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　　摘要：根据茄科雷尔氏菌ｅｇ１基因，设计１对特异性引物，建立并优化实时荧光定量ＰＣＲ反应体系，并对土壤中的
茄科雷尔氏菌进行检测和评估。对采自云南省文山州５个县的１００份青枯病带菌土壤进行检测，结果表明，１００份土
壤样品中，广南县１５、２２、２４号，丘北县３１、３５、４３号，麻栗坡县６２、６７、６８号，马关县７０、７４、７８、７９、８０、８３、８４号，共１６
份土壤样品中茄科雷尔氏菌含量大于１０５ＣＦＵ／ｍＬ，预测细菌性青枯病发病风险较高；广南县１２、２０、２１、２３、２６、２７、２９
号，丘北县３０、３３、３４、３７、３８、３９、４６、４８号，麻栗坡县５０、５２、５４、５８、５９、６０、６１、６３、６４、６５、６６、６９号，马关县７１、７２、７３、７５、
７６、７７、８１、８２、８５、８６号，砚山县１、２、４、５、７、９号，共４３份土壤样品检测出的茄科雷尔氏菌含量在１０４～１０５ＣＦＵ／ｍＬ之
间，预测细菌性青枯病发病风险中等；其他土壤样品检测出的茄科雷尔氏菌含量均小于１０３ＣＦＵ／ｍＬ，预测细菌性青枯
病发病风险低，其中砚山县３、１０、８７、８８、８９、９０号，广南县１４、１９、２５、２８、９１、９２、９３号，丘北县３２、３６、４４、４９、９４、９５、９６
号，麻栗坡县５１、５７、９７、９８、９９、１００号，共２６份土壤样品中未检测出茄科雷尔氏菌。
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　　茄科雷尔氏菌［Ｒａｌｓｔｏｎｉａｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ（Ｓｍｉｔｈ）Ｙａｂｕｕｃｈｉ
ｅｔａｌ．］是世界上最重要的植物病原细菌之一，广泛分布于热
带、亚热带及温带地区。该病原细菌的寄主范围较广，可侵染

５５科数百种植物［１］。在我国，已报道有番茄、辣椒、茄子、马

铃薯、烟草、花生、生姜、沙姜、桑、蕹菜、桉树等１０余种作物受
到该病原细菌的危害，造成细菌性青枯病。该病原菌主要在

土壤中及遗落土中的病株残体上越冬，通过根部
!

叶柄或茎

部的伤口侵入后，在维管束内繁殖，并沿维管束向上发展，以

致维管束阻塞，腐烂变褐，茎、叶因得不到水分、养分的供应而

萎蔫［２］。调查研究表明，由该病原菌造成的烟草青枯病极为

严重，给我国西南地区及长江下游流域的烟草生产带来了很

大威胁［３］。其中个别年份烟草青草枯病暴发流行，发病重的

地块，产量损失达 ８０％左右，造成毁灭性损失［４］。此外，受该

病原菌感染的番茄、茄子、辣椒等茄科作物的产量会大幅减

少，带来严重的经济损失［５－７］。因此，对温室或大田可能存在

的病菌进行早期检测，对于适时控制病害的发生有着极为重

要的意义。

近年来，随着分子生物学技术的快速发展，实时荧光定量

ＰＣＲ技术在植物病害研究上也不断深入并广泛在多种病原
菌定量检测中应用，极大地提高了植物病害的检测效

率［８－１１］。Ｎｉｃｈｏｌｓｏｎ等利用实时荧光定量技术建立了小麦茎
基部病原物的定量检测方法［１２］；潘娟娟等利用 ＲＴ－ＰＣＲ技
术建立了定量检测小麦条锈菌（Ｐｕｃｃｉｎｉａｓｔｒｉｉｆｏｒｍｉｓｆ．ｓｐ．
ｔｒｉｔｉｃｉ）潜伏侵染的方法，对小麦条锈病进行早期检测，指导病
害的预测［１３－１４］。目前，国内外未有利用该方法对茄科雷尔氏

