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蛋白质修饰组学在肉品质研究中的应用 

蒲强，罗嘉，沈林園，李学伟，张顺华，朱砺 
四川农业大学动物科技学院，成都 611130 

摘要: 蛋白质翻译后修饰(Post-translational modifications, PTMs)在生命体中具有十分重要的作用。生命有机体

中常见的 PTMs 有磷酸化、酰化、糖基化、泛素化、乙酰化、氧化和甲基化等。文章主要介绍了蛋白质组学在

肉制品科学方面的应用、PTMs 的主要内容以及分析蛋白修饰特性常见技术的发展，总结了 PTMs 对肌肉生理

特性的影响和蛋白质组学方法在肉质蛋白质修饰研究中的重要性及前景，讨论了利用蛋白质修饰组学技术研究

肌肉熟化过程中品质特性变化的特点。 
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Application of modification-specific proteomics in the meat-quality study 

Qiang Pu, Jia Luo, Linyuan Shen, Xuewei Li, Shunhua Zhang , Li Zhu 
College of Animal Science and Technology, Sichuan Agricultural University, Chengdu 611130, China 

Abstract:  Post-translational modifications (PTMs) play an important role in life science. The most widely studied 

protein modifications in biological science include protein phosphorylation, acylation, glycosylation, ubiquitination, 
acetylation, oxidation, methylation and so on. This review outlines current achievements in the study of protein mod-
ifications in muscle food using proteomic approaches. First we describe the general knowledge of protein modifica-
tions and then the development of proteomic approaches for the characterization of such modifications. Second, we 
describe the effects of protein modifications on muscle foods and devote our main attention to the application of pro-
teomic approaches for the analysis of these modifications. We conclude that proteomics analysis is powerful for the 
study of protein modifications and analysis of meat quality characteristics in the process of food production. 

Keywords: proteomics; muscle; post-translational modifications (PTMs); meat quality 

 

在宰后(Postmortem，PM)肌肉熟化的过程中，
呼吸系统和血液循环功能的终止将导致一系列复杂

生物学机制的发生，尤其是肌肉的新陈代谢发生了

显著改变 [1]。宰后代谢的速率和程度对大量重要的
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肉质属性有显著影响，如嫩度、保水力、肉色等，

蛋白质翻译后修饰(Post-translational modifications, 
PTMs)是造成上述性状改变的重要原因。PM肌肉中
的蛋白质经过了一系列的蛋白质修饰，如可逆磷酸

化、氧化、降解和变性，这些修饰对各项肉质性状

的变化是非常重要的。PTMs可从根本上影响肌肉中
蛋白质的生物化学性质，从而影响各项肉质指标。 
近几年对 PTMs进行了大量研究，发现了其在影
响肉质方面的潜力，尤其是肌肉蛋白质 PTMs 极大
地影响着肉质性状的发展。如蛋白氧化导致劣质肉

的产生以及营养价值的流失[2~4]；PM 蛋白磷酸化调
节酶的活动和宰后肌肉僵直过程，因此影响 pH值下
降和肉质的发展[5, 6]；蛋白的降解和变性主要决定了

肌肉的嫩度[7]。氧化、磷酸化及降解是影响肉质的

主要 PTMs形式。蛋白质是基因功能的最终体现者，
有其自身特有的活动规律，单纯在转录水平上所获

取的基因表达信息并不足以揭示其在细胞内的确切

功能。因此，需要对蛋白质的表达模式和修饰模式

进行更深入分析。而蛋白质组学研究可以从组学角

度更全面深入地揭示蛋白质特征，包括蛋白质表达

水平、PTMs、蛋白与蛋白之间相互作用等。基于质
谱技术的蛋白质组可以分析蛋白质组成、修饰以及

动态表达水平[8, 9]。在肉质科学领域，蛋白质组学是

研究不同肉品质性状形成机制的强大工具，可以对

不同的修饰方式进行分析[10]，为进一步开展影响各

项肉质性状遗传因素的研究提供有价值的信息，这

些信息有助于人们进行优质猪肉的生产。质谱技术

的发展使蛋白鉴定、位点识别以及蛋白修饰的研究

发展迅速，关于肉制品的研究主要集中于肌肉蛋白

质 PTMs，如磷酸化、氧化、降解等方面，因此蛋白
质组学分析可以作为肉质研究中的重要手段。  

1  蛋白质组学 

    功能基因的描述是后基因时代的一个重大挑战，
后基因组学工具和技术的使用极大地促进了对复杂

生物系统的深入研究。蛋白质组 (Proteome)即
PROTEins+genOME，是基因组学的延续和补充，代
表基因组在不同时相表达的所有蛋白质[11]。蛋白质

