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摘要 植物细胞壁蛋白质在细胞代谢和发育调控、细胞壁组分修饰、信号转导及胁迫响应等生物学事件中具有重要功能．最

近，国内外学者开展了大量植物细胞壁蛋白质组学的研究工作，并取得了巨大进展．本文详述了细胞壁蛋白质的分类、提

取、鉴定及生物信息学分析的最新进展，总结了植物细胞壁蛋白质组学的应用和面临的挑战，提出了植物细胞壁蛋白质组学

研究的框架图，以期为植物细胞壁蛋白质组学的广泛研究提供借鉴．
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细胞壁又称为细胞外基质，位于细胞的最外

部，是细胞感知外界环境信号和细胞间相互交流的

首要亚细胞结构．细胞壁主要由细胞壁多糖(纤维
素、半纤维素和果胶 )、细胞壁蛋白质 (cell wall
proteins， CWPs)、木质素和脂质组成[1]．其中，细

胞壁多糖约占细胞壁总质量的 90%～95%，CWPs
约占 5%～10%[2-4]．现已证实，CWPs所占比重较
小，但在细胞代谢和发育调控、细胞壁组分修饰、

信号转导、胁迫响应等生物学事件中具有重要功

能 [5-9]．基于 CWPs 功能的重要性，大量研究利用
高通量蛋白质组学技术开展了 CWPs 的鉴定和解
析.植物细胞壁蛋白质组学研究始于 2000年，现已
在 拟 南 芥 [10-20]、 二 穗 短 柄 草 Brachypodium
distachyon L.[21-23]、亚麻 Linum usitatissimum L. [24-25]、

水稻 [26-28]、大豆 Glycine max M. [29]、玉米 Zea mays
L. [5]、小麦 Triticum aestivum L. [30]、甘蔗 Saccharum
officinarum L. [31-32]、番茄 Lycopersicon esculentum
Mill. [33]、葡萄 Vitis vinifera L. [34-35]、海州香薷

Elsholtzia splendens N. [36-37]、紫花苜蓿 Medicago
sativa L. [38-40]、鹰嘴豆 Cicer arietinum L. [41-42]、烟草

Nicotiana tabacum L.[43]等植物上进行了研究，并在

CWPs提取、分离鉴定和功能解析上取得了明显突
破．本文以前人工作为基础，详述了 CWPs 的分

类、提取方法、鉴定及生物信息学分析，总结了植

物细胞壁蛋白质组学的应用和面临的挑战，提出了

植物细胞壁蛋白质组学研究的框架图，以期为细胞

壁蛋白质组学在国内的广泛研究提供借鉴．

1 CWPs的分类、提取和鉴定
1.1 CWPs的分类

在细胞壁中，CWPs嵌在不溶性多糖基质中且
与其他细胞壁组分相互作用．依据结合的紧密程

度，细胞壁蛋白质可划分为疏松结合细胞壁蛋白质

(loosely bound CWPs)、松散结合细胞壁蛋白质
(weakly bound CWPs)和紧密结合细胞壁蛋白质
(strong bound CWPs)三种类型 [6, 44-45]．疏松结合

CWPs同其他细胞壁组分没有或很少结合，能在细
胞间隙自由移动；松散结合细胞壁蛋白质通过弱作
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用键如范德华力、氢键、离子键和疏水相互作用与

细胞壁基质结合，结合力较弱；紧密结合细胞壁蛋

白质通过共价键及其他作用力与细胞壁基质紧密结

合[6, 44-45]．

1.2 CWPs的提取
1.2.1 CWPs提取剂

CWPs 与细胞壁基质结合及结合力的差异使
CWPs极具复杂性，导致 CWPs提取非常困难．因
此，选择适宜的提取方法和提取剂对成功提取

CWPs乃至后期研究至关重要．疏松结合 CWPs稳
定性差，提取时易丢失，从植物组织中提取宜采取

不破坏细胞壁的技术如真空渗透[16]，也可使用低离

子强度缓冲液(如 NaAc)提取 [44]．疏松结合 CWPs
与其他细胞壁组分结合力弱，可采用低离子强度盐

溶液如 NaCl、LiCl、CaCl2 和螯合剂 (如 EGTA、
CDTA)提取[20, 37, 40]．CaCl2通过离子交换提取带电分

子，能够提取约 60%的 CWPs[16]，是最有效的高等

植物 CWPs提取剂，已被广泛应用于植物 CWPs提
取[20, 24-25, 31, 34, 37-40]；NaCl和 LiCl分别用于提取富含羟
脯氨酸糖蛋白和强离子结合蛋白[46-47]．至于紧密结