菌进行检测的报道，本研究拟查阅文献并分析茄科雷尔氏菌

基因序列的保守区，设计相关的荧光定量 ＰＣＲ的特异性引
物，并应用建立的方法对采自云南省各个地区土壤中的病原

菌进行早期检测。

１　材料与方法

１．１　试验材料
茄科雷尔氏菌（Ｒａｌｓｔｏｎｉａｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ）标准菌株 Ｙ４５，由

云南 省 农 业 科 学 烟 草 研 究 院 提 供；软 腐 果 胶 杆 菌

（Ｐｅｃｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｃａｒｏｔｏｖｏｒｕｍｓｕｂｓｐ．ｃａｒｏｔｏｖｏｒｕｍ）ＭＹ９，由笔者实
验室保存；细菌基因组ＤＮＡ提取试剂盒（ＢｉｏＴｅｋｅ），购自生工
生物工程（上海）股份有限公司；土壤 ＤＮＡ提取试剂盒（美国
ＭＯＢＩＯ），购自北京宝杰罗生物科技有限公司；ＰＣＲ引物由宝
生物工程（大连）有限公司合成；ＴａＫａＲａＳＹＢＲＰｒｅｍｉｘＥｘＴａｑ
（ＰｅｒｆｅｃｔＲｅａｌＴｉｍｅ）试剂盒，购自宝生物工程 （大连）有限公
司；荧光定量ＰＣＲ仪器（ＢＩＯ－ＲａｄＩＱＴＭ５），由云南农业大学
生物多样性国家工程中心提供。

云南省文山州５个县（广南县、丘北县、麻栗坡县、马关
县、砚山县）的１００份土壤样品，由云南省文山州烟草公司协
助采集。
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１．２　试验方法
１．２．１　茄科雷尔氏菌标准菌株ＤＮＡ提取与检测　使用细菌
基因组ＤＮＡ提取试剂盒（ＢｉｏＴｅｋｅ）提取茄科雷尔氏菌标准菌
株Ｙ４５的 ＤＮＡ，于微量分光光度计下检测 ＤＮＡ浓度及
Ｄ２６０ｎｍ／Ｄ２８０ｎｍ值，－２０℃保存备用。
１．２．２　土壤ＤＮＡ提取与检测　使用土壤 ＤＮＡ提取试剂盒
（美国 ＭＯＢＩＯ）进行土壤中烟草青枯病病菌基因组 ＤＮＡ的
提取，具体操作步骤参照试剂盒说明书。提取结果经１％琼
脂糖凝胶电泳检查。ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００超微量分光光度计检测
土壤总ＤＮＡ浓度和纯度，－２０℃保存备用。
１．２．３　引物设计与合成　使用 ＰｒｉｍｅｒＰｒｅｍｉｅｒ５．０，根据
ＧｅｎＢａｎｋ中茄科雷尔氏菌 ｅｇ１基因部分序列设计 １对引物
ＲＳ－１：５′－ＧＴＧＣＣＴＧＣＣＴＣＣＡＡＡＡＣＧＡＣＴ－３′；ＲＳ－２：５′－
ＧＡＣＧＣＣＡＣＣＣＧＣＡＴＣＣＣＴＣ－３′，ＰＣＲ引物由宝生物工程（大
连）有限公司合成。

１．２．４　引物特异性检测　以茄科雷尔氏菌标准菌株 Ｙ４５的
ＤＮＡ为模板，标准菌株Ｙ４５的基因组ＤＮＡ为阳性对照，软腐
果胶杆菌ＭＹ９的ＤＮＡ为阴性对照，ｄｄＨ２Ｏ为空白对照，应用
引物ＲＳ－１、ＲＳ－２进行普通ＰＣＲ和 ＲＴ－ＰＣＲ扩增，检测引
物特异性。