组是动态的，作为基因组表达的产物随时间、地点、

环境条件变化，具有时间性、动态性、空间性和特

异性，能在细胞和生命的整体水平上阐明生命活动

的本质和活动规律。蛋白质的研究要比基因组和转

录组更复杂，主要是由于存在 PTMs 或者基因变异
体的表达。蛋白质组学研究的目的是获得细胞蛋白

表达的信息，从而揭示基因的功能，解释遗传和环

境相互作用[12]。蛋白组学技术可以对上千的蛋白质

进行分离和定量，但蛋白质修饰在很大程度上增加

了蛋白质研究的复杂性。Ghaemmaghami 等[13]首次

报道了酵母蛋白质的完整图谱，解释了这项工作的

难度并指出其可以预测哺乳动物组织的复杂性。蛋

白质组学的主要优势是可以对单一蛋白进行详细描

述、识别断裂位点和蛋白质翻译后修饰类型，如蛋

白质氧化和磷酸化。蛋白质组学的使用在肉质研究

领域具有巨大的潜力，可以描述更多 PTMs 改变后
的蛋白质。 

2  蛋白质修饰组学 

    PTMs 是蛋白质修饰的一类重要形式，属于蛋
白质行使功能的最高级形态，也是表观遗传现象的

核心内容。PTMs 是蛋白质能够行使其功能的关键，
蛋白质修饰组学特指蛋白质组学中的翻译后修饰部

分。其研究通常以高端生物质谱仪及高质量蛋白质

修饰抗体为核心，综合运用蛋白质组学、生物化学、

细胞生物学与生物信息学手段，应用高通量定量蛋

白质修饰组学技术平台开展以蛋白质修饰 -表观遗
传为特征的新型生物标志物、靶点的高通量筛选与

鉴定。 
前体蛋白(TpP)是没有活性的，必须要经过一系

列的加工才能成为具有活性的蛋白质，无论 PTMs
是否经历了从 mRNA到成熟蛋白质的整个过程，它
在蛋白质功能方面具有极其重要的作用。PTMs增加
了蛋白质的多样性，大多数蛋白质都经历了一定的

修饰才能对不同环境因素的作用产生响应 [14]。不同

氨基酸残基修饰的异质性使蛋白质更加复杂，根据

其修饰类型可分为共价修饰和官能团修饰[15]。在生

物科学领域，广泛研究的修饰主要有磷酸化、酰化、

糖基化、泛素化、乙酰化和氧化等。PTMs是蛋白质
结构多样性的重要贡献者，并且许多蛋白可同时结

合多种类型的修饰，使蛋白质结构的多样性更加丰

富。PTMs通常出现在亚蛋白水平，因为其修饰往往
只发生在蛋白质某个特殊的位点。PTMs在大多数细
胞过程中扮演着重要的地位，如维持蛋白的结构和
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完整性、调控代谢和防御、细胞通路以及时空分布[16]。

