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摘要  植物离子组学是一门研究植物体内元素组成、分布与累积以及这些元素随植物生理状况、生物与非生物刺激、发育

阶段、生境和遗传等因素的变化及其机制的新兴学科。离子组学在数量遗传性状定位、生理状况判别以及植物体内调控元

素吸收、运输和贮藏的潜在基因鉴别等方面至关重要。该文综述了离子组学的基本概念、研究方法和主要研究进展, 并就

离子组学的研究热点、面临的挑战和未来发展趋势作了简要评述。 
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长期以来, 植物中矿质元素特征以及养分谱与遗

传和环境的关系是生态学(Chapin, 1980; Aerts and 
Chapin III, 1999)、农学(Marschner, 2012)和遗传学

(Conn and Gilliham, 2010; White et al., 2012)等研

究领域的核心问题之一。随着从基因到生态系统不同

尺度上生物学研究的深入和生物信息的大量积累 , 
近年来, 分子生物学和组学(omics)的理论与技术已

广泛渗透到植物矿质养分研究领域。基于生物系统的

完整性和复杂性, 从植物体内元素的整体来探讨养

分的吸收、转运与贮藏及其基因控制网络已成为当前

植物学一个新的重要研究方向。现代高通量元素分析

技术(如电感耦合等离子体质谱/发射光谱技术)的不

断普及, 使生物样品多元素同步快速精确测定成为

现实 , 加上先进的信息和系统科学新理论的发展 , 
促进了基因组学与植物营养学研究的结合与互补, 
逐步发展形成了一门组学即植物离子组学 (iono- 
mics)(Lahner et al., 2003)。植物离子组学被视为后

基因组时代继转录组学(transcriptomics)、蛋白质组

学 (proteomics)及代谢组学 (metabonomics)之后植

物学领域功能基因组研究的第4大支柱和全新的重要

手段(Salt, 2004; Colmsee et al., 2012; Parent et 
al., 2013)。因此, 植物离子组学研究具有良好的发展

前景。目前, 离子组学的方法不仅广泛应用于植物营

养、遗传、生理、农产品安全与营养品质等研究领域, 
而且在基因功能分析、离子代谢基因调控网络, 乃至

发育、生理过程和病理解析等更广泛而复杂的基因调

控网络方面都取得了一定的进展 (Baxter, 2010; 
White and Brown, 2010; Baxter and Dilkes, 2012; 
Ehrhardt and Frommer, 2012; Baxter et al., 2013; 
De La Fuente et al., 2013)。离子组学正日益成为后

基因组时代解析植物功能变化与调控的有效分析  
手段。 

1  植物矿质营养、金属组与离子组 

1840年, 德国著名化学家李比希(Justus von Liebig, 
1803–1873)建立了矿质营养学说, 确立了植物生长

所需要的无机营养来自土壤的观点, 奠定了植物营养

学理论的基础。现已确定的植物必需营养元素有17
种, 包括来自大气和水的非矿质必需元素碳(C)、氢

(H)和氧(O), 以及14种矿质必需元素氮(N)、磷(P)、
钾(K)、钙(Ca)、镁(Mg)、硫(S)、氯(Cl)、硼(B)、铁

(Fe)、锰 (Mn)、锌 (Zn)、铜 (Cu)、钼 (Mo)和镍 (Ni) 
(Marschner, 2012)。非矿质必需元素C、H和O占植

物干重的90%以上, 其余14种元素因主要源自土壤

矿质, 故称为矿质元素。植物对N、P、K、Ca、Mg

·专题论坛· 
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和S的需求量相对较大, 各占植物体干重的量介于

