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蛋白质组学技术在肉类鉴别及肉质分析中的应用进展
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摘　 要: 肉制品是人体中蛋白质和多种微量元素的重要来源ꎬ但对于肉制品中肉类的鉴别及品质分析的研究受到了传

统方法的限制ꎮ 近年来ꎬ蛋白质组学技术的应用极大地推动了肉类鉴别技术的发展ꎬ并对肉质形成的潜在分子机制的研

究有着深远的影响ꎮ 主要介绍了蛋白质组学的概念及其研究策略ꎬ全面综述了蛋白质组学技术在肉类鉴别和肉质分析

中的应用进展ꎬ并展望了其研究前景ꎬ以期为肉制品的质量控制及肉质影响因素的研究提供理论依据ꎮ
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　 　 随着社会经济的发展和人民生活水平的提

高ꎬ人们对肉食的需求量越来越大ꎬ同时也对肉类

的品质提出了更高的要求ꎮ 此外ꎬ多种市售深加

工肉制品因其食用方便受到了广大消费者的欢

迎ꎬ但是这也对深加工肉制品(特别是熟肉制品)
中肉类的鉴别及其品质把控提出了挑战ꎮ

目前ꎬ 肉制品中肉类的鉴别方法主要包

括[１~３]:以 ＤＮＡ 检测为基础的多重 ＰＣＲ 法、限制

性片段长度多态性 ＰＣＲ 法、随机扩增多态性 ＰＣＲ
法、荧光定量 ＰＣＲ 法等ꎻ以蛋白质检测为基础的

电泳分析法、免疫分析法、色谱分析法等ꎻ还有红

外光谱法、核磁法、电子鼻技术等ꎮ 虽然这些检测

技术的发展已经明显提高了肉类鉴别的精确度和

灵敏度ꎬ但是也都存在着较大的局限性ꎮ 其中ꎬ
ＰＣＲ 法因其具有较好的检测灵敏度和特异性ꎬ目
前应用较为广泛ꎬ但由于 ＰＣＲ 法容易出现交叉污

染ꎬ因此对于样本制备的要求较高ꎬ而且容易受到

肉制品加工过程中出现的 ＤＮＡ 降解、复杂基质干

扰等因素的影响而出现假阳性或假阴性的鉴定结

果[４]ꎮ 而蛋白质电泳法不适用于深加工及混合

不同肉类的肉制品的分析ꎮ 免疫分析法对于亲缘

关系较近的物种易出现交叉反应ꎬ产生假阳性结



果ꎬ且单克隆抗体虽然能大幅提高检测特异性ꎬ但
其制备成本昂贵、步骤繁杂ꎬ因此难以推广应用ꎮ
另外ꎬ在肉制品的加工过程中蛋白质的结构会发

生不可逆的改变ꎬ导致其溶解性降低ꎬ难以采用色

谱分析法进行检测ꎮ 虽然ꎬ红外光谱法、核磁法具

有检测快速无损耗、无需样品前处理的优点ꎬ但其

精确度较低且不适用于复杂混合样品的检测ꎮ 而

电子鼻技术目前仍处于发展阶段ꎬ其在肉制品检

测中的灵敏度、识别率等尚未达到令人满意的程

度ꎮ 因此ꎬ蛋白质组学技术的快速发展为探索肉

制品中肉类的鉴别提供了新的研究思路ꎮ
肉的品质是指与肉的外观、适口性和营养价

值等有关的物理、化学特性的综合体现ꎬ包括肉的

颜色、ｐＨ、保水性指标(滴水损失)等ꎬ是决定消费

者感官享受的重要因素[５]ꎮ 一般来说ꎬ肉质的形

成受到多种因素的影响ꎬ其中包括遗传(品种、基
因型等)、营养因素 (氨基酸水平、饲料添加剂

等)、饲养方式、屠宰和储存条件等[６]ꎬ然而ꎬ影响

其品质形成的潜在分子机制尚未研究清楚ꎮ 而蛋

白质组学技术的应用为探索肉类品质形成的影响

因素提供了新的研究视角ꎮ 虽然ꎬ目前蛋白质组

学在肉类鉴别和肉质研究中的应用尚处于早期阶

段ꎬ但已经展现出了较好的前景ꎮ 本文将对蛋白

质组学的定义、主要研究策略及其在肉类鉴别和

肉质研究中的应用进行介绍ꎮ

１　 蛋白质组学及其主要研究策略

作为后基因组时代的核心ꎬ蛋白质组学(ｐｒｏ￣