另外，蛋白质上氨基酸残基的修饰往往和蛋白质功

能的改变紧密相连，某些特定的修饰类型能作为调

节特定蛋白激活或失活的动态开关[5,6]。蛋白质修饰

类型是人们理解蛋白质特定类型修饰功能多样性的

基础。目前虽然已经对部分修饰类型进行了注释，

但还有部分没有完成，如羧基化、巴豆酰化、琥珀

酰化。最近，Khoury等[17]报道了蛋白质修饰的多样

性和发生频率，大约有 431 种蛋白质修饰得到了注
解，并估计了它们的相对丰度，指出蛋白质糖基化

比例不到 1/5，而磷酸化比例可能较高。 
PTMs 也影响一些重要的食品特性，如保质期、
营养价值、消化率、卫生以及对消费者的吸引度等[18]。

例如，热处理广泛用于许多食品和原料的加工，包

括乳制品、肉类和谷物产品。然而，热处理可导致

蛋白质氧化、蛋白质聚集和交联修饰最终导致肉品

变质、营养结构破坏进而影响健康[19, 20]。因此，对

PTMs的研究显得尤为重要。 

3  蛋白质组学方法检测蛋白修饰 

PTMs通常发生在亚蛋白水平，因此对蛋白组分
析其特定的修饰增加了极大的挑战。通常，蛋白质

修饰特性的鉴别需要结合蛋白分离、亲和色谱、电

泳分离、氨基酸序列分析等方法[16, 21]。 

3.1  凝胶蛋白质组法 

Western blottting是一种分析蛋白质修饰最普遍
和传统的方法，可以进行特定和相对定量，其特定

抗体可以用来研究蛋白质的修饰形式，如蛋白分裂

和翻译后修饰。但是在很大程度上依赖于对一些基

础信息、修饰位点的认识并且受到特定抗体的限制。 
单向和双向凝胶电泳广泛用于蛋白质翻译及

PTMs研究，因为无论何种修饰都会导致蛋白质等电
点或者分子量的改变。如蛋白质磷酸化可导致蛋白

质等电点发生改变，因为丝氨酸、苏氨酸、酪氨酸

上的中性羟基被带负电荷的磷酸盐取代，导致蛋白

质酸度增加，二维凝胶电泳可以将其检出。另外，

如果蛋白质被降解或者部分位点糖基化，产生的碎

片的分子量会改变。因此，修饰后的蛋白质以及蛋

白的不同亚型会在凝胶上表现出不同的流动模式。 
荧光原位杂交(Fluorescence in situ hybridization, 

FISH)是在放射性原位杂交技术的基础上发展起来
的一种非放射性分子细胞遗传技术，是以荧光标记

取代同位素标记的一种新的原位杂交方法。荧光原

位杂交技术在对蛋白特定的修饰鉴定中得到了显著

发展。磷酸化蛋白质染色(分子探针)用于在一维、二
维凝胶以及蛋白质芯片的基础上鉴定包含丝氨酸、

苏氨酸、酪氨酸磷酸化后的蛋白质[22]。目前，磷酸

化蛋白染色可用来检测蛋白质磷酸化在宰后肌肉中

的变化，这种方法可以在多个样本中半定量分析蛋

白质磷酸化的变化 [5]。蛋白质氧化可以利用免疫印

迹和 DNP抗体检测巯基来进行分析，巯基是蛋白质
残基中最具有反应性的基团，通过已经鉴定的一大

批受氧化还原调控的蛋白质，发现其活性部位都含

有巯基，因此蛋白质巯基完全可以作为研究蛋白氧

化最直接的“探针”。目前，大量的蛋白质氧化分析

试剂盒已经商业化，如OxyBlot蛋白氧化检测试剂。
在对特定修饰进行染色成像后，还将对总蛋白进行

染色，如 SYPRO荧光染料。经过激光扫描凝胶可获
得蛋白修饰染色以及总蛋白染色图像，然后用图像

软件进行分析，通过比较修饰蛋白染色和总蛋白染

色的强度得到蛋白修饰水平的变化。对凝胶进行分

离后，蛋白质将从凝胶上切割下来进行质谱(Mass 
spectrometry, MS)分析。根据质谱数据可以很清晰地
知道蛋白修饰位点极其类型[23]。若蛋白质发生降解

还可以用串联质谱预测其裂解位点[24,25]。 

3.2  非凝胶蛋白质组法 

一些特定蛋白或多肽的修饰可通过为蛋白质或

多肽引入不同的同位素标记进行定量研究，对于简

单样本还可对蛋白修饰进行鸟枪法序列测定。与凝

胶技术相比，非凝胶液相色谱和串联质谱(Tandem 
mass spectrometry, LC-MS/MS) 技术的结合可以更
好地分析蛋白质修饰。另外，蛋白质样品经蛋白酶