0.1%–1.5%之间, 属于大量矿质元素; 而植物对Cl、
B、Fe、Mn、Zn、Cu、Mo和Ni的需要量极微, 各占

植物体干重为1×10–5%–1×10–2%, 属微量元素。不管

是大量元素还是微量元素, 任何一种矿质元素的匮乏

或过剩超过一定阈值或偏离最佳值都将导致植物生

长发育异常, 从而降低植物的生产力和经济产量(武
维华, 2008)。另外, 植物良好的生长和发育也极大地

依赖于上述矿质元素的均衡供应(Williams and Salt, 
2009)。 

植物通常由根系从土壤溶液中获取所需的矿质

养分。植物有效矿质养分一般是水溶性的, 以离子的

形式存在, 易被根系吸收。根在吸收土壤中矿质离子

的过程中, 首先通过交换吸附把离子吸附在根部表皮

细胞表面, 然后通过质外体或共质体途径, 在扩散作

用下进入皮层内部, 同时由呼吸作用提供能量, 通过

主动运输进入根细胞内部, 并进入根组织维管束的木

质部导管, 木质部导管中的矿质元素随木质部汁液在

蒸腾拉力和根压的共同作用下向上运输至植物的地

上部, 有些离子可从木质部横向运输到韧皮部(Mar- 
schner, 2012)。根对离子的吸收是有选择性的, 而且

吸收矿质元素和吸收水分是相对独立的。植物根系也

能吸收具细胞毒性的阳离子, 但须以螯合物的形式 
吸收。 

目前, 采用敏感的分析手段在植物体中已经发现

了70多种元素, 这意味着进入植物体内的元素并非

都是植物生长所必需的(Marschner, 2012)。大量的非

必需元素一部分有益于植物的生长发育, 另一部分则

可能对植物产生毒害作用, 可见理解全部元素的功能

和动态对于理解生命系统至关重要。生物需要利用多

种矿质元素来维持正常的生命活动。与蛋白质组的概

念相对应, Outten和O’Halloran(2001)与Williams等
(2001)提出了金属组(metallome)的概念, 即细胞或

组织内全部金属和类金属元素的总和。Lahner等
(2003)扩展了金属组的内涵, 把具有重要生物学意义

的非金属元素氮、磷、硫、硒、氯和碘也包括了进来, 
并首次定义了离子组(ionome), 即一个有机体内所有

矿质养分和微量元素的总和。离子组实质上是细胞和

有机体的无机组成部分(Salt et al., 2008; Baxter, 
2009), 亦可视为给定时间和空间上代谢组的无机组

成部分, 其组成不仅取决于植物进化、遗传、发育和

环境等因素, 而且取决于从土壤到植物的多个过程, 
如土壤内的运移、根系吸收、体内运输与再分配及种

子中的积累等, 这一系列相互关联的过程使离子组在

植物器官中的贮存变成了一个非常复杂的过程(Broad- 
ley et al., 2010; Eggert and von Wirén, 2013; Mc- 
Dowell et al., 2013)。 

2  植物离子组学及其研究内容 

植物离子组学是利用现代高通量元素分析手段, 并结

合生物信息学和功能基因组学等技术分析植物体内

离子的含量、分布、转运及代谢规律等的一门学科。

其中包括有机体内元素的组成测定及这些元素随植

物生理状况、生物与非生物刺激、发育阶段、生境和

遗传等因素的变化及其机制(Singh et al., 2013)。 
植物离子组学的核心内容是以整体论方法来研

究植物体内元素的组成及其相互作用, 以及植物与环

境间的相互作用网络, 从而有助于对直接或间接调节

离子组的基因和基因网络进行功能分析(Thompson 
et al., 2009; Baxter, 2010; Singh et al., 2013)。某一

元素在植物体内的累积往往是一个受控于某一基因

网络的复杂过程, 基因网络对元素的吸收、结合、运

输和截获至关重要, 而且许多基因和生理过程不是仅

影响一种元素。因此, 为了理解这些元素是如何被调

控的, 需要测定细胞、组织或有机体中尽可能全的元

素组成(即离子组), 而这些元素所共享的基因网络是

随植物物种及其生长环境的变化而变化的。新的基因

分型技术与离子组学相结合可以快速鉴定植物体内

控制离子累积的基因(Baxter, 2009)。 

3  植物离子组学研究方法 

简单地说, 离子组学的研究流程可分为生物分析和数

据分析2个连续的步骤。生物分析的实验方案与实施

内容主要涉及样品收集、样品处理和测试分析。下面

首先对生物分析所常用的技术作简要概述, 然后再归

纳数据分析的主要进展。 

3.1  植物离子组学需要的样品分析技术 

通过对植物整株、组织、甚至单个细胞样品中元素含

量进行测定获取离子组数据, 是离子组学研究的基

础。生命科学的进步往往受益于分析技术的重大革新
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(Belcher et al., 1982; Zubritsky, 2002; van der Greef 
et al., 2004; Becker and Jakubowski, 2009)。离子组