ｔｅｏｍｉｃｓ)是指通过生物及化学方法对细胞、组织

等生物体内的蛋白质进行全面分析的一门学

科[７]ꎮ 传统的蛋白质样品分析通常是基于二维

凝胶电泳(２Ｄ ＳＤＳ￣ＰＡＧＥ)色谱系统ꎬ它具有蛋白

分离效率高的特点ꎬ但也存在操作步骤繁琐、重现

性差、不适合分离疏水性蛋白及分子量极大或极

小的蛋白等问题ꎮ 此外ꎬ分离后蛋白质的鉴定需

要通过 Ｅｄｍａｎ 降解法进行氨基酸测序ꎬ极大程度

上限制了蛋白质样品分析的通量[８~１０]ꎮ ２０ 世纪

９０ 年代以来ꎬ生物质谱技术的不断发展ꎬ实现了

蛋白质样品的大规模分析ꎬ使蛋白质组学研究取

得了突破性进展ꎮ 基于生物质谱的蛋白质分析法

现已成为蛋白质组学研究的核心内容[１１ꎬ１２]ꎮ
随着蛋白质组学研究的不断深入ꎬ仅提供蛋

白质鉴定信息的分析策略已不能满足当前研究工

作的需要ꎬ而准确地定位生物体不同状态下发生

变化的蛋白质则是目前研究的难点ꎬ这对蛋白质

定量分析技术即差异蛋白质组学的发展提出了要

求ꎮ 传统的蛋白质定量分析主要是通过 ２Ｄ ＳＤＳ￣
ＰＡＧＥ 显色反应来实现的ꎬ其能同时定量上千种

蛋白质的表达差异ꎬ是蛋白质组学技术早期应用

于肉质分析中的主要研究方法ꎮ
近年来ꎬ随着质谱技术的发展ꎬ基于质谱分析

的定量蛋白质组学技术也得到了快速发展ꎬ被广

泛应用于生命活动的研究中ꎮ 基于质谱技术的蛋

白质定量策略主要有无标记定量和同位素标记相

对定量两种方法(表 １)ꎮ 无标记定量技术是基于

多次质谱分析的结果ꎬ因此ꎬ样品分析时要求稳定

的液相色谱分离系统及良好的质谱采集数据重现

性ꎬ以保证定量结果的准确性和可靠性ꎮ 但同时

由于其不需要对样品进行同位素标记等步骤ꎬ不
会增加样品的复杂程度ꎬ操作简单ꎬ现多应用于肉

质分析领域ꎮ 而同位素标记定量技术根据同位素

标记引入的方式又分为体内标记和体外标记ꎮ 其

中ꎬ体内标记方法省去了标记反应和分离纯化的

步骤ꎬ减少了样品的损失ꎬ提高了蛋白质定量的准

确性ꎬ但是ꎬ重同位素标记蛋白质的标记周期较

长、成本较高ꎮ 体外标记方法主要包括通过将标

记试剂与蛋白质或肽段中的氨基酸反应引入稳定

同位素的化学标记方法以及在蛋白质的酶解过程

中引入稳定同位素的酶解标记方法(酶促标记)ꎮ
其中ꎬ二甲基标记技术因具有标记效率高、反应迅

速、标记试剂价格低等优点ꎬ已经成为应用最为广

泛的化学标记方法ꎮ 而酶解标记方法主要是指蛋

白质在酶解的过程中使用 Ｈ２
１８Ｏꎬ在蛋白酶的作

用下使肽段 Ｃ 端增加 ２ 个１８Ｏ 原子ꎬ从而实现蛋

白质的定量分析ꎮ 目前ꎬ基于同位素标记的定量

蛋白质组学技术也已开始逐渐应用于肉质分析的

研究中ꎮ
然而ꎬ上述蛋白质组学的定量方法均是通过

高分辨质谱检测而实现的生物样本中信号强度较

强(较高丰度)的蛋白质的相对定量ꎬ具有高通量

的优点ꎬ但也表现出明显的局限性ꎬ即上述方法中

蛋白质的定量结果具有非靶向性ꎬ而且无法实现

样品中信号强度较弱(较低丰度)的蛋白质的定

量ꎬ约束了检测的灵敏度ꎮ 因此ꎬ为了增加蛋白质

定量分析的特异性和准确性ꎬ提高对于目标蛋白

７０２胡争艳ꎬ等:蛋白质组学技术在肉类鉴别及肉质分析中的应用进展



表 １　 定量蛋白质组学主要分析方法

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｍａｉｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｍｅｔｈｏｄｓ ｏｆ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓ.