合 CWPs，其与胞外基质紧密结合，难以提取. 因
此，目前鉴定的大多数 CWPs都是疏松结合 CWPs
和松散结合 CWPs[48]．

1.2.2 CWPs提取方法
鉴于植物材料的差异，研究者们采用破坏和不

破坏细胞壁的方法提取 CWPs[46]. 一般悬浮培养的
细胞、原生质体再生细胞壁采用不破坏细胞壁的方

法[15, 46, 49-50]，而植物组织或器官如根、茎、叶、果

实、种子等则采用破坏细胞壁的方法[46]．2016年，
Calderan-Rodrigues等[31]首次同时采用破坏性(破碎
细胞壁)和非破坏性(真空渗透)方法提取了植物组织
(甘蔗茎 )CWPs，并证实二种方法的结合提高了
CWPs的覆盖度．由于 CWPs提取剂的偏好性，一
步法的提取难以获得高质量 CWPs．因此，在细胞
壁组织富集的基础上，多采用二步法或三步法提取

CWPs[11, 22, 24-25, 31, 37-40, 51](表 1)．
在二步法提取上，Liu等[37]采用 CaCl2和 NaCl

提取了海州香薷根 CWPs；Watson 和 Sumner [38]采

用 CaCl2 和 LiCl 提取了苜蓿茎 CWPs；Verdonk
等 [39]采用 EGTA 和 LiCl 提取了苜蓿茎 CWPs；
2016年，Francin-Allami等[22]和 Calderan-Rodrigues
等[31]采用 CaCl2和 LiCl分别提取了二穗短柄草谷粒
和甘蔗茎 CWPs；2017年，Durufl佴等[11]使用 CaCl2

和 LiCl 提取了拟南芥成熟茎 CWPs，同年 Canut
等[51]也使用 CaCl2和 LiCl提取了拟南芥胚轴、根和
地上器官及二穗短柄草叶和节间 CWPs．

在三步法提取上，Negri等[34]使用 CaCl2、LiCl
和 Tris-phenol提取了葡萄果皮和种子 CWPs，Day
等[25]采用多种缓冲液漂洗、CaCl2和 LiCl提取了亚
麻茎 CWPs， 2015 年， Printz 等 [40]采用 CaCl2、

EGTA和 LiCl提取了苜蓿茎 CWPs，并与 Watson、
Sumner[38]和 Verdonk等[39]的二步法进行了比较，结

果显示三步法提取效果更好．2017年，Chabi等[24]

采用 NaCl、CaCl2 和 LiCl 三步法提取了亚麻根、
茎、叶 CWPs．综上，不同提取方法和提取剂的
使用利于较高质量 CWPs的提取，CaCl2和 LiCl是
最广泛应用的二种 CWPs提取剂．然而，值得注意
的是使用不同提取剂多次抽提易导致胞内蛋白质污

染[15]．

2 CWPs的质控、分离和鉴定

2.1 CWPs的质控
CWPs不仅提取困难，在提取过程中还常常伴

随胞内蛋白质的污染．因此，在提取后，常通过检

测胞内蛋白质标记物 6- 磷酸葡萄糖脱氢酶
(G6PDH)活性 [5, 26, 30, 36, 52]和 Western-blot 分析 [28]检验

CWPs的纯度和污染情况．采用 G6PDH活性检测
的方法，Kong等[30]和 Zhu等[5]分别对小麦根和玉米

根 CWPs的纯度进行了检验，Chen 等 [26]则对水稻

愈伤组织松散结合 CWPs的污染情况进行了评估.
2015 年，Cho 等 [28]以定位于细胞质和胞间连丝的

actin 和定位于内质网腔的 BiP 为抗体，采用
Western-blot 检验了水稻愈伤组织紧密结合 CWPs
的纯度．

2.2 CWPs的分离和鉴定
蛋白质的分离方法和质谱分析技术是影响

CWPs鉴定的重要因素．目前，蛋白质分离和鉴定
的方法主要有基于 2D SDS-PAGE(two dimensional
SDS-polyacrylamide gel electrophoresis， 2-DGE)和
基于 LC(liquid chromatograph)蛋白质分离的质谱分
析 技 术 [53]． 随 着 质 谱 技 术 的 发 展 ， 因 2D
SDS-PAGE分离方法对极酸性和碱性蛋白质、糖基
化蛋白质分离较差、样品需多次重复等不足，已逐