学研究首先必须解决的是分析方法上的理论和技术

问题。植物离子组学研究技术对矿质元素的分析力求

符合高选择性、高灵敏度和高通量的生物分析特点, 
快速和精确的解析能力, 以及原位、动态和多元素同

步的测试要求, 并力求满足分析方法的测量效度、信

息含量和分析效率之间的协调与平衡。 
植物中的矿质元素有近百种。目前常用的元素定

量分析方法, 根据其原理主要分为2类: (1) 基于原子

和电子属性(发射和吸收荧光光谱)的技术, 如原子吸

收光谱法、离子束分析、电感耦合等离子体法、电感

耦合等离子体质谱联用法和X-射线荧光法; (2) 利用

元素的原子核特性(放射性或原子序数)发展起来的测

定方法, 如中子活化法。 
 
3.1.1  电感耦合等离子体 
等离子体(plasma)是一种在一定程度上被电离的气

体(电离度大于0.1%), 其中电子和阳离子的浓度处于

平衡状态, 呈电中性。电感耦合等离子体(inductively 
coupled plasma, ICP)是高频电流经感应线圈产生高

频电磁场, 经过其中的工作气体形成等离子体。ICP
呈现火焰状放电, 并具有结构呈环形、温度高、电子

密度高和惰性气氛等特点, 因此其蒸发、原子化、激

发和电离的性能突出, 是目前用于电感耦合等离子体

发射光谱分析仪(inductively coupled plasma optical 
emission spectrometer, ICP-OES)的理想光源(Djin- 
gova et al., 2013)。ICP-OES方法灵敏度高、检测限

低(×10–6)、样品消耗少(毫克级)且动态线性范围较宽, 
满足离子组学对高通量多种元素同步分析的要求。有

些元素(如铌、钽、锆、铪和稀土元素)具相似化学性

质且难以分别分析, 但它们的光谱性质差异较大, 因
此可采用ICP-OES方法进行分析。此外, 电感耦合等

离子体质谱技术(inductively coupled plasma mass 
spectrometer, ICP-MS)是目前在离子组学研究中使

用最广泛的一种方法。ICP-MS不仅具有ICP-OES方
法的优点 , 而且其灵敏度比 ICP-OES方法更高

(×10–9), 并具有同位素和形态分析等能力。可以说, 
地球上几乎所有的元素都可以用ICP-MS方法进行分

析。ICP-OES和ICP-MS都已在离子组学研究中获得

了成功应用。如Eide等(2005)使用ICP-OES方法对约

10 000份酵母样品中的元素进行了分析, 并从中获

得大量酵母离子组图谱信息。ICP-MS方法在拟南芥

(Arabidopsis thaliana)离子组谱分析与建立过程中发

挥了重要作用(Lahner et al., 2003; Baxter et al., 
2007, 2008, 2012)。 
 
3.1.2  原子吸收光谱法 
原子吸收光谱法 (atomic absorption spectrometry, 
AAS)是一种根据特定物质基态原子蒸气吸收特征辐

射来对元素进行定量分析的方法(L’vov, 2005)。该方

法在20世纪60年代后迅速发展, 不断优化并日臻完

善(Oreshkina and Tsizin, 2014), 现在已可用于70多
种元素的直接测定, 是测定微量或痕量元素的重要技

术。 
样品中待测元素的原子化是原子吸收光谱法分

析的关键步骤之一。原子化过程由原子化器实现。原

子化器的功能是提供能量, 使样品干燥、蒸发并原子

化, 产生原子蒸气。原子化器有2种类型, 即火焰原子

化器(flame atomizer)和电热(石墨炉)原子化器(elec- 
trothermal atomizer), 相应的方法分别称之为火焰原

子吸收光谱法(flame atomic absorption spectrome-
try, FAAS)和电热原子吸收光谱法 (electrothermal 
atomic absorption spectrometry, ETAAS)。其中 , 
FAAS方法是由化学火焰(即空气/C2H2或N2O/C2H2火