方法分类 方法名称
方法原理或
标记位点

一级 /二级
质谱定量

标记
效率

定量分
析成本

参考文献

无标记定
量方法

谱图计数法 肽段鉴定数目定量 一级质谱 － ￥ [１３]
离子流色谱峰面积定量法(ＸＩＣ) 肽段的峰面积定量 一级质谱 － ￥ [１４ꎬ１５]

同位素
标记定
量方法

体内标
记方法

体外标
记方法

化学标
记方法

酶促标
记方法

１５Ｎ 体内代谢标记技术 氨基酸中的 Ｎ 一级质谱 ＋ ￥ ￥ [１６]
氨基酸同位素标记技术(ＳＩＬＡＣ) ＬｙｓꎬＡｒｇ 一级质谱 ＋＋ ￥ ￥ ￥ [１７]
同位素亲和标签标记技术(ＩＣＡＴ) Ｃｙｓ 一级质谱 ＋＋ ￥ ￥ ￥ [１８]
等重同位素标签标记技术(ｉＴＲＡＱ) Ｎ 端ꎬＬｙｓ 二级质谱 ＋＋ ￥ ￥ ￥ [１９ꎬ２０]

双端基等重标记技术(ＩＰＴＬ) Ｎ 端ꎬＣ 端 二级质谱 ＋＋ ￥ ￥ [２１ꎬ２２]
二甲基标记技术 Ｎ 端ꎬＬｙｓ 一级质谱 ＋＋ ￥ [２３]

１８Ｏ 标记技术 Ｃ 端 二级质谱 ＋ ￥ ￥ [２４]

　 注:＋和＋＋分别代表标记效率较高、非常高ꎻ ￥ 、 ￥ ￥ 和 ￥ ￥ ￥ 分别代表定量分析成本较便宜、较高、非常高ꎮ

质(尤其是低丰度目标蛋白质)定量分析的灵敏

度ꎬ以蛋白质的特异性肽段为分析对象的靶向蛋

白质组学定量方法逐步得到了发展[２５]ꎮ 靶向蛋

白质组学定量方法主要包括 ２ 种技术:选择 /多反

应 监 测 ( ｓｅｌｅｃｔｅｄ / ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｒｅａｃｔｉｏｎ ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇꎬ
ＳＲＭ / ＭＲＭ ) [２６ꎬ２７] 和 平 行 反 应 监 测 ( ｐａｒａｌｌｅｌ
ｒｅａｃｔｉｏｎ ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇꎬ ＰＲＭ) [２８ꎬ２９]ꎮ ＳＲＭ / ＭＲＭ 技

术是利用三重四级杆质谱对目标蛋白质中特

定肽段的母离子和子离子依次进行分选ꎬ从而

实现对目标蛋白的定量分析ꎬ具有灵敏度高、
准确性好的特点ꎮ 而 ＰＲＭ 技术则是在 ＳＲＭ /
ＭＲＭ 的基础上ꎬ同时利用了四级杆的高选择

性以及静电场轨道阱( Ｏｒｂｉｔｒａｐ) 的高分辨率、
高精度的特性来实现对目标蛋白的定量分析ꎬ
具有更加优异的抗干扰能力和检测灵敏度ꎮ
目前ꎬ靶向蛋白质组学定量方法在肉类鉴定方

面得到了广泛的应用ꎮ
通过数据分析对蛋白质进行鉴定是蛋白质组

学技术的核心步骤之一ꎮ 主要利用生物信息学技

术ꎬ采用特定的算法ꎬ根据蛋白质或蛋白质酶解得

到的多肽分子量与蛋白质数据库进行比对ꎬ从而

鉴定出样品中的蛋白质种类ꎮ 目前ꎬ用于蛋白质

组学数据鉴定的数据库主要是 ＮＣＢＩ ( Ｎａｔｉｏｎａｌ
Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｄａｔａｂａｓｅ)数据

库和 ＵｎｉＰｒｏｔ ＫＢ(Ｕｎｉｖｅｒｓａｌ Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｋｎｏｗｌｅｄｇｅｂａｓｅ)
数据库ꎻ用于蛋白质组学数据鉴定的软件较多ꎬ较
为常用的有 Ｍａｓｃｏｔ、Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｐｉｌｏｔ、ＭａｘＱｕａｎｔ 和 Ｘ!
Ｔａｎｄｅｍ 等ꎮ