茄科雷尔氏菌普通ＰＣＲ反应体系：２．５μＬＢｕｆｆｅｒ，２．０μＬ
ｄＮＴＰＭｉｘ，引物ＲＳ－１、ＲＳ－２各０．５μＬ，１．０μＬＴａｑＥｎｚｙｍｅ，
２５μＬＤＮＡ模板，ｄｄＨ２Ｏ补足２５．０μＬ。反应条件：９５℃预
变性１ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，６０℃退火３０ｓ，７２℃延伸１ｍｉｎ，
共３０个循环；７２℃延伸１０ｍｉｎ。ＰＣＲ产物经１％琼脂糖凝胶
电泳检测后，凝胶成像系统分析试验结果。

茄科雷尔氏菌 ＲＴ－ＰＣＲ反应体系：引物 ＲＳ－１、ＲＳ－２
各０．５μＬ，１２．５μＬＳＹＢＲＰｒｅｍｉｘＥｘＴａｑ，２．０μＬＤＮＡ模板，
ｄｄＨ２Ｏ补足２０．０μＬ。
１．２．５　ＲＴ－ＰＣＲ标准曲线的建立及引物灵敏度检测　取茄
科雷尔氏菌 Ｙ４５的 ＤＮＡ，并将 ＤＮＡ进行梯度稀释，即取
１０μＬＤＮＡ加入到９０μＬｄｄＨ２Ｏ中，把 ＤＮＡ的浓度稀释成
１０－１，并依次稀释成１０－２、１０－３、１０－４、１０－５、１０－６，以ｄｄＨ２Ｏ为
空白对照，ＲＴ－ＰＣＲ反应体系参照“１．２．４”节中青枯病菌
ＲＴ－ＰＣＲ的反应体系。
１．２．６　土壤样品中茄科雷尔氏菌的荧光定量ＰＣＲ检测　反
应体系参照“１．２．４”节中青枯病菌ＲＴ－ＰＣＲ的反应体系。

２　结果与分析

２．１　引物特异性检测结果
用所设计的引物 ＲＳ－１、ＲＳ－２对茄科雷尔氏菌标准菌

株Ｙ４５的ＤＮＡ进行ＰＣＲ扩增，结果（图１）表明，仅茄科雷尔
氏菌Ｙ４５菌株基因组ＤＮＡ能扩增出２９０ｂｐ的特异性条带，
与预测结果一致。说明所设计的引物具有特异性，能够区别

于其他病原菌。

２．２　土壤样品中青枯病菌的荧光定量ＰＣＲ检测结果
由表１可知，１００份土壤样品中，广南县１５、２２、２４号，丘

北县３１、３５、４３号，麻栗坡县６２、６７、６８号，马关县７０、７４、７８、
７９、８０、８３、８４号，共１６份土壤样品中检测到的茄科雷尔氏菌
含量较高（大于１０５ＣＦＵ／ｍＬ），预测细菌性青枯病发病风险
较高；广南县１２、２０、２１、２３、２６、２７、２９号，丘北县３０、３３、３４、

３７、３８、３９、４６、４８号，麻栗坡县 ５０、５２、５４、５８、５９、６０、６１、６３、
６４、６５、６６、６９号，马关县 ７１、７２、７３、７５、７６、７７、８１、８２、８５、８６
号，砚山县１、２、４、５、７、９号，共４３份土壤样品中检测出的茄
科雷尔氏菌含量在１０４～１０５ＣＦＵ／ｍＬ之间，预测细菌性青枯
病发病风险中等；其他土壤样品检测出的茄科雷尔氏菌含量

均小于１０３ＣＦＵ／ｍＬ，预测细菌性青枯病发病风险低，其中砚
山县３、１０、８７、８８、８９、９０号，广南县１４、１９、２５、２８、９１、９２、９３
号，丘北县３２、３６、４４、４９、９４、９５、９６号，麻栗坡县 ５１、５７、９７、
９８、９９、１００号，共２６份土壤样品中未检测出茄科雷尔氏菌。