焰)热能提供能量, 使待测元素原子化解离为气态基

态原子。在测定特定元素含量时, 该元素的锐线光源

(空心阴极灯)发射出特征辐射, 通过原子化区时, 待
测元素的特征辐射被吸收而衰减, 经过色散系统和检

测系统后测得吸光度, 最后根据吸光度与被测定元素

浓度之间的线性关系 , 对该元素进行定量分析。

FAAS方法的特点是基体效应及记忆效应较小, 雾化

和原子化效率低。 
ETAAS和FAAS两种方法的原理差异主要在于

所采用的原子化器不同。ETAAS的敏感度比FAAS高
2–3个数量级, 且待测样品不受其存在状态的限制, 
液态、气态或固态样品均可直接测定, 因此更适于复

杂介质中痕量元素的定量分析。现代原子吸收分光光

度计中采用原子吸收计算机工作站, 整个测定过程已

实现全自动化, 操作大大简化, 并可确保测量精度。

但对于离子组学研究, 该方法也存在一定的局限性, 
即可同时测定的元素数量较少。 



  曹继容等: 植物离子组学及其研究方法与应用进展  507 

3.1.3  X-射线荧光分析法 
X-射线荧光光谱分析法(X-ray fluorescence spectro- 
scopy, XRF)是利用初级X-射线光子或其它微观粒子

激发待测物质中的原子, 使之产生荧光(次级X-射线), 
从而进行物质成分分析和化学态的研究(章连香和符

斌, 2013)。该方法的基本原理是当物质中的原子受高

能辐射激发后, 放射出该原子所具有的特征X-射线, 
特征X-射线波长倒数的平方根与元素的原子序数成

直线关系, 其强度的大小与样品中元素的浓度有关, 
因此根据特征谱线的波长及能量即可定量测定样品

中各元素的含量(Mantler et al., 2006)。 
XRF是现代元素分析技术中的一种重要且可靠

的方法。该方法的优点是以非破坏性方式快速分析样

品; 还可用全反射方式检测样品表面的极微量物质; 
测定范围广, 可测范围为10–3–103 mg·g–1, 即从铍

(Be)到铀(U)之间的所有元素(Mantler et al., 2006)。
Delhaize等(1993)应用XRF技术分析了10万余株拟

南芥突变体幼苗中Na、Mg、P、S、Cl、K、Ca、Mn、
Fe和Zn元素的含量, 并成功筛选出离子组发生改变

的3个突变体, 这3个突变体中P或Mn元素的累积表

现异常。 
 
3.1.4  离子束分析法 
离子束分析(ion beam analysis, IBA)是一种强有力的

且可用于元素定量的核分析技术。通过射线和物质中

的原子或原子核相互作用, 采用现代核物理实验技术

分析物质的元素组分与结构的高灵敏度分析方法, 统
称为核分析技术。离子束分析法是利用一束经加速器

加速而高速运动的带电粒子撞击目标待测样品, 使之

产生辐射γ-射线和X-射线, 辐射的能量和目标材料中

的元素组成与含量成一定比例(Wang and Nastasi, 
2010)。 

离子束分析法灵敏度高, 分析元素范围广且可多

元素同步分析。此外, 该方法还具有样品用量少、分

析时间短和非破坏性等特点(Abraham, 2004; Šmit, 
2005)。因此, 离子束分析法在离子组学研究中具有

突出的优势和应用价值。但是该方法设备费用较高, 
目前难以普及。 
 
3.1.5  中子活化分析法 
中子活化分析(neutron activation analysis, NAA)是

一种重要的非破坏性多元素分析技术, 在植物元素测

定中的应用已有40多年的历史(Nadkarni and Morri- 
son, 1973)。NNA的基本原理是当物质受到具有一定

能量的中子或质子辐射时, 原子核被活化并发生核反

应, 继而发射γ-射线, 通过仪器分析所发射γ-射线特

征谱线的强弱可以定量分析物质的元素组成。因此, 
NNA是一种放射分析化学方法。NNA完整的分析过程

主要包括试样和标准制备、活化、放射化学分离、核

辐射测量及数据处理5步。 
NNA的优点是可测定元素范围广, 对原子序数

1–83之间的所有元素都能测定; 灵敏度极高, 准确度

和精密度也很高, 大多数元素的分析灵敏度可达10–6– 
10–13 g·g–1; 具有多成分(30–40种元素)同时分析的功

能。虽然NNA在微量元素分析中应用广泛, 但其操作

技术复杂且分析周期较长, 特别是所用仪器设备昂

贵, 故在我国尚未普遍应用。 
 
3.1.6  同步X-射线荧光显微成像技术 
同步辐射X-射线照射可激发物质的分子或原子, 而退

激后该物质所发出荧光的波长取决于分子或原子的

能级结构。X-射线荧光分析法就是基于荧光的波长和

强度来确定发出该荧光的元素种类及含量(马礼敦和

杨福家, 2001)。 
同步辐射X-射线荧光成像技术(synchrotron ra-

diation X-ray fluorescence, SRXRF)是目前唯一能同