２　 蛋白质组学技术在肉类鉴别及肉质分
析中的应用

　 　 近年来ꎬ基于生物质谱技术的蛋白质组学方

法得到了较快的发展ꎬ已被广泛用于深加工肉制

品中肉类的鉴别、肉质特性(颜色、嫩度等)分析

的相关研究中ꎮ 而蛋白质组学的研究结果表明ꎬ
肉质特性与其所含的蛋白质分子密切相关ꎮ

２.１　 肉类品种鉴别

蛋白质组学技术应用于肉类品种的鉴别时ꎬ
其主要研究策略为:首先提取待测肉制品所使用

的原料肉中的蛋白质ꎬ经蛋白酶解、除杂净化后ꎬ
利用高分辨质谱技术进行多肽鉴定(自下而上的

蛋白质组学分析方法ꎬｂｏｔｔｏｍ￣ｕｐ ｓｔｒａｔｅｇｙ)ꎬ并将鉴

定结果与蛋白质数据库(如 ＵｎｉＰｒｏｔ 等)进行比

对ꎬ筛选出具有良好稳定性、物种特异性的 １ 条或

多条多肽标志物ꎬ然后建立上述多肽标志物的质

谱 ＭＲＭ 定性、定量分析方法ꎬ从而实现对肉制品

中肉类的鉴别和掺假鉴定ꎮ 该方法与应用较为广

泛的 ＰＣＲ 法相比ꎬ不仅具有良好的检测灵敏度和

特异性ꎬ还具有更为突出的优点:多肽的稳定性强

于 ＤＮＡꎬ待检样品不易受到肉制品加工过程的影

响ꎻ可通过多条肽段标志物进行定性、定量分析ꎬ
不仅能够保证检测结果的准确性ꎬ且能避免出现

假阳性现象ꎻ样品处理相对简单ꎬ且 ＭＲＭ 分析速

度快、检测通量高ꎬ可以对肉制品中多物种进行同

时溯源分析和鉴定ꎮ 例如ꎬＷｕｌｆｆ 等[３０] 通过自下

８０２ 生物技术进展 Ｃｕｒｒｅｎｔ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ



而上的蛋白质组学分析方法ꎬ建立了 ２２ 种不同种

类鱼肉组织的肽段质谱图谱数据库ꎬ从而通过将

未知鱼肉组织的肽段质谱分析图谱与已建立的质

谱图谱数据库进行比对来实现鉴定鱼肉种类的目

的ꎬ而且该方法适用于经过深加工的鱼肉种类的

鉴别ꎮ 另外ꎬＭｏｎｔｏｗｓｋａ 等[３１] 利用无标记相对定

量蛋白质组学的方法建立了禽类深加工肉制品中

是否掺假的判断方法ꎮ 该研究通过定量蛋白质组

学技术得到了鸡肉、鸭肉和鹅肉 ３ 种禽肉中具有

热稳定性和物种特异性的 ２０ 个肽段标志物ꎬ以用

于 ３ 种禽肉加工产品中肉类的鉴定ꎬ该方法可以

识别出 ３ 种禽肉混合物中掺杂低至 １％的猪肉以

及市售禽肉香肠中掺杂低至０.８％的牛肉蛋白ꎬ具
有非常高的灵敏度ꎮ

２.２　 新鲜肉与冻融肉的鉴别

肉类的储存和加工方式会影响其肉质的变

化ꎮ 冷冻一直被视作是肉类保存的最佳方法ꎬ然
而ꎬ肉在冷冻的同时会伴随着品质的下降ꎮ 这是

由于冷冻时冰晶的形成会导致肉的组织结构破

坏、机械张力破坏、蛋白变性等一系列生化和物理

指标的变化ꎬ因而ꎬ一般来说冷冻肉的价格会低于

新鲜肉ꎬ然而ꎬ一些不法商家为了追求利益最大化

会将冷冻肉融化来冒充新鲜肉进行销售ꎬ因此ꎬ开
发有效的区分新鲜肉和冻融肉的方法成为了研究

热点ꎮ Ｋｉｍ 等[３２]首次利用 ２Ｄ ＳＤＳ￣ＰＡＧＥ 结合生

物质谱的方法对新鲜猪胸最长肌(１.０±０.５℃储存

６０ ｈ)和经过冻融过程的猪胸最长肌( －２０℃冷冻

４８ ｈ 后ꎬ１.０±０.５℃解冻 １２ ｈ)的肉渗出液进行了

差异蛋白质组学分析ꎮ 结果显示ꎬ２ 种猪胸最长

肌渗出液 ２Ｄ ＳＤＳ￣ＰＡＧＥ 分别检测到 ４５０ 个蛋白

点ꎬ其中 ２４ 个蛋白点的丰度表现出显著性差异ꎬ
