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摘　要： 质体蓝素（Phytocyanin，PC）是植物特有的一类Ⅰ型小分子蓝铜蛋白，可在植物生长发育及应对逆境

胁迫过程中发挥调控作用。但目前对 PC 蛋白的功能研究较为有限，其分子作用机制尚不清楚。本文综述了 PC
蛋白的结构特征、分类及其基因的表达模式，并对近年来 PC 蛋白调控植物生长发育、应对生物及非生物胁迫

方面的研究进展进行了总结。此外，对未来研究方向及面临的挑战进行了讨论，旨在为进一步理解 PC 蛋白的

分子作用机制及植物抗逆品种的选育提供参考。
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Abstract： Phytocyanins  (PCs)  are  a  class  of  plant-specific  typeⅠsmall-molecule  blue-copper  proteins  in-

volved  in  regulating  plant  growth,  development,  and  stress  responses.  Despite  their  importance,  functional

analysis of PC proteins remains limited, and their molecular mechanisms are not fully understood. This review

examines the structural features, classification, and expression patterns of PC proteins. In addition, it summa-

rizes recent advancements in the study of PC proteins, focusing on their roles in plant growth, development,

and responses to biotic and abiotic stresses. Unresolved issues and challenges in PC research are also dis-

cussed. This work aims to provide a theoretical reference for understanding the molecular mechanisms of PC

proteins and for breeding stress-resistant crop cultivars.

Key words：Phytocyanin；Gene function；Molecular mechanism；Stress

铜（Cu）作为细胞维持正常生理功能所必需

的一种微量元素，主要以离子形式（Cu2 + 或 Cu + ）

与蛋白质结合形成铜蛋白，参与细胞内的电子传

递、光合磷酸化、氧运输、铁代谢等一系列生命
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活动[1]。为了便于对数量大、种类庞杂的铜蛋白家

族进行研究， Malkin 等 [2] 利用光谱分析和电子顺

磁共振波谱分析等方法，将铜蛋白分为Ⅰ、Ⅱ、

Ⅲ型。蓝铜蛋白（Blue copper proteins，BCP）属

于Ⅰ型铜蛋白，是一种顺磁性的 Cu2 + 结合蛋白，

主要包括小分子蓝铜蛋白（Small blue proteins）、

蓝铜氧化酶（Blue oxidases）、凝血因子（Coagu-
lation factors）3 个亚类 [3]。研究表明，BCP 最早

于细菌中被发现，随后发现也广泛存在于植物中，且

在细菌和植物中多以小分子蓝铜蛋白的形式存在[4]。

此外，BCP 可能主要通过调控电子从供体转移至

受体的过程来参与光合玫瑰菌和植物的光合作用[5]。

质体蓝素（Phytocyanin，PC）是一类植物特

有的Ⅰ型小分子蓝铜蛋白，具有典型的蓝色吸收峰

和紫外荧光发射峰[6]。大部分 PC 蛋白都具有铜结

合中心。在铜结合中心，Cu2 + 与 PC 蛋白上的两

个组氨酸（His）、一个半胱氨酸（Cys）、一个

甲硫氨酸（Met）或一个谷氨酰胺（Gln）残基配

位，形成一个四配位平面正方形结构 [7-9]（图 1）。

根据是否具有铜结合中心及配位氨基酸残基的种

类，植物 PC 蛋白可被进一步分为 4 个亚家族：早

期结瘤素样蛋白（Early nodulin-like protein，ENO-
DL）、 花 青 苷 样 蛋 白 （Uclacyanin-like  protein，