渐被基于 LC的分离方法所取代．2015 年，Printz
等 [40]通过比较实验进一步证实， 1-DGE 偶联
LC-MS/MS(mass spectrometer)蛋白质分析技术较
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植物 组织 细胞壁富集
细胞壁蛋白质提取

参考文献
第一步 第二步 第三步

海州香薷 根 组织研磨，5 mmol/L 醋酸
钠， 0.4 mol/L、0.6 mol/L、
1 mol/L蔗糖，pH 4.6

5 mmol/L 醋酸钠、
0.2 mol/L 氯化钙，
pH 4.6

5 mmol/L 醋酸钠、
1 mol/L 氯化钠，

pH 4.6

[37]

紫花苜蓿 茎 组织研磨，50 mmol/L醋酸
钠、 50 mmol/L 氯化钠、
30 mmol/L抗坏血酸，pH 5.5

50 mmol/L 醋 酸

钠、 0.2 mol/L 氯
化钙，pH 5.5

50 mmol/L 醋酸钠、
3 mol/L 氯化锂，

pH 5.5

[38]

紫花苜蓿 茎 组织研磨，5 mmol/L 醋酸
钠， 0.4 mol/L、0.6 mol/L、
1 mol/L蔗糖，pH 4.6

5 mmol/L醋酸钠、
50 mmol/L EGTA，
pH 4.6

5 mmol/L 醋酸钠、
3 mol/L 氯化锂，

pH 4.6

[39]

二穗短柄草 谷粒 组织研磨，5 mmol/L 醋酸
钠， 0.4 mol/L、0.6 mol/L、
1 mol/L蔗糖，pH 4.6

5 mmol/L 醋酸 盐
缓冲液、0.2 mol/L
氯化钙，pH 4.6，
二次

5 mmol/L 醋酸盐缓
冲液、2 mol/L氯化
锂，pH 4.6，二次

[22]

拟南芥 茎 组织研磨，5 mmol/L 醋酸
钠， 0.4 mol/L、0.6 mol/L、
1 mol/L蔗糖，pH 4.6

5 mmol/L 醋酸 盐
缓冲液、0.2 mol/L
氯化钙，pH 4.6

5 mmol/L 醋酸盐缓
冲液、2 mol/L氯化
锂，pH 4.6

[11]

拟南芥 下胚轴、根、

莲座叶

组织研磨，5 mmol/L 醋酸
钠， 0.4 mol/L、0.6 mol/L、
1 mol/L蔗糖，pH 4.6

5 mmol/L 醋酸 盐
缓冲液、0.2 mol/L
氯化钙，pH 4.6

5 mmol/L 醋酸盐缓
冲液、2 mol/L氯化
锂，pH 4.6

[51]

二穗短柄草 叶、节间

葡萄 果皮、种子 组织研磨，蛋白质提取缓

冲液

50 mmol/L 醋 酸

钠、 0.2 mol/L 氯
化钙

50 mmol/L 醋酸钠、
3 mol/L氯化锂

Tris-phenol [34]

亚麻 茎、种子 组织研磨 一系列洗涤缓冲液 50 mmol/L 醋酸钠、
0.2 mol/L氯化钙

50 mmol/L 醋酸
钠、3 mol/L氯化
锂

[25]

亚麻 根、茎、叶 组织研磨，蛋白质提取缓

冲液

5 mmol/L醋酸钠、
1.5 mol/L氯化钠，
pH4.6

5 mmol/L 醋酸钠、
0.2 mol/L 氯化钙，
pH 4.6

5 mmol/L 醋酸

钠、0.2 mol/L氯
化锂，pH 4.6

[24]

紫花苜蓿 茎 组织研磨，5 mmol/L 醋酸
钠， 0.4 mol/L、0.6 mol/L、
1 mol/L蔗糖，pH 4.6

5 mmol/L 醋酸钠、
0.2 mol/L 氯化钙，
pH 4.6

5 mmol/L 醋酸钠、
50 mmol/L EGTA，
pH 4.6

5 mmol/L 醋酸

钠、 3 mol/L 氯
化锂，pH 4.6

[40]