处理后会产生多种互补或重复的肽，使用 LC-MS/ 
MS进行测序这种方法适用于亚蛋白质组、简单的蛋
白混合物以及蛋白复合物 [26]。对于大多数复杂的生

物样品，利用蛋白质组学方法对特定的修饰进行检

测是非常困难的。而特定修饰蛋白质组法可以用特

定的抗体对其进行检测，其关键是要通过 MS/MS
对蛋白或肽进行富集和纯化。 
泛抗体是指物种之间无特异性，可在物种间通
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用的形式。目前已成功研发出许多种类的可对修饰

蛋白进行富集的泛抗体(Pan antibody)，包括乙酰化、
甲基化、磷酸化、泛素化等。另外，巴豆酰化、琥

珀酰化、丙酸化、丁酰化等新型蛋白修饰的位点特

异性抗体(Sequence-specific antibody)也相继研发成
功，抗体种类涵盖了主要类型及新型蛋白质修饰通

路。由于泛抗体没有物种特异性，因此为蛋白质修

饰组学应用于肉质研究奠定了基础。 
结合 LC/MS/MS对特定修饰蛋白的富集是进行

高通量修饰蛋白质组分析比较常用的方法，另外使

用亲和色谱技术、免疫沉淀和特定修饰抗体对蛋白

富集也非常有意义。商用的磷酸化修饰抗体已广泛

应用于细胞信号通路研究[27]。磷酸化多肽也可用固

定化金属亲和层析(IMAC)或二氧化钛(TiO2)柱进行
富集[28, 29]。离子交换色谱可用于降低肽的复杂性[30]。

糖蛋白富集可以通过特定的糖凝集素抗体和二氧化

钛(TiO2)柱[31, 32]，乙酰化肽的富集可通过树脂耦合抗

体[33]\。 
蛋白经过预分离以及浓缩后，利用MS或MS/MS
对特定修饰位点进行测定，对所有候选的蛋白修饰

位点进行测序。但是如何从 LC-MS/MS产生的数据
中得到有意义的信息成为极大的挑战。因此，蛋白

质修饰计算机集成工具的发展对从大规模数据当中

得到有意义的生物信息显得非常重要，关于 PTMs的
数据库的发展将是决定蛋白修饰分析关键的一步[21]。 

4  蛋白质修饰组学在肉质研究中的应用 

骨骼肌是动物体内最丰富的组织，对于家养动物，

大约占自身体重的 30%~40%或者占胴体的 40%~ 
60%[34]。骨骼肌收缩纤维组成的细胞单元支持和协

调机体的周期运动以及姿势的维持[35]。从营养角度

来说，肌肉是重要的氨基酸来源，在某种程度上还

能提供其他重要营养物质比如矿物质、维生素和脂

肪酸，所以肌肉可以提供大部分人体健康所需的营

养素。从食品科学角度来看，由于肌肉营养价值丰

富，骨骼肌是消费者最重要的食物资源之一。 
肌肉品质性状的变化是显著影响肉类产业的一

个关键因素。尽管对导致不同肉质性状改变的机制

进行了大量深入的研究，目前还没有对肉质得到完

全的理解，因此迫切需要应用新的工具和技术来开

展相应的研究。其中，蛋白质组学是研究宰后肌肉

蛋白质变化较为优势的一项新技术。此外，还应用

在肌肉的加工和包装过程，动物生长以及遗传变异。

肌肉的质量在极大程度上受肌肉蛋白质改变的影响，

一些外部因素，比如动物生长、年龄、糖酵解和后

期蛋白质降解等都会导致蛋白质的改变[36, 37]。肉品

科学家已经对其中大量因素进行了研究，然而，潜

在的影响肉质的生物化学和物理化学机制还没有得

到完全理解，最近应用蛋白质组学在肉质领域的研

究得出了一些有价值的结果。同时对宰后早期肌肉

蛋白质的变化已经进行了大量研究，证明屠宰以后

大量的蛋白质发生了变化[4, 38~40]。肌纤维类型和肉

质(比如多汁性、风味、嫩度等)的关系还存在争议，
尤其是肌纤维类型对嫩度的影响尚不清楚 [41]。

Bouley等[42]第一次利用蛋白质组学对牛肌纤维肥大

进行了研究，发现肌肉生长抑制素基因与分子标记

有关的 11对碱基缺失有关，这种突变导致肌肉生长
抑制素蛋白表达异常。肌肉生长抑制素主要是控制

快收缩糖酵解肌纤维的增值，相对的增加了糖酵解

肌纤维在成年动物中的比例[43]。大量研究证实钙蛋

白酶在肌肉嫩度调控中起着重要作用，其活动在屠

宰以后主要受到钙蛋白酶抑制剂的作用[44, 45]。利用

蛋白质组对肌原纤维蛋白特定钙蛋白酶调节模式进

行研究，发现肌动蛋白、肌间线蛋白、肌钙蛋白和

原肌球蛋白亚型存在特定的降解模式，但是其与嫩

度之间的关系还需要进一步分析 [46]。在 RN 
(Rendement napole)基因的比较蛋白质组研究中发现
糖原储存过程中的一些酶的表达受到不同模式的调

控，并且基因突变体动物中血糖转运调节也受到了

影响[47]。进一步研究这种基因突变或许可以理解肌

肉滴水损失的分子机制。 
在肌肉向肉制品转化的过程中蛋白质修饰涉及

到了肉质发展的整个过程。肉品的蛋白质修饰发生

在动物屠宰之前以及屠宰以后。屠宰前，压力可能

影响宰后肌肉 pH值下降的速率和程度，改变蛋白质
修饰模式，从而影响肉品质性状[48]。屠宰以后，激

烈的代谢变化可以激活不同的蛋白质修饰机制(主
要是 PTMs)，以调节在 ATP短缺以及肌肉僵直过程
中酶的活性和蛋白结构。例如，蛋白磷酸化主要发

生在宰后 1~24 h，可逆磷酸化可以间接影响 pH 的
下降速率和肌肉僵直过程 [6, 49]。在肉类加工过程中

蛋白质主要发生氧化，这种氧化对肉品质的控制有
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许多负面的影响[3]。 
在肌肉中，利用蛋白质组学方法分析肌肉 PTMs
主要包括氧化、磷酸化、降解以及糖基化，这些修