UCL）、漆树蓝样蛋白（Stellacyanin-like protein，

SCL）和质体蓝素样蛋白（Plantacyanin-like pro-
tein，PLCL）[10, 11]。4 个亚家族成员间的氨基酸组

成存在明显差异（附图 11）），这可能是造成植物

PC 蛋白结合其他分子或者互作能力差异的原因，

同时也使得 PC 家族成员的功能呈现多样性。

PC 蛋白广泛存在于不同的植物当中，可能参

与多种生理、生化过程，如电子传递、氧化还原

反应、根瘤形成和叶片衰老等。PC 蛋白家族成员

间功能上的不同，除了氨基酸组成的差异，还可

能与其在不同植物种类、组织、发育阶段及环境

影响下表达模式的差异，以及其在细胞中的定位

差 异 有 关。 如 ， UCL 蛋 白 主 要 存 在 于 拟 南 芥

 （Arabidopsis thaliana (L.) Heynh.）等双子叶植物

中，定位于细胞质外体，可能参与花粉壁发育或

凯氏带的形成和稳定过程[12-14]，而另一亚家族的

SCL 蛋白则多在细胞质和细胞器中高表达，主要

参与抗氧化反应和激素的合成[15-18]。此外，PLCL
蛋白也被发现主要定位于叶绿体中，可能参与植

物光合作用电子传递和信号传导等过程[19-22]，而

ENODL 蛋白则主要在豆科植物的根瘤中表达，可

能参与根瘤形成和固氮等过程[23, 24]。

近年来，随着基因组测序技术的发展和应用，

研究人员已经对拟南芥[25]、水稻 [10]（Oryza sativa
L.）、玉米 [26]（Zea mays L.）、蒺藜苜蓿 [27]（Me-
dicago  truncatula Gaertn.）、 白 菜 [28]（Brassica
rapa var. glabra Regel）、甘蓝型油菜 [29]（Brassi-
ca  napus L.）、 棉 花 [30, 31]（Gossypium  hirsutum
spp.）、 铁 皮 石 斛 [32]（Dendrobium  officinale Ki-
mura & Migo）、 蝴 蝶 兰 [33]（Phalaenopsis  aphro-
dite Rchb.  f.）、 杨 [34]（Populus）、 大 豆 [35]（Gly-
cine max (L.) Merr.）等植物中 PC 蛋白基因家族

成员的分布、分类和进化关系进行了较为系统的

研究。其中，我们对拟南芥、水稻、棉花和大豆

的 PC 蛋白进化关系进行了分析并作图（相关序

列见附表 12）），由图 2 可以了解这些植物之间的

亲缘关系。此外，对其在不同组织、发育阶段以

及不同环境条件下的表达模式也进行了分析比

较[10, 25-35]。同时，通过转基因技术和分子生物学方

法，研究者对 PC 蛋白在植物生长发育和环境适应

过程中所发挥的作用也进行了探索。如，在豆科

植物中，一些 PC 蛋白被证实能够促进植物根瘤的

形成，并提高固氮效率 [23, 24, 36]。在拟南芥中，PC
蛋白受 PIFs 转录因子和 miR408 的调控，参与调
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图 1　PC蛋白氨基酸残基和 Cu构成的四配位平面正方形
结构

Fig. 1　Four coordinate planar square structure
composed of four amino acid residues and Cu

 

1~2）如需查阅附件内容请登录《植物科学学报》网站（http://www.plantscience.cn）查看本期文章。

　第 5 期 贾雁茹等：植物 Phytocyanin 蛋白家族研究进展 645

http://www.plantscience.cn


节叶片衰老过程[21]。这些研究结果为揭示 PC 蛋白

在植物生命活动中的重要作用提供了依据。

总之，PC 蛋白作为一类具有结构特异性和功

能多样性的Ⅰ型蓝铜蛋白，其家族成员在结构域、

铜配体残基、光谱特性等方面存在的差异，反映

了它们可能在不同的生理过程和逆境胁迫适应过

程中发挥着不同的作用。然而，目前对于 PC 蛋白

的研究尚处于初级阶段，需要进一步探究其在植

物生长发育以及抗逆境胁迫中发挥的生物学功能

和相关作用机制。本文总结了 PC 蛋白的结构特征、

分类和表达模式，并讨论了 PC 蛋白功能研究中所

面临的挑战和问题，为进一步在分子水平上阐明

其生物学功能提供参考。 

1　植物 PC 蛋白的结构特征及基因表达模
式分析

 

1.1　结构特征及分类

植物 PC 蛋白由一条或两条多肽链组成，每条

多肽链约 100 个氨基酸残基。大多数植物 PC 蛋白

的分子量在 10~20 kDa。PC 蛋白的三级结构一般

由 8 个反向平行 β 折叠和两个 α 螺旋组成，形成

一个类似桶状的结构，而其结合的 Cu2 + 则位于桶

顶部的中心位置[37]。此外，PC 蛋白一般由 4 个结

构域组成。其中，结构域Ⅰ为内质网靶向信号序列

 （Signal peptide，SP），负责将 PC 蛋白运输到

细胞外。结构域Ⅱ为铜结合结构域（Plastocyanin-

 