经质谱分析进一步确证后ꎬ共发现 ２２ 个可用于区

分新鲜猪胸最长肌和经过冻融过程的猪胸最长肌

的潜在蛋白标志物(包括钙网蛋白、脯氨酰羟化

酶 β 亚基前体蛋白、血红蛋白 α 链、血红蛋白 β
链和丙酮酸激酶亚型 ３ 等)ꎮ 这一研究表明差异

蛋白质组学技术的应用成功实现了新鲜肉和冻融

肉的判别ꎬ同时也为蛋白质组学技术用于研究其

他储存方式和加工方式对肉质的影响奠定了理论

基础ꎮ

２.３　 肉的嫩度

肉的嫩度、色泽和风味等均是关系到消费者

满意度的重要属性(肉的适口性)ꎬ其中ꎬ嫩度是

最重要的组成因素ꎬ同时也是不同肉类间差异最

大的属性之一ꎮ 肉的嫩度通常被认为是生物体内

溶酶体酶、组织蛋白酶、钙激活中性蛋白酶和蛋白

酶体等多种内源性蛋白酶经过一系列的生化反应

导致的肌原纤维和结缔组织弱化的结果[３３]ꎮ 而

随着双向电泳(２￣ＤＥ)、生物质谱和生物信息学的

不断发展ꎬ蛋白质组学技术已成为阐释肉的嫩度

与 α￣肌 动 蛋 白 ( α￣ａｃｔｉｎ ) 和 肌 球 蛋 白 轻 链￣１
(ｍｙｏｓｉｎ ｌｉｇｈｔ ｃｈａｉｎ １ꎬＭＬＣ１)等部分结构蛋白、热
休克蛋白 ２７(ｈｅａｔ ｓｈｏｃｋ ｐｒｏｔｅｉｎꎬＨＳＰ２７)等热休克

蛋白、脂质抗氧化酶(ｐｅｒｏｘｉｒｅｄｏｘｉｎ￣６ꎬＰｒｄｘ￣６)等嫩

度相关蛋白标志物之间关联的不可或缺的研究工

具[３４ꎬ３５]ꎮ 例如ꎬＭｏｒｚｅｌ 等[３６]通过对屠宰后的法国

布朗德􀅰安奎坦牛的新鲜胸最长肌和老化 １４ ｄ
的胸最长肌进行 ２￣ＤＥ 分析ꎬ发现 ＨＳＰ２７ 可能是

与其嫩度相关的重要蛋白标志物ꎮ 同样地ꎬ
Ｃａｒｖａｌｈｏ 等[３７]利用 ２￣ＤＥ 结合生物质谱检测的方

法对剪切力大小不同(即嫩度不同)的 ２ 组牛肉

进行分析ꎬ发现 ２ 组牛肉之间的蛋白质种类和丰

度均存在明显差异ꎮ 质谱鉴定结果发现 ２ 组不同

嫩度的牛肉中的差异蛋白质主要包括 α￣ａｃｔｉｎ、
ＭＬＣ１、ＭＬＣ３、ＭＬＣ２Ｆ 和原肌球蛋白等结构蛋白ꎬ
ＨＳＰＢ１ 和 ＨＳＰ７０ 等与细胞组织相关的热休克蛋

白以及 β￣乳球蛋白(β￣ｌａｃｔｏｇｌｏｂｕｌｉｎꎬβ￣ＬＧ)、酰基

辅酶 Ａ 结合结构域蛋白 ６(ＡＣＢＤ６)等与代谢过

程相关的蛋白ꎬ这一结果证明不同嫩度的牛肉中

结构蛋白含量存在显著性差异ꎮ 此外ꎬＪｉａ 等[３８]

利用 ２￣ＤＥ 结合质谱鉴定的方法对不同嫩度的牛

背长肌肌肉进行了蛋白质组学分析ꎬ发现过氧化

物氧还酶 ６(ｐｅｒｏｘｉｒｅｄｏｘｉｎ ６ꎬＰｒｄｘ６)可能是影响其

嫩度的潜在蛋白质标志物ꎮ 而 Ｂｊａｒｎａｄóｔｔｉｒ 等[３９]

则通过 ｉＴＲＡＱ 同位素标记定量蛋白质组学方法

对不同嫩度的牛肉进行了分析ꎬ发现了 ３ 个均未

被报道过的与嫩度差异相关的蛋白质:三羧酸循

环相关蛋白 ２(ｏｘｏｇｌｕｔａｒａｔｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ｃｏｍｐｌｅｘ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ Ｅ２)、细胞凋亡相关蛋白(ｇａｌｅｃｔｉｎ￣１)以
及控制细胞内钙离子释放的蛋白( ａｎｎｅｘｉｎ Ａ６)ꎮ
另外ꎬ肉类的包装方式和储存时间也会影响其嫩