甘蔗 茎 组织研磨，5 mmol/L 醋酸
钠， 0.4 mol/L、0.6 mol/L、
1 mol/L蔗糖，pH 4.6

5 mmol/L 醋酸钠、
0.2 mol/L氯化钙

5 mmol/L 醋酸钠、
2 mol/L氯化锂

组织剪切 5 mmol/L 醋酸钠、
0.2 mol/L 氯化钙，
pH 4.6，真空渗透
二次

5 mmol/L 醋酸钠、
2 mol/L 氯化锂，

pH 4.6，真空渗透
二次

[31]

Table 1 The extraction of plant CWPs using two鄄steps and three鄄steps extraction procedure
表 1 二步法和三步法提取植物细胞壁蛋白质

2-DGE 偶联 MALDI TOF/TOF(matrix-assisted laser
desorption/ionization time of flight)鉴定了更多的
CWPs．同年，Cho 等[28]在研究水稻愈伤组织紧密

结合 CWPs 时，也发现多维蛋白质鉴定技术
(1-DGE 偶联 2DLC-MS/MS)对 CWPs 检出率较
2-DGE偶联MALDI TOF/TOF更高．

3 CWPs的特点、生物信息学分析及功能
分类

3.1 CWPs的特点
由于提取方法的局限，CWPs不可避免地受到

胞内蛋白质污染．因此，质谱分析后据 CWPs的特
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Fig. 1 Functional classification of cell wall proteins (note:
data from supplemental information)

图 1 细胞壁蛋白质功能分类 (注: 数据来自附表)
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征利用生物信息学软件进行检验也是排除污染蛋白

质的重要措施．典型 CWPs属于分泌途径蛋白质，
它是指在核糖体合成、经内质网、高尔基体和运输

囊泡，最后被分泌到胞外并定位在细胞壁的蛋白

质．典型的 CWPs具有三个特点：一是具有靶标到
分泌途径的 N端信号肽 (15～30个氨基酸)，与非
分泌途径上的线粒体蛋白、叶绿体蛋白和细胞质蛋

白相区别；二是 C端无内质网滞留信号 KDEL或
HDEL信号序列，与具滞留信号的内质网蛋白相区
别；三是无跨膜结构域，与具有一个或多个跨膜结

构域的膜蛋白相区别 [4, 12, 31, 54]．然而，值得一提的

是，在细胞壁蛋白质组学研究中，鉴定到的具有一

个跨膜结构域的质膜蛋白也常常被归入到细胞壁蛋

白质中．

随着植物细胞壁蛋白质组学研究深度和范围的

扩大，越来越多的实验表明，许多不具 N端信号
肽的蛋白质仍可能通过外泌体、溶酶体膜、转运蛋

白和未知通道等多种途径被分泌到胞外[4-5, 55-56]，这

些蛋白质被称为非典型 CWPs，例如苹果酸脱氢
酶、茁- 葡萄糖苷酶、烯醇酶、 jacalin 类凝集素
(jacalin-related lectin)等．最近，Pinedo等[57]通过亲

和色谱法和免疫定位验证了不具 N 端信号肽的
jacalin类凝集素定位胞外，证实了非典型 CWPs的
存在．

3.2 CWPs 评估所用软件
在应用生物信息学系统评估鉴定的 CWPs时，

一般先应用 SignalP (http://www.cbs.dtu.dk/services/
SignalP/)预测 N端是否具有信号肽[58]，使用 Prosite
(http://prosite.expasy.org/)预测是否具有内质网滞留
信号，使用 TMHMM server (http://www.cbs.dtu.
dk/services/TMHMM/)预测是否具有跨膜结构域及
几个跨膜结构．然后，应用亚细胞定位预测软件

TargetP (http://www.cbs.dtu.dk/services/TargetP/) [59]、

WoLF PSORT (https://wolfpsort.hgc.jp/) [60]、 Loctree
3(https://rostlab.org/services/loctree3/) [61]预测蛋白质

是否定位在“细胞壁”或“胞外基质 (excellular
matrix)．最后，使用细胞壁蛋白质网站WallProtDB
(http://www.polebio.lrsv.ups-tlse.fr/WallProtDB/index.
php/blast)进行比对确认[62]．至于非典型 CWPs，可
使 用 Secretome (http://www.cbs. dtu.dk/services/
SecretomeP-1.0/)进行预测 [63]．