不同颜色代表 PC 蛋白的不同分支。

Different color represents different branches of PC proteins.
图 2　不同植物中 PC蛋白的系统发育分析

Fig. 2　Phylogenetic analysis of PC proteins from different plant species
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like domain，PLCD），属于铜氧还蛋白（Cupre-
doxin），具有Ⅰ型蓝铜蛋白结合位点，并含有 N-
连接糖基化位点。结构域Ⅲ为类似于植物细胞壁糖

蛋白的阿拉伯半乳糖蛋白（Arabinogalactan pro-
tein （AGP）-like region，ALR）结构，富含 Ala、

Pro、Ser、Thr 和 Gly 等残基，并含有回文序列，

可确保 PC 蛋白能够被整合到细胞壁中并完成组

装[38, 39]。 结 构 域 Ⅳ为 Glycosylphosphatidylinosi-
tol（GPI）锚定信号序列，使带有 GPI 的 PC 蛋白

具有锚定到细胞膜的能力[11]（图 3）。这些结构域

共同决定了 PC 蛋白的结构和功能特性、亚细胞定

位及潜在的生物学功能。

根据 4 个结构域的存在与否及数量差异，PC
蛋 白 可 被 划 分 为Ⅰ~Ⅸ型 9 个 亚 类 （图 4）。 除

Ⅶ~Ⅸ型外，其他类型的 PC 蛋白因具有蛋白分泌

所需的 N 端信号肽（SP），可被引导至内质网并

进入分泌途径。Ⅴ和Ⅵ型有两个 PLCD，这可能源

于结构域的复制。Ⅱ、Ⅳ、Ⅵ和Ⅷ型则具有 C 端

GPI anchor signal（GAS），暗示这些类型的 PC
蛋白可通过 GPI 锚定到质膜。此外，同时含有 SP
和 ALR 域 的 4 类 （Ⅲ~Ⅵ型 ）PC 蛋 白 被 划 入

AGP 蛋白家族 [36]。不同植物中的 PC 蛋白家族成

员数目和结构特征存在较大差异，反映出它们在

进化过程中可能发生了复杂的扩增和重组事件，

因此，PC 蛋白家族成员间的进化关系尚待进一步

明确[28]。 

1.2　基因表达模式

PC 蛋白基因受生长周期、环境等信号因子的

调控，其表达模式在不同植物、组织、发育阶段

也呈现明显差异。这也是造成 PC 蛋白功能多样性

的原因之一。研究表明，在豆科植物中，PC 蛋白

基因的主要表达部位为根瘤，其表达水平主要受

共生菌侵染及氮素水平的调控，这可能是根瘤形

成及固氮功能相关机制的一部分[23, 24]。PC 蛋白基

因在茎、叶、花等器官中也可表达，但其表达水

平通常受干旱、盐分等逆境胁迫的诱导，可能与
 

SP 结构域负责将 PC蛋白运输
到细胞外。

GPI 结构域负责将PC蛋白锚定
在细胞膜上。

PLCD 结构域负责将PC蛋白与
BCP结合形成复合物。

ALR 结构域负责将PC蛋白整合
到细胞壁中。 

细胞壁

细胞膜

细胞壁

BCP

内质网 高尔基体

PC

细胞核

②
②

③

②①

④

①

①

⑤

① ：PC 蛋白合成、修饰及释放的过程；② ：PC 蛋白利用其 SP 结构域被运输至细胞外；③ ：PC 蛋白利用 ALR 结构域被组装到细胞
壁中；④ ：PC 蛋白利用 PLCD 结构域与 BCP 互作并组成复合体；⑤ ：PC 蛋白利用 GPI 结构域将自己锚定在细胞膜上。

①: Process of PC protein synthesis, modification, and release; ②: PC protein is transported to the extracellular space using the SP domain;
③: PC protein is assembled into the cell wall using the ALR domain; ④: PC protein utilizes PLCD domain to interact with BCP and form a
complex; ⑤: PC protein utilizes the GPI domain to anchor itself on the cell membrane.