时进行多元素定量分析的亚微米级分辨率的成像技

术。该技术可以定量给出金属元素在物体中的空间分

布, 在生物、环境、考古和材料等众多领域具广泛的

应用前景(Gonchar et al., 2001; Regvar et al., 2011; 
Tian et al., 2014)。使用该技术对同种植物大量样品

的离子组表型进行分析, 在相应的突变体识别中具有

一定的应用价值。 
同步X-射线荧光显微技术(synchrotron radiation 

X-ray fluorescence microscopy)是一种可视化测定

植物组织中金属元素含量与空间分布的方法。该技术

可实现对多元素同步、高分辨率和高敏感性测量, 空
间分辨率可达100 nm, 穿透深度约为1 000 μm (Pun- 
shon et al., 2009); 而且无需细胞切片即可分析整个

细胞, 特别适用于生物样品的分析(Fahrni, 2007)。目

前, 这项技术已经广泛应用于植物组织内元素的分

布、定位与追踪研究, 是进行活体内金属元素定位分
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布研究的有力手段(Tian et al., 2014)。 

3.2  离子组学数据管理与分析 

随着高通量元素分析技术的发展与应用, 植物离子组

分析产生的是信息含量丰富的多维数据。面对海量的

生物信息, 需对数据的存储、管理和获取等数据管理

标准进行统一, 并运用化学计量学理论和多元统计分

析的新方法, 对采集的多维原始信息进行降维、归类

分析和深度挖掘, 从中归纳出有用信息。这一过程对

离子组学分析结果的最终解释至关重要。 
普度离子组学信息管理系统(Purdue Ionomics 

Information Management System, PiiMS)(www. 
purdue.edu/dp/ionomics)是最早报道的离子组学专

业信息管理系统(Baxter et al., 2007), 为离子组数据

的存储、管理和获取等信息模式化管理提供了参考。

该系统已收录6万余份拟南芥(包括自然品种、突变体

和重组自交系群体)组织样本中16种元素(磷、钾、钙、

镁、钠、铁、硼、锰、锌、铜、镍、钼、钴、镉、硒

和砷)的含量数据。PiiMS中的数据完全开放获取, 任
何感兴趣者均可登录该系统查询或下载所需信息。目

前, 有些研究人员通过对这些数据进行对比分析, 筛
选出了部分感兴趣的离子组突变体, 并成功应用于植

物生理状况、图位克隆和基因功能等相关研究中

(Baxter et al., 2008, 2012, 2014; Baxter and Dilkes, 
2012)。当然, 该系统还处在不断完善中, 越来越多的

植物(如水稻(Oryza sativa)和玉米(Zea mays)等)的
离子组数据将被充实到系统中, 这为深入开展植物离

子组学研究提供了极大的便利(Baxter et al., 2012, 
2013)。  

离子组与代谢组之间交叉明显。例如, 某些含有

非金属元素(如氮、磷和硫等)的化合物可同时归于离

子组和代谢组。离子组可视为代谢组的无机组成部分, 
主要研究生物体中的离子及其无机化合物(Lahner et 
al., 2003)。因此, 代谢组学中运用较多的数据分析方

法通常也适用于离子组学的数据分析, 如主成分分析

(principal component analysis, PCA)、层次聚类分析

(hierarchical cluster analysis, HCA)和非线性影射

(nonlinear mapping, NLM)等。目前在离子组学分析

中, PCA是较为常用的方法之一。其中PCA得分图

(score plot)和载荷图(loading plot)是PCA分析结果的

主要表现形式, 前者可提供样品的分类信息; 后者有

助于识别可作为生物标记物的变量。 

4  植物离子组学的应用进展 

4.1  QTLs/基因鉴别 

数量性状基因座(quantitative trait loci, QTLs)是一段

含主控或联系数量性状基因的DNA。通过分子标签

(AFLP和SNP等)可将这些控制数量性状的基因定位

到基因组的特定区域上, 这是对主控性状变异实际基

因进行鉴定与测序的先行步骤。 
QTL定位与制图已被广泛应用于遗传变异与离

子组表型变异之间的关联建立上, 并在甄别调控植物

离子吸收、转运与贮藏的潜在基因和基因网络方面发

挥了重要作用 (Liu et al., 2009; Buescher et al., 
2010; Ding et al., 2010; Norton et al., 2010; Baxter 
et al., 2014)。QTL制图法的主要优势是研究者不需要