度ꎮ Ｍｏｃｚｋｏｗｓｋａ 等[４０]研究发现ꎬ真空贴体包装条

件下的牛背最长肌的剪切力在其储存 １４ ｄ 和

２８ ｄ后显著低于气调保鲜包装储存条件下的牛背

最长肌ꎬ同时嫩度也更佳ꎬ这是由于气调保鲜包装

９０２胡争艳ꎬ等:蛋白质组学技术在肉类鉴别及肉质分析中的应用进展



方式中氧气的存在会促进牛背最长肌中肌球蛋白

的聚合ꎬ从而使肌肉老化ꎮ 尽管上述研究结果尚

未完全阐明蛋白质标志物与肉的嫩度之间的潜在

分子机制ꎬ但为肉产业中肉质嫩度预测和动物肉

质嫩度改良方法的研究提供了理论基础ꎮ

２.４　 肉色

从销售的角度来讲ꎬ肉色是影响消费者购买

欲望的关键因素之一ꎬ消费者通常认为樱桃红色

是新鲜、可靠的健康肉的标志ꎬ而肉色的变化会直

接影响其销售情况和价格ꎬ因此ꎬ从蛋白质水平上

开展对于不同品种或不同部位肌肉肉色差异的研

究具有非常重要的意义ꎮ 以往关于肉色的研究多

关注于肌红蛋白与少数小分子之间的相互作用ꎬ
认为肉色变化与脂质氧化引起的肌红蛋白氧化密

切相关ꎮ 近年来ꎬ蛋白质组学和质谱技术开始成

为研究肉色差异的潜在生化机制的高通量分析工

具ꎮ Ｌｉ 等[４１ꎬ４２]发现绵羊肉中肌浆蛋白质的磷酸

化水平可能与其颜色的形成密切相关ꎮ 实验结果

表明ꎬ绵羊肉颜色的稳定性与肌红蛋白的磷酸化

水平呈负相关ꎬ而蛋白质的磷酸化水平则可能通

过调节肌红蛋白的糖基化和氧化还原稳定性来实

现ꎬ进而影响其颜色的形成ꎮ Ｊｏｓｅｐｈ 等[４３] 利用无

标记定量蛋白质组学的方法对具有不同肌肉颜色

稳定性的牛背长肌肌肉(颜色稳定)和腰大肌肌

肉(颜色易变)的肌浆蛋白质组分别进行了分析ꎬ
结果发现ꎬ与肌肉红色及颜色稳定性正相关的抗

氧化蛋白、分子伴侣等蛋白质均在背长肌肌肉中

过表达ꎬ而在腰大肌肌肉中过表达的蛋白质均与

肌肉红色呈负相关ꎬ这一结果也证实了要针对不

同组织部位开发不同的牛肉处理方法以改善牛肉

颜色的必要性ꎮ Ｙｕ 等[４４]利用无标记定量蛋白质

组学的方法阐明了荷斯坦牛肉在宰后 ４℃储存过

程中腰最长肌和腰大肌的颜色稳定性ꎮ 结果表明

在储存 ４ ｄ 和 ９ ｄ 后ꎬ腰最长肌比腰大肌表现出更

好的红色ꎬ而腰大肌中高铁肌红蛋白的增加比例

要明显高于腰最长肌ꎮ 另外ꎬ腰最长肌和腰大肌

的比较蛋白质组学研究结果表明ꎬ大量具有抗氧

化、保护和修复作用的有益于颜色稳定的蛋白质

在腰最长肌中过表达ꎻ而大量主要参与氧化还原

过程、三羧酸循环和线粒体电子传递过程的蛋白

质则在腰大肌中过表达ꎬ从而导致其具有较差的

颜色稳定性ꎮ 这一研究从蛋白质组学的角度阐明

了牛肉组织呈现颜色特异性的分子机制ꎮ

综上所述ꎬ目前鉴定到的与肉色稳定性相关

的蛋白质标志物主要与动物宰后肉的氧化代谢过

程相关ꎬ其存在能够延迟肉类 ｐＨ 的下降并且减

缓蛋白质的变性ꎬ因此ꎬ上述研究为开发保持肉色

的方法 (抗氧化方法或包装方式等) 提供了新

思路ꎮ

２.５　 持水性

持水性是肉质的一个重要特性ꎬ通常用滴水