3.3 CWPs功能分类
CWPs功能划分有助于蛋白质功能的了解．根

据相同功能域蛋白质具相同功能的原则和部分

CWPs 已知功能，Jamet 等将鉴定的拟南芥 CWPs
划分为九个功能组：作用于多糖的蛋白质、氧化还

原酶、信号蛋白、蛋白酶、脂质代谢相关蛋白、与

多糖和蛋白质具相互作用域蛋白、结构蛋白、各种

各样的蛋白质和未知功能蛋白质[44-45]．作用于多糖

的蛋白质主要为糖苷水解酶、糖苷酯酶、糖苷裂解

酶和扩展蛋白；氧化还原酶主要是过氧化物酶、多

糖氧化酶、小檗碱桥酶(S)-网硬蛋白；蛋白酶主要
包括枯草杆菌蛋白酶、天冬氨酸蛋白酶、半胱氨酸

蛋白酶和丝氨酸羧肽酶；与多糖和蛋白质具相互作

用域蛋白主要有通过富含亮氨酸重复序列(LRR)结
构域结合的蛋白质、蛋白酶抑制剂和酶抑制剂；信

号蛋白主要是 LRR-受体蛋白激酶和阿拉伯半乳糖
蛋白；而脂质代谢相关蛋白质主要是脂酶 /酰基水
解酶[44-45]．目前，其他植物 CWPs的功能分类，大
多数采用 Jamet 等的方法使用 WallProtDB 进行功
能分类[11-12, 23-24, 28, 31-32, 39-40, 64] (附件表 S1)．在鉴定的已
知功能 CWPs中，作用于多糖的蛋白质、氧化还原
酶、各种各样功能蛋白质和蛋白酶占较高比例，

信号蛋白和结构蛋白所占比例较小 (图 1)．此
外，少数研究者仍沿用 GO分类或Mapman分类方
法[26, 30, 36-37]．

4 植物细胞壁蛋白质组学应用和面临的

挑战

近 10 年，随着蛋白质组学技术的迅猛发展，
植物细胞壁蛋白质组学的研究也得到了空前发展．

目前，植物细胞壁蛋白质组学的研究主要集中在三
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然而，植物细胞壁蛋白质组学研究仍面临着许

多挑战．一是高质量 CWPs 的提取．紧密结合
CWPs与细胞壁基质紧密结合，至今尚无有效的提
取策略，难以获得高质量 CWPs．二是胞内蛋白质
污染和非典型 CWPs的区分．CWPs与胞内蛋白质
之间仅有细胞膜间隔，提取时不可避免地受到胞内

蛋白质污染，而非典型 CWPs具有胞内蛋白质的特
征，二者很难区分．目前虽可采用 Secretome软件
对非典型 CWPs进行预测，但验证却是一项极其艰
巨的任务．三是质谱对翻译后修饰 CWPs的检出局
限．据报道，CWPs发生有 O-糖基化、N-糖基化、
脯氨酸羟基化、磷酸化等翻译后修饰[45]．翻译后修

饰蛋白不仅具有相对丰度低及不均一性的特性，且

在二级质谱肽段断裂时某些翻译后修饰位点(如糖
基化和磷酸化)会优先断裂而抑制主链断裂，降低
了修饰位点的鉴定成功率进而降低了翻译后修饰蛋

白质的鉴定[65]．四是大量未知功能 CWPs的功能解
析[44, 46]．未知功能 CWPs是指含有未知功能结构域
的一类 CWPs，此类蛋白质功能解析是蛋白质组学
研究的重大难题．

附件 表 S1见本文网络版附录(http://www.pibb.ac.
cn)

个方面：其一是植物组织如根、茎、叶及诱导产生

的愈伤组织的细胞壁蛋白质组学研究，旨在挖掘和

鉴定更多的 CWPs[5, 11-15, 23-26, 28, 31-32, 34-35, 38, 41, 43]；其二是

植物响应逆境胁迫的细胞壁蛋白质组学，旨在研究

逆境条件下植物 CWPs 的动态和丰度变化，探讨
CWPs在植物响应逆境胁迫中的作用[10,27,29-30,33,36-37,42,50]；

其三是不同发育阶段或发育状态的植物细胞壁蛋白

质组学，旨在解析细胞壁蛋白质在植物生长、发育

过程中的作用[19, 21-22, 39]．基于上述植物细胞壁蛋白质

组学研究，我们总结了植物细胞壁蛋白质组学研究

流程(图 2)．由图 2可知，植物材料可采用非破坏
性和破坏性二种方法提取细胞壁蛋白质，质控后使

用 1D SDS-PAGE 耦联 HPLC-MS/MS 技术进行质
谱分析，最后对鉴定的 CWPs进行评估和生物信息
学分析．

Fig. 2 A work flowchart underling proteomics profiling of plant cell walls
图 2 植物细胞壁蛋白质组学研究流程图