饰在代谢调控和肌肉收缩方面发挥着重要的作用。

尽管目前 PTMs过程在整个食品领域中还未被探索，
但是已经开始注意 PTMs 过程在整个肌肉代谢和储
存过程中所起到的作用，尤其是氧化和磷酸化。同

时，蛋白质降解也在肉质科学领域取得了深入的研

究，因为它在调节肉质发展中扮演着重要角色，比

如嫩度。 

4.1  蛋白质磷酸化 

蛋白质的丝氨酸、苏氨酸和酪氨酸侧链是主要

的蛋白质修饰位点，特定的氨基酸修饰位点受激酶

和磷酸酶蛋白的严格控制，这些蛋白主要调节和删

除磷酸基团。磷酸化为蛋白质的激活和失活的动态

变化以及许多蛋白质的释放提供了可能，比如代谢

酶或者真核生物细胞信号通路的相关酶[50]。蛋白质

的可逆磷酸化在自然界是一种最广泛的作用机制，

磷酸化和脱磷酸作用的蛋白质调节至关重要的生物

学过程，包括代谢、信号转导和增殖分化。磷酸化

是肌肉代谢、生长发育以及肌肉多样性形成的关键

调控因子，和肌肉生长高度相关，因此，蛋白质组

学在肌肉蛋白研究中非常重要[5, 6, 51]。近几年，随着

磷酸化蛋白质组发展，蛋白质磷酸化在各种肌肉样

本进行了大量研究[52~54]。大量的肌质蛋白和肌纤维

蛋白被鉴定出发生了磷酸化，在宰后肌肉中，酶催

化糖酵解反应加快 pH下降的速率和程度，而大部分
的糖酵解酶是磷蛋白质[55]。研究表明，单个或几个

糖酵解酶的蛋白质磷酸化在糖酵解的几个限速步骤

发挥着重要作用。磷酸化激酶可以使丝氨酸磷酸化

酶磷酸化，改变其结构，转换其活动形式[56, 57]。丙

酮酸磷酸化酶磷酸化会导致更多的稳定亚型，使其

在 PSE肉中能够维持活动强度[58]。蛋白激酶的磷酸

化间接影响着糖酵解过程和 pH 下降[20]。对宰后肌

肉中蛋白质磷酸化动态变化的研究为研究蛋白质修

饰，鉴定潜在的调节蛋白提供了一个新的角度。 
磷酸化蛋白质染色(分子探针)结合一维，二维凝

胶电泳表明磷酸化蛋白染色可用来检测蛋白质磷酸

化在宰后肉中的变化[49]。这种染色方法对于磷酸化

蛋白和总蛋白在一维和二维凝胶中都表现出了高度

的特异性。结果发现，在快的 pH下降组中，整体磷
酸化水平在宰后 1 h内最高，但是 24 h后下降到最
低，在慢的 pH下降组中相反。蛋白质磷酸化水平受
到 pH下降速率和储存时间的协同影响(P<0.05)，大
部分磷酸化蛋白被鉴定出为糖酵解酶。丙酮酸激酶、

磷酸丙糖异构酶的磷酸化和宰后肌肉 pH 下降的速
率有关，表明磷酸化水平可能指导宰后肌肉中相关

蛋白的活动。肌纤维蛋白、MyLC2、肌钙蛋白 T、
原肌球蛋白和一些结构蛋白被鉴定出高磷酸化并且