损失来评价ꎬ与动物宰后的新陈代谢变化有着密

切联系ꎮ Ｌａｗｓｏｎ 等[４５] 研究表明宰后肉中整合素

(ｉｎｔｅｇｒｉｎ)蛋白的降解会导致其滴水通道的形成ꎬ
即 ｉｎｔｅｇｒｉｎ 降解越少ꎬ滴水损失率越小ꎬ肌肉持水

力越强ꎬ因此ꎬ肉中蛋白质的组成与变化对于肉的

持水性具有重要影响ꎮ 而利用差异蛋白质组学技

术研究不同持水能力的肉中蛋白质的组成与变化

对于揭示与肉持水性相关的分子机制是十分必要

的ꎮ 研究发现ꎬ不同肉类的持水能力与其表达的

多种代谢酶和热休克蛋白等的含量密切相关ꎮ 例

如ꎬＰｈｏｎｇｐａ￣Ｎｇａｎ 等[４６]对具有不同持水能力的鸡

肉进行了差异蛋白质组学分析ꎬ发现高持水能力

的鸡肉与低持水能力的鸡肉相比ꎬ含有 ５ 个高表

达、４ 个低表达的蛋白点ꎬ经基质辅助激光解吸 /
电离飞行时间质谱(ＭＡＬＤＩ￣ＴＯＦ￣ＭＳ)鉴定后发

现ꎬ这些差异蛋白质主要包括丙酮酸激酶、磷酸丙

糖异构酶等代谢酶及热休克蛋白等ꎮ 同样地ꎬＤｉ
等[４７]通过对不同持水能力的猪肉离心滴出液进

行蛋白质组学分析ꎬ质谱鉴定结果表明ꎬ４４ 个蛋

白质的丰度会随着猪肉宰后时间的增加而发生变

化ꎬ但这些蛋白质中只有 ＨＳＰ７０ 的丰度在低滴水

损失样品的滴出液中显著高于其他样品ꎬ由此推

断ꎬ在不同滴水损失的样品中ꎬ细胞内 ＨＳＰ７０ 的

含量存在明显差异ꎬ即 ＨＳＰ７０ 可能作为猪肉样品

中持水性预测的潜在标志物ꎮ Ｚｕｏ 等[４８] 通过利

用 ２Ｄ ＳＤＳ￣ＰＡＧＥ 结合基质辅助激光解吸离子飞

行时间串联(ＭＡＬＤＩ ＴＯＦ / ＴＯＦ)质谱分析方法ꎬ分
别对屠宰后 ０ ｄ、１ ｄ、７ ｄ 内的不同持水性的牦牛

背长肌进行了差异蛋白质组学分析ꎮ 结果表明ꎬ
５５ 个蛋白质的丰度随着宰后时间的增加发生了

显著变化ꎬ这些蛋白质主要包括 ４ 类:代谢酶、细
胞结构蛋白、压力相关蛋白和转运蛋白ꎬ其中ꎬ肌
球蛋白轻链、热休克蛋白 ２７ 和磷酸丙糖异构酶 ３
个蛋白质在高、低滴水损失率样品中表现出显著

性差异ꎬ可以作为肉持水能力预测的潜在标志物ꎮ

０１２ 生物技术进展 Ｃｕｒｒｅｎｔ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ



另外ꎬ生物信息学分析结果表明ꎬ这些鉴定到的蛋

白质主要参与了碳代谢、氨基酸的糖基化和生物

合成等生物学过程ꎬ这一结果对于揭示与肉类持

水性相关的分子机制具有重要意义ꎮ

２.６　 宰后代谢机制

宰后新陈代谢一直被认为是影响肉质变化的

重要因素ꎮ 研究表明ꎬ宰后肉类会发生一系列的

生化反应(ｐＨ 下降、滴水损失等)ꎬ这些生化反应

发生的过程可能会极大地影响肉类的品质ꎬ然而ꎬ
目前宰后代谢过程中肉质变化的相关分子机制仍

不清晰ꎮ 现阶段ꎬ蛋白质组学技术的应用开始从

分子水平上揭示宰后蛋白质磷酸化修饰水平的变

化与肉质变化之间存在着的密切联系ꎮ 例如ꎬ
Ｈｕａｎｇ 等[４９] 通过利用 ＳＤＳ￣ＰＡＧＥ 结合 ＭＡＬＤＩ￣
ＴＯＦ 质谱检测的方法ꎬ研究发现随着屠宰后猪背