不同发育阶段 不同组织 各种胁迫

剪切

真空渗透

蛋白沉淀

蛋白质控

剪切，磨碎

细胞壁富集

细胞壁蛋白提取5 mmol/L醋酸钠，0.2 mol/L氯化钙

5 mmol/L醋酸钠，0.05 mol/L EGTA

5 mmol/L醋酸钠，3 mol/L氯化锂

5 mmol/L醋酸钠，二次

0.4 mol/L、0.6 mol/L、1 mol/L蔗糖
5 mmol/L醋酸钠

5 mmol/L醋酸钠，0.2 mol/L氯化钙

5 mmol/L醋酸钠，0.05 mol/L EGTA

5 mmol/L醋酸钠，3 mol/L氯化锂

亚细胞定位分析 细胞壁蛋白鉴定和评估 功能分类

数据多重分析

非破坏性方法
提取细胞壁蛋白

破坏性方法
提取细胞壁蛋白

1D SDS-PAGE

HPLC-MS/MS

植物材料
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作用于多

糖蛋白质

氧化还原

酶

信号

蛋白
蛋白酶

脂质代谢

相关蛋白质
结构蛋白

具相互作

用域蛋白

各种各样

蛋白质

未知功能

蛋白质
总数

玉米根 [28] 86 51 8 54 19 8 27 58 78 389

(22.1%) (13.1%) (2.1%) (13.9%) (4.9%) (2.1%) (6.9%) (14.9%) (20.1%)

甘蔗茎[32] 8 21 1 6 3 0 8 14 8 69

(11.6%) (30.4%) (1.4%) (8.7%) (4.3%) (11.6%) (20.3%) (11.6%)

甘蔗茎[31] 17 18 1 11 14 0 1 10 12 84

(20.2%) (21.4%) (1.2%) (13.1%) (16.7%) (1.2%) (11.9%) (14.3%)

二穗短柄草[23] 81 36 18 39 30 0 15 27 54 299

(27%) (12%) (6%) (13%) (10%) (5%) (9%) (18%)

拟南芥莲座

叶[12]

94 40 10 53 42 4 34 53 33 361

均值 23.2% 15.1% 5.5% 12.8% 7.6% 1.0% 8.5% 13.1% 13.6% 100%

(26.1%) (11.1%) (2.8%) (14.7%) (11.7%) (1.1%) (9.4%) (14.7%) (9.1)

紫花苜蓿[39] 47 42 27 29 13 4 39 50 21 272

(17.3%) (15.4%) (9.9%) (10.7%) (4.8%) (1.5%) (14.3%) (18.4%) (7.7%)

紫花苜蓿[40] 65 72 6 22 17 3 35 22 5 247

(26.3%) (29.2%) (2.4%) (8.9%) (6.9%) (1.2%) (14.2%) (8.9%) (2%)

拟南芥茎[11] 83 35 11 50 33 3 33 31 23 302

(27.5%) (11.6%) (3.7%) (16.5%) (11%) (0.9%) (11%) (10.1%) (7.6%)

亚麻根、茎、

叶[24]

66 44 45 41 10 1 12 48 89 355

(18.6%) (12.4%) (12.7%) (11.5%) (2.8%) (0.3%) (3.4%) (13.5%) (25.1%)

茶树叶片[64] 14 6 5 4 3 0 1 3 5 41

(34.1%) (14.6%) (12.2%) (9.8%) (7.3%) (2.4%) (7.3%) (12.2%)

变异 11.6～34.1% 11.1～30.4% 1.4～12.7% 8.7～16.5% 3～16.7% 0.3～2.1% 1.2～14.3% 7.3～20.3% 2～25.1% 41～389

Table S1 Functional classification of cell wall proteins
表 S1 植物细胞壁蛋白质功能分类

附 录
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