉｎｏａｃｉｄｓ　ｉｎ　ｃｅｌｌ
ｃｕｌｔｕｒｅ，ＳＩＬＡＣ）、酶促的１８　Ｏ标记、同位素编码的亲

和标签（ｉｓｏｔｏｐｅ－ｃｏｄｅｄ　ａｆｆｉｎｉｔｙ　ｔａｇ，ＩＣＡＴ）标 记、多

重相对 和 绝 对 蛋 白 质 定 量 的 等 质 量 标 签（ｉｓｏｂａｒｉｃ
ｔａｇｇｉｎｇ　ｆｏｒ　ｍｕｌｔｉｐｌｅｘｅｄ　ｒｅｌａｔｉｖｅ　ａｎｄ　ａｂｓｏｌｕｔｅ　ｐｒｏ－
ｔｅｉｎ　ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｏｎ，ＩＴＲＡＱ）标 记 等。同 位 素 标 记 技

术结合液相色谱和串联质谱，弥补了双向电泳技术

的一些不足，同时还使高通量、自动化蛋白质组分析

更趋简单、准确和快速，是目前蛋白质组分析技术的

主要发展 方 向。Ｐｒｏｋｈｏｒｏｖａ等（２００９）运 用ＳＩＬＡＣ
定量策略研究人胚胎干细胞在自我更新和分化过程

中膜蛋白的差异表达，共鉴定了１５５６个差异表达的

蛋白质和５２７个磷酸化位点，在鉴定的８１１个膜蛋

白中６个膜蛋白在未分化的状态下高表达，其中１
个膜蛋白是已知的，另外５个是潜在的生物标志物。

１．２．３　生物信息学分析　生物信息学（ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔ－
ｉｃｓ）是利用计算机和工具软件收集、分析、解释生物学

数据的学科。随着高通量质谱技术的出现及其在基

因组学、蛋白质组学研究中的应用，生物信息学在解

读基因组、转录组及蛋白质组学分析产生的海量数据

中发挥着越来越重要的作用，已是蛋白质组学研究的

核心技术之一。蛋白质组学研究某个体系的全套蛋

白质通常是高通量的，在预测和分析蛋白质的结构和

功能时，生物信息学就成为必不可少的工具，其主要

是对质谱产生的大量蛋白质序列信息和结构数据进

行处理，包括对蛋白质信息 的 储 存、检 索、蛋 白 质 序

列比对、结构与功能的预测等。数据库是生物信息

学的主要内容，各种数据库几乎覆盖了生命科学的

各种领域，建立与开发蛋白质组数据库和分析软件

是蛋白质 组 学 定 性 和 定 量 分 析 的 重 要 基 础。Ｍａｓ－
ｃｏｔ、Ｅｘｐａｓｙ、Ｐｅｐｔｉｄｅ　Ｓｅａｒｃｈ和 Ｐｒｏｔｅｉｎ　Ｐｒｏｓｐｅｃｔｏｒ
等是目前蛋白质组学中常用的检索数据库。

近年来，蛋白质组学不论在基础理论还是在技术

方法上，都在不断成熟和完善，与其他学科的交叉合

作也日益加强，如蛋白质组学与基因组学、转录组学、
代谢组学和生物信息学等领域的结合，呈现出新的系

统生物学研究模式，研究进展十分迅速。传统的蛋白
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质组学方法也与不断涌现的新技术相结合，如毛细管