３　讨论

茄科雷尔氏菌（Ｒ．ｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ）是一种危害严重的土传
病害病原菌，具有非常广泛的宿主范围，在世界各地均有分

布［１５］，其中以茄科中的寄主种类最多，茄科雷尔氏菌可以引

起茄科作物上重要的细菌性病害，在严重发生的年份甚至造

成绝收［１６］。因此，在发病前快速、准确地检测田间土壤中茄

科雷尔氏菌的数量和动态变化规则能为该病的测报、防治策

略或防控措施的制定和应用，以及品种田间抗性评价提供重

要的科学依据［１７］。

传统的茄科雷尔氏菌检测方法存在检测周期长、操作复

杂、灵敏度不高等缺点，不能较好地满足检测工作的要求。随

着分子生物学技术的发展，实时荧光定量 ＰＣＲ技术具有快
速、灵敏度高、特异性强的特点，可高通量定量检测土壤中病

原菌数量，可提前对烟草等茄科细菌性青枯病发生风险进行

评估，已经广泛运用于多种土传病原菌的快速检测研究领域

中［１８］。本研究中建立的茄科雷尔氏菌的实时荧光定量 ＰＣＲ
快速检测体系，为该病原菌的快速检测提供了新的方法，且能

够实时监测作物病害发生发展过程中病原菌的动态变化，为

病原菌的预测预报及病害防控奠定了基础。

４　结论

本研究利用实时荧光定量 ＰＣＲ建立了茄科雷尔氏菌的
快速检测技术体系，并用该方法对来自云南省文山州５个县
的１００份土壤样品进行了检测，１６份土壤中茄科雷尔氏菌总
数均大于１０５ＣＦＵ／ｍＬ，预测细菌性青枯病发生风险较高；４３
份土壤样品检测出的茄科雷尔氏菌含量在１０４～１０５ＣＦＵ／ｍＬ之
间，预测细菌性青枯病发病风险中等；１５份土壤样品检测出的茄
科雷尔氏菌含量均小于１０３ＣＦＵ／ｍＬ，预测细菌性青枯病发病风
险低；其余２６份土壤样品中未检测出茄科雷尔氏菌。
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表１　１００份土壤样品中青枯病菌的荧光定量ＰＣＲ检测结果