图 3　PC蛋白结构及其功能
Fig. 3　Structures and functions of PC proteins
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其抗氧化防御和渗透调节功能相关[27, 36]。在棉花中，

不同 PC 蛋白基因在纤维发育过程中往往有截然不

同的表现，一些基因在纤维伸长期表达上调，而

另一些则在纤维次生壁形成期表达下调，表明这

些 PC 蛋白基因可能与纤维形成及品质调控相关[40]。

其他植物中的 PC 蛋白基因也具有多样性的表达

模式。如，水稻 PC 蛋白基因主要在茎中高度表

达，且受低温诱导，可能与水稻抗寒能力相关 [41]；

在铁皮石斛（Dendrobium officinale Kimura et Mi-
go）中，PC 蛋白基因主要在花中高度表达，且

受光周期影响，可能与开花时间调控相关[27]。对不

同植物 PC 蛋白基因的表达模式进行分析，可为进

一步揭示其功能及其参与的分子调控机制提供

依据。 

2　PC 蛋白在植物生长发育过程中的作用
 

2.1　参与植物的花粉壁发育过程

花粉壁作为种子植物雄配子体表面的一层致

密结构，由内壁和外壁组成，在保护花粉、促进

授精和调节花药开裂等方面发挥重要作用[42]。植物

花粉壁发育是一个复杂的过程，涉及多种基因、

酶和代谢途径的协同调控。目前已在多种作物中

鉴定出了大量与花粉发育相关的基因，如 DEX1、

NEF1、EFD、NPU 等[43]。然而，对于植物花粉壁

发育机制的研究还不够深入，植物如何在分子水

平上调控花粉壁的合成与沉积过程尚未明确。

近年来，一些研究发现，PC 蛋白在花粉壁发

育过程中发挥重要作用。水稻 OsUCL23 受 Os-
miR528 的负调控作用，通过影响黄酮类化合物的

代谢和沉积，从而调节花粉内壁的形成 [44]（图 5、

附表 21））。此外，OsUCL8 也在调控水稻产量和

花粉壁发育中发挥重要作用。在此过程中，Os-
miR408 可通过沉默 OsUCL8，提高植物体内可溶

性 Cu2 + 的含量，进而促进叶绿素和类胡萝卜素的

合成，最终提高水稻的光合效率和产量。同时，

受 OsmiR408 的抑制，OsUCL8 的下调表达也造

成了花粉壁厚度和强度的下降，从而引起花粉管

萌发和生长速度的加快，最终造成水稻产量的提

高[22, 45]。然而，目前尚未将 PC 蛋白与其他已知花

粉壁发育调控信号通路建立联系。 

2.2　参与植物凯氏带的形成过程

凯氏带（Casparian strip，CS）是植物根内
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SP：信号肽；PLCD：质体蓝素样结构域/铜结合结构域；ALR：类似阿拉伯半乳糖蛋白区域；GAS：糖基磷脂酰肌醇锚定信号。

SP: Signal peptide; PLCD: Plastocyanin like domain/Copper binding domain; ALR: Arabinogalactan protein (AGP)-like region similar to ara-
binogalactan protein region; GAS: Glycosylphosphatidylinositol (GPI) anchor signal.

图 4　基于结构域组成的 PC蛋白分类（改自孙亚丽[36]）
Fig. 4　Classification of PC proteins based on domain composition (modified from Sun[36])

 

1）如需查阅附表内容请登录《植物科学学报》网站（http://www.plantscience.cn）查看本期文章。
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皮层细胞壁中形成的木质化和木栓化的带状增厚