电泳－质谱联用（ＣＥ－ＭＳ）、二维 色 谱 与 质 谱 联 用 技

术、蛋白质芯片技术等的引进，可以弥补２－ＤＥ－ＭＳ联

用技术的某些缺陷（如低丰度蛋白、疏水性蛋白、极碱

性蛋白及极端分子质量蛋白不易被分离与鉴定、自动

化程度低等问题），使之对复杂的蛋白质体系进行高

分辨率的分离及高成功率的鉴定成为可能，极大地促

进了蛋白质组学的发展及其在其他学科中的应用。

２　蛋白质组学在生物医学中的研究现状

２．１　蛋白质组学在人类疾病研究中的应用　蛋白质

组学为人类重大疾病的研究提供了新的思路和技术

手段。近年来，蛋白组学技术不断地应用于心血管疾

病、肿瘤、糖尿病等复杂疾病的研究中，在生命科学及

医学领域展示了广阔的应用前景和无可替代的优势。
科研工作者利用蛋白质组学技术分离正常组织细胞

与肿瘤组织细胞之间的蛋白质组分，在寻找肿瘤的差

异表达蛋白质，筛选肿瘤早期诊断的特异标志物，揭
示肿瘤的发病机理及开发新的肿瘤治疗药物等方面

都取得了长足进展。Ｋａｇｅｙａｍａ等（２００４）通过双向电

泳和 质 谱 联 用 技 术 发 现 钙 网 织 蛋 白（ｃａｌｒｅｔｉｃｕｌｉｎ，

ＣＲＴ）在膀胱癌组织中高表达，定量 Ｗｅｓｔｅｒｎ　ｂｌｏｔｔｉｎｇ
技术比较２２例膀胱癌和１０例正常膀胱上皮组织也

发现ＣＲＴ在 膀 胱 癌 组 织 中 表 达 上 调，同 时，还 用

Ｗｅｓｔｅｒｎ　ｂｌｏｔｔｉｎｇ发 现 在７０例 膀 胱 癌 患 者 尿 样 中

ＣＲＴ的检测特异性为８６％，这表明ＣＲＴ有可能作为

临床上检测膀胱癌的诊断标志物。还有学者通过双

向电泳技术在蛋白质水平上寻找恶性肿瘤防治药物

的新靶标分子。Ｈｅｗｅｔｔ（２００１）用双向电泳技术和高

灵敏度的化学发光技术比较了经ｓｕｌｐｈｏ－ＮＨＳ－生 物

素标记的内皮细胞的膜蛋白组，发现在几种不同血管

床起源的肿瘤血管内皮细胞（乳腺癌、肺癌）中，有６
种蛋白质的表达水平均出现上调，说明肿瘤血管介导

的内皮靶标在新的肿瘤防治药物的研究开发中有潜

在的应用价值。另外，蛋白质组学也同样应用到了糖

尿病的 研 究 中。Ｔｈｏｎｇｂｏｏｎｋｅｒｄ等（２００４）利 用 经 典

的蛋白质组学技术对正常及糖尿病、肾病状态下的血

浆蛋白质组进行了高通量的系统分析，首次揭示弹性

蛋白－弹性蛋白酶通路参与了糖尿病、肾病发生过

程，并且提出弹性蛋白及细胞外基质在糖尿病状态下

的高表达导致其在肾脏中过度堆积。

２．２　蛋白质组学在病原微生物研究中的应用　通过

对病原微生物的蛋白质组学研究，包括不同来源的病

原体蛋白质表达差异、蛋白质间相互作用、蛋白质修

饰等，可以加强其免疫原性、毒力因子、致病机理及药

物抗性等方面的认识，对该类疾病的诊断、治疗和预

防极 其 重 要。卢 占 军（２００９）对 马 立 克 氏 病 病 毒

（ＭＤＶ）感染ＳＰＦ鸡后不同感染阶段的法氏囊组织进

行蛋白质组学研究，提出载脂蛋白ＡｐｏＡＩ持续的过

量表达可能与 ＭＤＶ病毒粒子跨膜感染机制有关，同
时以ＡｐｏＡＩ过表达为主导的脂类代谢紊乱可能是最

终导致 ＭＤＶ感染易引起动脉粥样硬化的主要原因。
罗霞等（２００９）利用蛋白质组学技术在血清２型猪链

球菌（Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ　ｓｕｉｓ，Ｓ．ｓｕｉｓ）ＳＣ８４全 菌 体 蛋 白 中