随储存时间而改变。与肌质蛋白不同，肌纤维蛋白

的磷酸化模式主要随时间变化，仅有少量的受 pH下
降速率的影响。因此，肌纤维蛋白的磷酸化可能和

肌肉僵直和熟化过程相关[49]。 
宰后肌肉磷酸化的变化和 RN-以及一些常规基

因的关系也进行了研究，发现糖原磷酸化酶、磷酸

果糖激酶和丙酮酸激酶受 RN-基因的影响，因此肌

肉蛋白的蛋白磷酸化水平可能和肌肉宰后代谢中的

一些酶的活性相关 [6]。用相同的方法分析了电刺激

对肌质蛋白和肌肉嫩度的影响，结果发现，电刺激

导致肌酸激酶、二磷酸醛缩酶和丙酮酸激酶在宰后

3 h内低的磷酸化水平(P<0.05)[59]。 

4.2  蛋白质氧化 

蛋白质氧化会导致猪肉品质的急剧下降，减少

肌肉的保水力(WHC)、嫩度以及多汁性[60]。蛋白质

氧化可影响蛋白水解酶的敏感性，消化率降低和营

养价值的流失[61]。氨基酸氧化导致羰基化合物和其

他衍生品的形成，肌肉中必需氨基酸减少，直接从

赖氨酸、苏氨酸、精氨酸和脯氨酸的侧链发生氧化

是蛋白质羰基化的主要途径和机制[62]。2,4- 二硝基
苯肼(2,4- DNPH)法和蛋白质组学方法的结合广泛用
于评估肌肉蛋白质的羰基化反应。免疫学与一维二

维凝胶的结合已经应用于分析鸡肉蛋白质的氧化[63]。

一些含有羟基或者硝基酪氨酸(3-NT)的特定蛋白已
经用 DNPH 法和 3-NT 抗体得到了鉴定。烯醇酶是
水溶性肌肉蛋白中主要的羟基化类蛋白，一些其他

蛋白(肌动蛋白、热休克蛋白 70、肌酸激酶)也含有
羟基或者 3-NT。饲养对蛋白氧化水平的影响也进行
了研究，用 DNPH法和 DNP抗体研究宰后肌肉肌纤
维的氧化并且鉴定出了 7 种氧化蛋白[64]。另外，应

用 2DE 结合 DNPH 法、荧光氨基硫脲染色(FTSC)
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和质谱鉴定了在储存过程中蛋白的羟基化。烯醇酶、

醛缩酶和 L-乳酸脱氢酶的氧化状态随储存时间而改
变[18]。羟基化水平和肌质蛋白质在 2DE中表现出的
丰度有显著的相关性(P<0.05)[4]。 
随着质谱技术的发展，LC-MS/MS 被逐渐应用

于分析肉品蛋白氧化。大量研究者们利用它来分析

从 2DE当中分离的蛋白位点，鉴定出了几个特异的
氧化蛋白位点，肌酸激酶、肌动蛋白和磷酸丙糖异

构酶[64]。利用 LC-ESI-MS /MS和其他蛋白质组学方
法研究氧合肌红蛋白(OxyMb)在猪肉和牛肉中的氧
化，鉴定出一些残留在牛肉中的组氨酸结合物，并