样品编号　　

平板

检测

菌落

数（个）

普通

ＰＣＲ
检测

结果

荧光定量ＰＣＲ

ＣＴ值
病菌数

的对数ｘ
［ｌｇ（ＣＦＵ／ｍＬ）］

１０ｘ
（ＣＦＵ／ｍＬ）

砚山县１ ２ ＋ ２８．１３ ４．０３９５１１９１ １０９５２．４６６
砚山县２ １０ ＋ ２７．３１ ４．２７７７４５５０ １８９５５．９４７
砚山县３ ０ －
砚山县４ ６ ＋ ２８．１１ ４．０４５３２２４９ １１０９９．９８７
砚山县５ ３ ＋ ２６．３１ ４．５６８２７４２６ ３７００６．１８０
砚山县６ ２ ＋ ２９．３１ ３．６９６６８７９３ ４９７３．７９６
砚山县７ １０ ＋ ２８．２３ ４．０１０４５９０４ １０２４３．７５２
砚山县８ ４ ＋ ２９．０３ ３．７７８０３６０３ ５９９８．４０８
砚山县９ ９ ＋ ２７．２７ ４．２８９３６６６５ １９４７０．０３１
砚山县１０ ０ －
广南县１１ １２ ＋ ２９．１２ ３．７５１８８８４４ ５６４７．９１９
广南县１２ ３４ ＋ ２７．１６ ４．３２１３２４８１ ２０９５６．７９２
广南县１３ ６ ＋ ３２．１１ ２．８８３２０７４４ ７６４．２０１
广南县１４ ２７ －
广南县１５ １２ ＋ ２２．４７ ５．６８３９０４７１ ４８２９５２．８２０
广南县１６ １１ ＋ ２９．１８ ３．７３４４５６７１ ５４２５．７１２
广南县１７ ３ ＋ ３０．６６ ３．３０４４７４１４ ２０１５．９２４
广南县１８ ２ ＋ ２９．６７ ３．５９２０９７６２ ３９０９．２８８
广南县１９ １０ －
广南县２０ １８ ＋ ２７．２２ ４．３０３８９３０９ ２０１３２．２８６
广南县２１ ８ ＋ ２６．６６ ４．４６６５８９１９ ２９２８１．２２２
广南县２２ ２３ ＋ ２４．０６ ５．２２１９６３９７ １６６７１０．８９２
广南县２３ ４４０ ＋ ２５．２２ ４．８８４９５０６１ ７６７２７．４２３
广南县２４ ６４０ ＋ ２４．１９ ５．１８４１９５２４ １５２８２５．２９２
广南县２５ ２１ －
广南县２６ ０ ＋ ２５．１７ ４．８９９４７７０５ ７９３３７．２３８
广南县２７ １１ ＋ ２６．３３ ４．５６２４６３６８ ３６５１４．３５９
广南县２８ ５１ －
广南县２９ ３４ ＋ ２７．５２ ４．２１６７３４４６ １６４７１．５５０
丘北县３０ ３２ ＋ ２６．１９ ４．６０３１３７７１ ４００９９．３８５
丘北县３１ １６ ＋ ２３．９９ ５．２４２３００９９ １７４７０３．２５１
丘北县３２ ３９ －
丘北县３３ ６８０ ＋ ２５．４６ ４．８１５２２３７１ ６５３４６．７０７
丘北县３４ ７６４ ＋ ２４．９２ ４．９７２１０９２４ ９３７７９．７８６
丘北县３５ ６２５ ＋ ２３．８８ ５．２７４２５９１５ １８８０４３．８５６
丘北县３６ ２２ －
丘北县３７ ２６ ＋ ２７．６６ ４．１７６０６０４３ １４９９８．９３５
丘北县３８ ２８ ＋ ２７．３１ ４．２７７７４５５０ １８９５５．９４７
丘北县３９ ２１ ＋ ２８．２６ ４．００１７４３１７ １００４０．２１９
丘北县４０ １７ ＋ ２９．３８ ３．６７６３５０９６ ４７４６．２５４
丘北县４１ ２０ ＋ ２８．６４ ３．８９１３４２２４ ７７８６．４９９
丘北县４２ １９ ＋ ２８．３３ ３．９８１４０６１６ ９５８０．８９７
丘北县４３ ３ ＋ ２４．３６ ５．１３４８０５３５ １３６３９７．１６６
丘北县４４ ２６ －
丘北县４５ １９ ＋ ２８．３４ ３．９７８５００８７ ９５１７．０１８
丘北县４６ ３３ ＋ ２７．４４ ４．２３９９７６７６ １７３７７．０７８
丘北县４７ ２９ ＋ ２８．３１ ３．９８７２１６７３ ９７０９．９４４
丘北县４８ ２１ ＋ ２５．２２ ４．８８４９５０６１ ７６７２７．４２３
丘北县４９ ３７ －
麻栗坡县５０ ２６ ＋ ２８．１７ ４．０２７８９０７６ １０６６３．２７９
麻栗坡县５１ ０ －