结构，其主要功能是控制皮层和维管柱之间的物

质运输，从而保证根对水分和溶质的有效吸收和

运输[46]。此外，CS 可以保护中柱细胞，使其免受

外界有害物质的侵入[47]。因此，CS 在植物抵御盐

分、金属、干旱等非生物胁迫过程中发挥着重要

作用[48, 49]。近年来，多种参与调控 CS 形成的蛋白

被陆续发现，包括：能够激活 ESB1 表达并调节内

皮层分化和次生壁合成的转录因子 MYB36、特异

性定位于内皮层细胞壁的凯氏带域蛋白 CASP、能

够感知根系养分状态并通过磷酸化 GSK3 来调节

MYB36 活 性 的 受 体 样 激 酶 SCHENGEN1/SGN1
等[50]。深入研究这些蛋白在参与 CS 形成过程中的

功能和作用机制，将有助于进一步揭示 CS 在植物

应对非生物胁迫中发挥的作用。

已 有 研 究 发 现， 拟 南 芥 PC 蛋 白 家 族 成 员

Uclacyanin（UCC）在凯氏带形成中发挥重要作用。

UCC1 和 UCC2 定位于 CS，但与其他 CS 定位蛋

白相比，更靠近 CS 的中心区域（图 5、附表 2）。

UCC1 和 UCC2 基 因 功 能 缺 失 的 拟 南 芥 突 变 体 ，

其根部内皮层 CS 中心区域木质素的沉积受到了影

响[14]，但目前影响 UCC 蛋白亚细胞定位的因素及

其影响木质素沉积的机制尚不清楚。此外，不同

植物种类之间 CS 的形成机制是否存在差异也不

清楚。 

2.3　参与暗诱导的植物叶片衰老过程

衰老作为叶片发育的最后一个阶段，不仅是

植物的一个重要生命过程，还直接影响作物的多

种农艺性状，对粮食产量及品质造成极大影响 [51]。

叶片衰老是多因素共同作用、多机制协同调控的

一种复杂生理过程。近年来，通过研究衰老相关

基因（Senescence-associated gene，SAG）的功

能，研究者对植物激素和环境胁迫等多种因素共

同调控的叶片衰老过程有了更为深入的认识[52]。

有研究证实，位于细胞内膜的衰老相关蛋白

SAG14 和 PC 蛋 白 家 族 成 员 PCY 可 互 作 ， 组 成

PCY- SAG14 复合体，该复合体的形成是发生暗

诱导叶片衰老的必要条件（图 5、附表 2）。黑暗

条件下，稳定的光敏色素相互作用因子 PIF3/4/5
抑制 miR408 的表达，而被 miR408 负调控的 PCY-
SAG14 复合体则可以在叶片细胞内积累，进而引

发叶片启动衰老进程[21]。但 PCY-SAG14 复合体介

导的拟南芥叶片衰老的分子机制还不明晰。进一

步研究蓝铜蛋白参与的植物体内铜离子稳态调控

与衰老调控机制之间的关系，可能是深入理解叶

片衰老分子机理的突破口。 

 

AtUCC1

AtUCC2

GhENODL6

AtPCY

AtUC5/6

AtSC3

OsUCL8

与SAG14
蛋白互作

导致叶片衰老
PIF3/4/5 miR408

PCY-SAG14复合物

凯氏带中心区域
木质素沉积

提高抗氧化酶活性及
抗氧化物含量

减轻细胞死亡
减轻叶片损伤

过表达

提高水稻产量

受OsmiR408
抑制

基因缺失

表达水平上调 提高黄萎病抗性
大丽轮枝菌/SA

OsUCL23 调控黄酮类化合物积累 花粉内壁形成

基因 作用或机制 表型

作用或机制未知

受OsmiR408
抑制 提高Cu2+、叶绿素和类胡萝卜素含量；

促进花粉萌发

图 5　植物 PC蛋白基因的功能、作用机制与表型
Fig. 5　Functions, mechanisms, and phenotypes of plant PC protein genes
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3　PC 蛋白在植物应对逆境胁迫过程中的
作用

 