发现了８个抗原活性蛋白，其中ＳＤＨＦｐ／ＦＲＤＦｐ、ＴＦ、

ＥＦ２Ｇ、ＰＴＳ、ＰＫ、６２ＰＦＫ及ＴｒｐＲＳ是新发现的抗原性

蛋白，可作为血清２型猪链球菌的特异诊断抗原和疫

苗候选抗原，为Ｓ．ｓｕｉｓ特异诊断抗原和新的疫苗候选

抗原的筛选提供了线索。此外，研究病原微生物的耐

药菌株和敏感菌株的差异表达蛋白，对阐明病原体耐

药性产生的相关机制、鉴定新的药物靶位和发现耐药

菌株诊断标志有非常重要的意义。Ｋａｈｎｇ等（２００２）
研究了生长在琥珀酸盐和对羟苯甲酸盐培养基不动

杆菌属 的Ａ．ｗｏｆｉｉ　Ｋ２４（可 以 分 解 磺 胺 药 物 前 体 苯

胺）的碳源分解代谢途径，对比它们经柱分离后的双

向电泳蛋白质图谱，鉴别了差别表达的两种原儿茶

酸－３和４、二加氧酶亚基ｐｃａＨ和ｐｃａＧ，它们都与对羟

苯甲酸盐的分解代谢有关，推测这可能是该菌株产生

耐药性的主要原因。因此，蛋白质组学在细菌耐药性

机制研究方面也有巨大的应用潜力。

２．３　蛋白质组学在药物研究中的应用　蛋白质组

学技术为动态、高通量的研究药物的药理和毒理作

用机制提供了强有力的方法支持。通过比较正常细

胞与药物处理后细胞的蛋白质表达丰度变化，可以

提示药物的药理作用机制。对细胞在施药之后的代

谢反应做出实时检测，不仅能确定疗效，也能针对毒

性代谢物质的发现而对药物进行直接改良。曾建春

等（２０１０）为 了 研 究 杜 仲 诱 导 骨 髓 间 充 质 干 细 胞

（ｍｅｓｅｎｃｈｙｍａｌ　ｓｔｅｍ　ｃｅｌｌｓ，ＭＳＣｓ）向 成 骨 细 胞 分 化

的可能调控 机 制，分 析 了 杜 仲 含 药 血 清 诱 导 ＭＳＣｓ
向成骨细胞定向分化过程的蛋白质表达差异，结果

在细胞的蛋白质组表达图谱中发现并鉴定了６个差

异蛋白，认为杜仲可能通过上调波形蛋白、核纤层蛋

白Ａ的表达，从而促进 ＭＳＣｓ向成骨细胞的定向分

化。另外，许多学者还利用蛋白质组学方法研究药

物的毒理作用，寻找药物对肝毒性的蛋白标志物，以
此预测或评价药物的肝脏毒性，这对新药研发和早

期预测药物潜在的毒性作用及对先导化合物进行毒

性 排 序 具 有 重 要 意 义。Ｙａｍａｍｏｔｏ等（２００６）用
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２－ＤＥ－ＭＳ方法研究了４种肝毒性药物（对乙酰氨基