　续表１

样品编号　　

平板

检测

菌落

数（个）

普通

ＰＣＲ
检测

结果

荧光定量ＰＣＲ

ＣＴ值
病菌数

的对数ｘ
［ｌｇ（ＣＦＵ／ｍＬ）］

１０ｘ
（ＣＦＵ／ｍＬ）

麻栗坡县５２ １７ ＋ ２６．３１ ４．５６８２７４２６ ３７００６．１８０
麻栗坡县５３ ８ ＋ ２９．３７ ３．６７９２５６２５ ４７７８．１１１
麻栗坡县５４ １８ ＋ ２７．６６ ４．１７６０６０４３ １４９９８．９３５
麻栗坡县５５ １３ ＋ ２８．４７ ３．９４０７３２１３ ８７２４．３３１
麻栗坡县５６ ７ ＋ ２９．１１ ３．７５４７９３７３ ５６８５．８２８
麻栗坡县５７ ４ －
麻栗坡县５８ １４５ ＋ ２５．３９ ４．８３５５６０７２ ６８４７９．５２２
麻栗坡县５９ ２１０ ＋ ２５．１８ ４．８９６５７１７６ ７８８０８．２６４
麻栗坡县６０ １６０ ＋ ２４．９７ ４．９５７５８２８０ ９０６９４．８８６
麻栗坡县６１ １８９ ＋ ２５．１３ ４．９１１０９８２０ ８１４８８．８５２
麻栗坡县６２ ３ ＋ ２３．８８ ５．２７４２５９１５１８８０４３．８５８
麻栗坡县６３ ５５ ＋ ２５．０９ ４．９２２７１９３５ ８３６９８．８２３
麻栗坡县６４ ２３ ＋ ２７．１８ ４．３１５５１４２４ ２０６７８．２７２
麻栗坡县６５ １４６ ＋ ２４．９１ ４．９７５０１４５３ ９４４０９．２４５
麻栗坡县６６ １９０ ＋ ２５．２２ ４．８８４９５０６１ ７６７２７．４２３
麻栗坡县６７ ３４ ＋ ２３．７８ ５．３０３３１２０３２０１０５３．６８１
麻栗坡县６８ ０ ＋ ２４．３９ ５．１２６０８９４８１３３６８７．０９４
麻栗坡县６９ ６６ ＋ ２５．２２ ４．８８４９５０６１ ７６７２７．４２３
马关县７０ ４３ ＋ ２３．１２ ５．４９５０６１０１３１２６５１．８５６
马关县７１ １６ ＋ ２６．９９ ４．３７０７１４７０ ２３４８０．８９８
马关县７２ ０ ＋ ２８．０４ ４．０６５６５９５０ １１６３２．１３７
马关县７３ １１ ＋ ２４．９５ ４．９６３３９３３８ ９１９１６．４７８
马关县７４ ２１ ＋ ２３．８８ ５．２７４２５９１５１８８０４３．８５８
马关县７５ １５ ＋ ２６．７７ ４．４３４６３１０３ ２７２０３．８９１
马关县７６ １ ＋ ２７．３４ ４．２６９０２９６３ １８５７９．３１２
马关县７７ ２１ ＋ ２７．１２ ４．３３２９４５９６ ２１５２５．１３９
马关县７８ １９ ＋ ２４．３１ ５．１４９３３１７８１４１０３６．５８５
马关县７９ ２６ ＋ ２４．２９ ５．１５５１４２３６１４２９３６．２４２
马关县８０ ３３ ＋ ２４．３７ ５．１３１９０００６１３５４８７．７５９
马关县８１ １９３ ＋ ２５．０１ ４．９４５９６１６５ ８８３００．１９２
马关县８２ ２６３ ＋ ２４．９３ ４．９６９２０３９５ ９３１５４．５２４
马关县８３ ４３５ ＋ ２４．７５ ５．０２１４９９１３１０５０７４．９３５
马关县８４ ４２５ ＋ ２４．２４ ５．１６９６６８８０１４７７９８．０８２
马关县８５ ６９ ＋ ２６．７７ ４．４３４６３１０３ ２７２０３．８９１
马关县８６ ６０ ＋ ２７．５１ ４．２１９６３９７４ １６５８２．１０８
砚山县８７～９０ ０ －
广南县９１～９３ ０ －
丘北县９４～９６ ０ －
麻栗坡县９７～１０００ －

　　注：“＋”表示有条带，“－”表示无条带；ｘ＝（４２．０３４－ＣＴ）／

３４４２。
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番茄叶绿素 ａ／ｂ结合蛋白基因 ｃａｂ－１ａ的克隆与定位
朱彬彬１，崔百明１，向本春２