且发现弹性蛋白酶诱导组氨酸结合物的内转方式具

有物种特异性[65]。 

4.3  蛋白质降解 

   众所周知，蛋白质的水解在肉制品储存和熟化过
程中决定着风味、质地的发展，释放具有生物活性

作用的多肽类物质[66~68]。嫩度已被视为最重要的肉

质属性之一，而大量研究证实嫩度主要受宰后肌肉

蛋白降解的影响[69]。蛋白质组学被广泛用来研究宰

后肌肉蛋白质的降解并且为观察蛋白质降解过程提

供了全新的视野。 
经典的二维凝胶方法，肌肉中蛋白质降解为许

多碎片，包括结构蛋白(肌动蛋白、肌球蛋白重链和
肌钙蛋白 T)和肌质蛋白(肌酸激酶、碳酸脱水酶和丙
酮酸激酶)[24]。此外，肌球蛋白重链降解可能导致肌

球蛋白和肌动蛋白之间的交互作用受到破坏。肌动

蛋白和肌球蛋白重链碎片被发现和肌肉嫩度相关，

结构蛋白质的降解可能导致肌肉的硬化[40]。最近，

2DE 和 FTICR-MS 技术结合用于分析肌肉中蛋白质
的降解，发现一些肌酸激酶和肌钙蛋白 T的碎片[10]。

蛋白质降解也在牛肉宰后 0~24 h熟化过程中进行了
研究，发现酰谷胱苷肽裂解酶、线粒体 ATP-基质蛋
白 SP-22、HSP27和 HSP20的完整性降低[14]。肌动

蛋白、肌酸激酶、HSP27 和晶状体蛋白碎片增加，
而分子的完整性在储存 14 d后下降[70]。 

4.4  蛋白质糖基化 

糖基化是常见的蛋白质修饰形式，影响几乎所有

的分泌蛋白和膜蛋白，研究已经观察到细胞质和核

蛋白质的糖基化，但是丰度不高。内质网和高尔基

体蛋白质的合成过程中复杂碳水化合物的组装和修

补需要糖基转移酶协调一致的活动。适当的糖基化

对蛋白质稳定，细胞间、细胞与蛋白质之间、蛋白

质与蛋白质之间的联系非常重要并且在蛋白质溶解

度和结构中扮演着极其重要的角色[71,72]。因此，糖

基化和蛋白质食品的加工来说高度相关，尤其是牛

奶和肌肉蛋白质。Saeki等[73]发现水溶性肌纤维蛋白

可以由糖基化美拉德反应获得。CHEN 等[74]发现羧

甲基纤维素钠是改善肌纤维蛋白质溶解性和热稳定

性最好的糖，可作为进一步研究肌纤维蛋白质糖基

化修饰的糖基供体。 

5  结语与展望 

尽管描述蛋白质修饰在复杂的生物系统中仍然

是一个非常具有挑战性的任务，在过去的研究中，

荧光检测、亲和层析技术和质谱技术的快速发展大

大加快了应用修饰蛋白质组学(主要是 PTMs)来揭示
蛋白质的分子特性和在生命科学中的功能。系统的

描述和解释 PTMs 过程可以通过高通量蛋白质组学
研究方法得到实现，将为生命提供大量有意义的信

息。和生命科学相比，PTMs很少的肉制品方面得到
探讨，蛋白质组学方法分析 PTMs 在食品科学、食
品安全、产品鉴别等方面显得越来越重要。 
宰后肌肉蛋白质主要受到 PTMs 和细胞外修饰，
这些修饰决定了肌肉蛋白质的生物化学和物理性质，

从而影响最终肉的质量。迄今为止，PTMs应用在肉
质研究方面主要包括磷酸化、氧化、降解，这些方

面的研究仍然处于初步发展水平。高通量蛋白质修

饰组学将系统地分析这些蛋白质修饰和和肉品加工、

遗传背景、处理和存储之间的关系，更多的修饰类

型将逐渐被发现，更多的修饰抗体将逐渐被开发，

这将有利于我们更好的理解肉质的作用机制。 
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