3.1　参与植物应对氧化胁迫过程

非生物胁迫是指温度、光照、水分、盐分等

环境因素对植物生长发育造成的不良影响。植物

为了适应非生物胁迫，进化出了一系列复杂的应

答机制，包括感知胁迫信号、信号转导、基因表

达调控以及产生功能性蛋白分子等[53-55]。PC 蛋白

作为蓝铜蛋白，在各种非生物胁迫下会表现出抗

氧化活性，同时，也可能参与植物线粒体和叶绿

体的电子传递链，对能量代谢产生影响，进而使

植物更好地适应环境。然而，在某些逆境下，如

盐胁迫时， PC 蛋白可能会通过参与离子运输和调

节通道蛋白的表达，帮助植物维持离子平衡。而

在干旱胁迫下，PC 蛋白则可能通过调节水分通道

蛋白的表达来维持植物的水分平衡。面对复杂的

非生物胁迫，筛选并研究植物胁迫相关基因，可

为耐逆品种的选育提供遗传资源和理论依据。

臭氧（O3）由于其强大的氧化能力，可严重

威胁植物细胞的生理状态。O3 及其在叶绿体中被

降解后产生的活性氧（Reactive oxygen species，

ROS）均可对植物细胞造成直接的氧化损伤 [56]。

拟南芥基因组中约有 30 个 PC 蛋白编码基因，其

中，AtUC5 最先被发现能够提高拟南芥对 O3 胁迫

的耐受能力。该基因过表达后，能够提高叶片中

抗 氧 化 酶 活 性 和 抗 氧 化 物 质 含 量， 有 助 于 清 除

ROS， 进 而 减 轻 细 胞 死 亡 和 叶 片 损 伤 [56]。 除

AtUC5 外，其他 PC 蛋白编码基因，如 AtUC6 和

AtSC3，其上调表达也可提高对 O3 的耐受性。PC
蛋白对抗氧化作用的调控可能是其保护植物免受

氧化应激因子损害的机制之一[56, 57]（图 5、附表 2）。 

3.2　参与植物应对病原微生物过程

植物在自然环境中经常遭受各种生物胁迫，

如病原菌、害虫的侵害。生物胁迫发生时，PC 蛋

白可能会通过参与植物的抗氧化防御来维持细胞

的稳态；同时，也可能在植物与其他生物互作方

面发挥功能。

植物对生物胁迫的响应机制涉及激素的调节

和互作、细胞壁的结构和功能变化、次生代谢产

物的合成和分泌，以及微生态系统的影响和互惠

关系等诸多方面[58-60]。但植物如何识别和响应不同

类型和程度的生物胁迫，以及如何调节免疫信号

网 络 和 效 应 分 子 的 表 达， 都 还 有 待 进 一 步

研究。

研究发现，在黄萎病致病菌大丽轮枝菌（Ver-
ticillium  dahliae）胁 迫 及 水 杨 酸 （Salicylic  acid，

SA）信号刺激下，棉花中编码分泌蛋白 GhENO-
DL6 的 GhENODL6 基因表达上调，且其在抗病品

种中的表达量要高于易感品种，表明 GhENODL6
可能通过参与 SA 信号途径正向调节棉花对黄萎病

的抗性，在棉花应对真菌胁迫过程中发挥重要作

用[30]（图 5、附表 2）。但该研究未对 PC 蛋白基

因的组织表达特异性、活性及其与其他信号分子

或效应分子的互作机制进行分析。未来可对 PC 蛋

白在应对病原微生物过程中的信号通路和作用机

制方面进行更为深入的解析，从而为优良抗病品

种的培育提供遗传资源和理论基础。 

4　展望

PC 蛋白在植物生长发育、抗逆响应、信号转

导等多个方面发挥着重要作用。然而，目前对其

的研究尚处于起步阶段，对其功能和作用机制尚

不明晰。

PC 蛋白基因的命名在不同植物之间尚无统一

标准，不利于研究成果之间的比较与整合。今后

可利用已有的基因组测序资源，对植物 PC 蛋白家

族进行全面鉴定和系统进化分析，建立统一命名

规则，促进对 PC 蛋白的深入研究。

目前，已阐明功能的 PC 蛋白基因很少。针对

这一问题，可借助过表达、基因编辑及各类组学

分析技术，以揭示 PC 蛋白基因的潜在功能。例如，

我们团队通过转录组数据分析和转基因技术，成

功鉴定了一个水稻 UCL 基因，并对其在水稻响应

重金属胁迫过程中的功能进行了系统分析。此外，

可利用 X 射线晶体衍射或冷冻电镜等先进技术手

段，解析 PC 蛋白的三维结构，以探索 PC 蛋白结

构域特征及其与配体结合的特性。

已知功能的少数 PC 蛋白基因显示出明显的功

能多样性。尽管含有相同的保守序列，也属于同

一个蛋白家族，但不同 PC 蛋白的功能并不统一。

功能上的差异可能源于 PC 蛋白的分布与亚细胞定

位的多样性。如，有些定位于细胞质，而大多数
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则定位于细胞膜。此外，目前已知的 3 个保守基

序可能并非这些蛋白的关键序列，真正的关键基

序是否存在于非保守序列中，还有待探索。同时，

PC 蛋白与其他蛋白之间的互作可能也造成了其功

能上的多样性。因此，对互作蛋白进行筛选鉴定，

并对其进行功能研究，可能也是未来探索 PC 蛋白

功能的一个方向。

有研究认为 PC 蛋白在光合作用中发挥重要作

用。深入研究 PC 蛋白或将有助于进一步揭示植物

光合过程中电子传递和能量传递的机制，完善人

们对植物光合机制的理解。

PC 蛋白家族在植物响应非生物或生物胁迫过

程中的生物学功能意义重大。深入研究这些蛋白

的功能，可为培育逆境抵抗力更强、产量和营养

价值更高的农作物品种提供科学依据。
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