酚、胺碘酮、四环素和四氯化碳）作用后的肝组织蛋

白表达谱，发现ＣＡ３、ＨＳＰ６０、ＡＫ４等８种蛋白在４
种药物介导的肝损伤中均发生改变，分析结果显示，
蛋白质表达模式的变化与血液生化指标及组织病理

等传统的毒性评价一致，说明蛋白质组学分析可以

显示不同毒性水平上的差异，这在药物先导化合物

的毒性筛选中具有重要的指导作用。

３　蛋白质组学在中兽医学研究中的应用前景

整体观念和辩证论治是传统中医学的灵魂，它

认为机体是一个有机整体，强调机体的统一性和完

整性，各部分功能上相互协调，作用上互补，是辩证

的统一体。在生命科学研究进入后基因组时代后，
以基因组学、转录组学、蛋白质组学、代谢组学和生

物信息学为研究内容的系统生物学正好与中医学的

整体观念 高 度 统 一。Ｑｉｕ（２００７）指 出“中 医 药 要 想

取得突破性进展，必须依靠系统生物学技术”。陈竺

院士（２００６）也曾指出：“系统生物学是２１世纪医学和

生物学发展的核心驱动力”，“中国传统医学的深厚积

淀，为发展系统生物学，并将其与现代医学紧密结合

提供了十分有利的客观条件”。因此，系统生物学为

中医学或中兽医学发展提供了一个新的途径，蛋白质

组学是系统生物学的重要组成部分，作为重要的实验

技术手段，已经渗透入生命科学研究的多个领域，并
在人类中医学研究中取得了一些可喜成绩。

在中医证本质研究中，蛋白质组学用来寻找症

候标志物，许多学者进行了该方面的探索。刘希成

等（２００７）应用蛋白质组学技术比较了老年肾阳虚患

者与健康对照组的血清样本中蛋白质组的变化，发

现有６种蛋白质在健康对照组中特异表达，有１０种

蛋白质在肾阳虚患者血清中特异表达，指出这些蛋

白质可能是肾阳虚的症候标志物。在中医疾病的发

生机理方面，刘建勋等（２０１０）以小型猪作为痰瘀互

结证冠心病的动物模型，研究其血清蛋白表达谱的

改变，结 果 发 现 了１７个 差 异 蛋 白 质 点，鉴 定 出

ＡｐｏＥ和Ｃ４ＢＰ两 种 蛋 白，指 出 它 们 可 能 与 痰 瘀 互

结证冠心病的形成、发生、发展相关。
中医用药多为复方，其突出的特点是多组分、多

靶点、多途径、多层次、多环节对疾病进行防治，这与

以整体和全局为特点的蛋白质组学不苟而合。蛋白

质组学在中药研究中主要应用于比较药物作用前后

组织、细胞蛋白质的变化规律，在蛋白质水平上阐明

中药在组织中的药效发挥机制，通过生物信息学分析

蛋白质组分的相互作用网络，从而筛选潜在的药物靶

标，为研发新药物提供理论基础。李臻琰等（２００６）采
用自发性高血压大鼠，加灌附子汤复制高血压肝阳上

亢证大鼠模型，研究天麻钩藤饮降血压和改善肝阳上

亢证症状的机理，肝阳上亢证组中蛋白质点表达上调

２倍以上的点有２６个，下调２倍以上的点有９７个。
治疗组中这些表达上调的点均有下降，且表达下调的

点均有上升。蒋红梅等（２００３）探讨了益生注射液（从
夏枯草、红陈艾等中药中提取的有效成分）抗移植缺

血再灌注损伤的分子机制，利用血管内皮细胞缺氧损

伤模型模拟移植器官的缺血再灌注损伤过程，结果发

现益生注射液可能将血管内皮细胞的８种蛋白质作

为靶标分子，抑制缺血再灌注造成 的 损 伤 作 用。可

见，蛋白质组学已经在中医药的研究领域得到了初步

应用，加上药学与蛋白质组学的交叉渗透日益紧密，
一个新的研究领域———药物蛋白质组学已逐步形成。

虽然蛋白质组学在生物医学和人类中医药学研

究中取得了可喜的成绩，但在兽医学研究领域应用

却较为有限，主要集中在病原对宿主细胞的感染后，
诱导宿主细胞蛋白质组改变及感染后宿主血清或血

浆差异蛋白质组研究，以期阐明病原的致病或耐药

机制关键蛋白质和筛选疫苗候选抗原或药物靶标蛋

白。Ｓｕｎ等（２０１１）利 用２Ｄ－ＤＩＧＥ技 术 分 析 高 致 病

性典型猪瘟病毒感染猪后，其血清中蛋白质组表达

变化，发现４种蛋白质表达上调，６种蛋白质表达下

调，功能涉及血管生成、血凝机制和抗炎途径。刘永

杰等（２０１１）首 次 利 用 蛋 白 质 组 学 技 术 研 究 Ａｓｉａ　１
型口蹄 疫 病 毒（ＦＭＤＶ）感 染ＢＨＫ－２１细 胞 后 蛋 白

质组学差异，结果发现感染组细胞蛋白质表达上调

２５１个点，下调２２１个点，新合成蛋白质点３０个，为

揭示该病毒的细胞侵入分子机制提供了线索。杨艳

玲等（２０１０）利用蛋白质组学和免疫印迹方法从羊布

鲁氏菌膜蛋白中筛选候选抗原，结果筛选出１２种蛋

白质是能被牛、羊两种血清共同识别的抗原，主要涉

及布鲁氏菌的能量代谢，蛋白质、氨基酸合成，脂肪

酸代谢及糖和辅酶的合成等生物过程，为布鲁氏菌

亚单位疫苗的研制提供了大量的候选抗原。
但是，蛋白质组学在中兽医学领域应用至今还

未见报道。以往的中兽医学研究中，通常研究机体

在某种生理或病理条件下单个基因或某个蛋白的表

达水平的变化，而缺少系统的整体研究，故很难全面

展示疾病状态下机体在蛋白质组成、数量和修饰状

态上的改变。现在，利用蛋白质组学方法研究中兽

医学，从整体的角度研究机体内蛋白质的动态变化，
了解蛋白质之间相互作用与联系，从而揭示机体生
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理或病理活动规律与蛋白质的变化关系。因此，蛋

白质组学在中兽医学研究领域具有极大的应用潜力

和广阔的前景。相信随着蛋白质组学研究技术的逐

步完善进步，蛋白质组学在中兽医学研究中的不断

深入和渗透，定能进一步阐明某些复杂中兽医疾病

的发病机理，为中兽医学疾病的诊断和治疗提供新

的理论依据和物质基础，为中兽医药走向现代化和

国际化开辟新的途径。
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