（１．石河子大学生命科学学院，新疆石河子８３２０００；２．石河子大学农学院，新疆石河子８３２０００）

　　摘要：在进行酵母双杂交试验时发现，马铃薯Ｙ病毒 ＨＣ－Ｐｒｏ蛋白与番茄未知蛋白发生相互作用，经测序、Ｂｌａｓｔ
比对，确认其为番茄叶绿素ａ／ｂ结合蛋白Ｃａｂ－１Ａ，Ｇｅｎｅｂａｎｋ序列号为ＸＭ＿０１０３１８６１０．１。为初步验证这一发现，设计
引物，然后以番茄ｃＤＮＡ文库为模板，克隆出７９８ｂｐ的 ｃａｂ－１ａ全长序列，并构建了 ｃａｂ－１ａ基因的亚细胞定位载体
ｐＳＰＧＦＰ－Ｃａｂ－１Ａ，并运用叶盘法将其转化到烟草表皮细胞中，在荧光共聚焦显微镜下观察其定位情况。结果表明，
ｃａｂ－１ａ基因编码的Ｃａｂ－１Ａ－ｌｉｋｅ蛋白位于细胞核和细胞质中，为与马铃薯Ｙ病毒（ｐｏｔａｔｏｖｉｒｕｓＹ，ＰＶＹ）蛋白 ＨＣ－
Ｐｒｏ（ｈｅｌｐｅｒｃｏｍｐｏｎｅｎｔｐｒｏｔｅｉｎａｓｅ）相互作用的后续研究奠定理论基础。
　　关键词：番茄；叶绿素ａ／ｂ；蛋白Ｃａｂ－１Ａ；亚细胞定位；ＧＦＰ；烟草表皮细胞
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　　光合作用是地球上生命现象的基础，高等植物光合作用
光能的捕获与传递主要是通过光捕获叶绿素 ａ／ｂ结合蛋白
（ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌａ／ｂｂｉｎｄｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎ，Ｃａｂ）来完成［１］，在高等植物

中大部分叶绿素分子都结合在光系统Ⅰ（ＰＳⅠ）和光系统Ⅱ
（ＰＳⅡ）的天然色素蛋白复合物上［２］。这些蛋白复合物共同

组成一个很重要而又很庞大的家族，但特点又不是很明显。

光捕获叶绿素 ａ／ｂ结合蛋白 Ｃａｂ是一类能捕获光能，并把光
能转化成电能迅速传至光反应中心引起光化学反应的色素蛋

白，这些蛋白复合体由属于同一家族的色素结合蛋白与色素

结合而形成，然后通过色素结合蛋白的跨膜区将其锚定在类

囊体膜上。高等植物中大部分的叶绿素分子都结合在 ＰＳⅠ、
ＰＳⅡ的捕光色素蛋白复合物上，其中ＰＳⅡ捕光色素蛋白复合
物结合的叶绿素约占类囊体膜上色素量的５０％［３］，除与光能

的传递相关之外，其在响应外界生物胁迫方面也发挥着重要

作用［４－５］，且随着电子晶体学研究方法的发展，对Ｃａｂ蛋白晶
体结构的分析也日趋深入［６］。

叶绿素ａ／ｂ结合蛋白由定位于细胞核内的 ｃａｂ基因编
码［７］，核基因ｃａｂ转录产生的ｍＲＮＡ在细胞质的８０Ｓ核糖体
上翻译合成前体多肽，这些前体多肽被运进叶绿体并被加工

切割成成熟蛋白，其转移过程借助于被称为过渡肽（ｔｒａｎｓｉｔ
ｐｅｐｔｉｄｅ）或引导肽（ｌｅａｄｅｒｐｅｐｔｉｄｅ）的 Ｎ末端扩展序列。过渡
肽和切割位点下游６—１５氨基酸残基区域是Ｃａｂ蛋白前体的
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