长肌放置时间的延长ꎬ肌纤维蛋白的磷酸化水平

发生了明显变化ꎬ而肌纤维蛋白磷酸化水平的变

化则可能是与屠宰后发生猪肉肌肉僵直和肉质变

化关联的直接原因ꎮ 近期ꎬＨｕａｎｇ 等[５０] 又利用高

通量的二甲基标记定量蛋白质组学技术对屠宰

２４ ｈ 内的猪背长肌肌肉的磷酸化蛋白质组进行

了分析ꎬ定量结果发现 ９３ 个磷酸化蛋白质的 １８４
个磷酸化位点发生了显著变化ꎬ而这些发生变化

的蛋白质的生物学功能主要是与葡萄糖的代谢以

及肌肉的收缩过程相关ꎮ 由此说明ꎬ由宰后猪肉

的新陈代谢引起的肉质变化与蛋白质的磷酸化水

平具有紧密的关联ꎮ 因此ꎬ蛋白质组学技术的应

用对于动物宰后新陈代谢分子机制的研究及其与

宰后肉质变化之间的关联性研究具有重要价值ꎮ

２.７　 肉质的营养调控

一般来说ꎬ肉类的品质受到遗传、饲养条件

(包括营养条件和饲养方式等)、屠宰和储存条件

等多种因素的影响ꎮ 在动物的饲养过程中ꎬ可通

过吸收饲料中的可消化营养物质来改变机体的能

量和蛋白质的代谢水平ꎬ并最终影响动物的肉质ꎬ
因此ꎬ可以通过调整动物饲料中营养物质的组成

(如增加脂肪、氨基酸、维生素、矿物质的含量等)
和供给水平(短期禁饲等)来达到改善肉质的目

的[５１~５５]ꎮ 目前ꎬ蛋白质组学技术已逐渐应用于阐

述膳食营养物质的添加对于肉质调控的研究中ꎮ
例如ꎬＭａ 等[５４]研究发现在猪饲料中添加 １％Ｌ￣精
氨酸ꎬ能够在不影响其生长速度的前提下ꎬ使猪肉

的肌内脂肪含量增加约 ３２％ꎬ同时降低其宰后

４８ ｈ的滴水损失ꎮ 这是由于向猪饲料中添加 １％
Ｌ￣精氨酸会显著影响猪肉中与能量代谢、肌纤维

类型和结构形成等相关的蛋白质的丰度ꎬ从而使

猪肉的肌内脂肪含量增加ꎬ并达到改善肉质的目

的ꎮ 另外ꎬｄｅｌｌａ Ｍａｌｖａ 等[５５] 通过分析添加了亚麻

籽和藜麦的饲料喂养的意大利美利奴羊的差异蛋

白质组信息ꎬ评价了饲料中亚麻籽和藜麦的添加

对于羊肉嫩度的影响ꎬ研究结果显示ꎬ添加了亚麻

籽的饲料喂养的羊肉与普通无脂肪添加的饲料喂

养的羊肉相比ꎬ其肌间线蛋白和肌钙蛋白复合物

等发生了显著降解ꎬ即羊肉嫩度增加ꎬ这一结果与

不同喂养方式下羊肉剪切力的测定结果一致(添
加了亚麻籽的饲料喂养的羊肉剪切力最小)ꎻ而
喂养添加了藜麦的饲料对于羊肉的嫩度的改善作

用略低于添加了亚麻籽的饲料的喂养结果ꎮ 因

此ꎬ蛋白质组学技术的应用从分子水平上阐明了

动物饲料中营养物质的添加对于肉质改善的作用

机理ꎮ

３　 展望

目前ꎬ基于 ２￣ＤＥ 和生物质谱的蛋白质组学

技术已经成为肉类鉴别和肉质分析中高通量、结
果可靠的强有力的分析工具ꎮ 蛋白质组学技术的

发展与应用使肉的新鲜度鉴别及深加工肉制品中

肉的种类鉴定成为了可能ꎬ同时在揭示肉质特性

形成的潜在分子机制方面已经取得了一系列的进

展ꎬ在一定程度上ꎬ从分子水平上阐明了蛋白质及

生物分子之间的相互作用是影响肉质相关生化、
物理化学特性的根本原因ꎮ 然而ꎬ由于生物体是

其基因、蛋白质等相互作用的有机体ꎬ蛋白质组学

技术并不能完全解释各种生物学系统的现象ꎬ因
此ꎬ综合利用系统生物学中多组学技术(蛋白质

组学、基因组学、翻译后修饰组学、代谢组学等)
将成为未来肉质研究的重要方向ꎮ 与此同时ꎬ基
于 ＳＲＭ / ＭＲＭ 和 ＰＲＭ 的靶向蛋白质组学定量技

术也将作为非靶向蛋白质组学方法的补充ꎬ在肉

质分析相关的蛋白标志物的高通量验证中发挥越

来越重要的作用ꎮ
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