具备所研究离子途径的生理与生物学相关知识。目前

应用重组自交系(recombinant inbred lines, RILs)相
继在不同植物中获得了大量控制离子组性状的各种

QTLs, 包括种子和地上部累积磷(Bentsink et al., 
2003)、氮素利用效率(Rauh et al., 2002; Loudet et 
al., 2003b; Hirel et al., 2007)、铝毒耐性(Hoekenga 
et al., 2006)、地上部累积钾(Harada and Leigh, 
2006)和种子中累积硫(Loudet et al., 2007)等QTLs。
这些通过QTLs制图获得的关联区段 (即遗传标记

(genetic markers))可进一步分离和克隆, 以用于应

答基因的鉴别与分析。结合基因组学、分子生物学和

各类日臻完善的分子研究手段(如高通量测序、基因

芯片和实时定量PCR等), 应答基因的鉴别与分析过

程已变得非常快速、简单且准确。这些控制养分离子

吸收与累积的QTLs分析、主效QTL的精细定位以及

候选基因的确定, 将有助于解析植物离子平衡网络

(Lowry et al., 2012)。应用全基因组芯片分析技术, 
Induri等(2012)从杨树(Populus trichocarpa)的16个
耐镉QTLs中分离出9种镉应答基因。Lahner等(2003)
通过对比分析18种元素在13 000个拟南芥野生型和

突变体植株中所构建的离子组谱, 筛选出了51个离

子组突变体, 并发现这些突变体中不同元素含量的变

化趋势存在差异。例如, 钙、铁和钴等元素在大多数

突变体中的含量比野生型中低; 其它元素的含量在突

变体中则比在野生型中高。这一结果表明植物体内各
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离子的平衡存在相互关联, 同时也说明多种元素可能

共享同一部分基因调控。 

4.2  基因功能验证 

揭示某一基因在养分传输中的具体功能是植物生物

学的一大挑战, 也是植物基因功能研究中的重要课题

之一。离子组学提供了一个高通量快速分析植物离子

组表型的平台。利用离子组学的研究方法可快速鉴定

某一基因型的离子组表型变异, 为探究调控植物离子

平衡的基因和基因网络提供了有价值的线索(丁广大

等, 2010)。另外, 利用这一平台并结合核苷酸序列改

变技术可认识特定基因在养分传输中的作用。通常的

研究策略是利用诱变剂改变基因组或将特定基因导

入一个细胞或个体中, 通过诱变基因或导入基因的表

达情况, 观察细胞的生物学行为或个体表型遗传性状

的变化, 从而鉴定特定基因的功能。Gong等(2004)
运用基于基因芯片的基因定位分离技术, 从拟南芥的

一个钠离子过量累积突变体fn1148中分离出突变基

因AtHKT1, 并通过缺失突变实验证实AtHKT1基因的

突变是导致突变体fn1148钠离子过量累积的直接原

因。Borghi等(2011)通过快中子诱变拟南芥的实验表

明, 基因CPR5的功能缺失主要引起叶片低钾。Mun- 
ns等(2012)通过QTL导入发现小麦(Triticum aesti-
vum)品系抗钠等位基因HKT1, 并进一步证明该等位

基因的功能是使植物将钠从木质部汁液中抽出以阻

止其向地上部再分配。 

4.3  生理状态评价 

植物体内的离子与生理过程存在着相互作用, 表现在

植物体内的离子组成及含量受到多个生理过程的共

同调控, 而生理过程的实现也离不开多种离子的参

与。养分是从土壤通过植物根部进入植物体, 在植物

体内要经过运输、利用与贮存、再分配等一系列复杂

的过程, 这其中任何一个环节的改变都可能会导致植

物的离子组分发生变化(Chao et al., 2011)。并且, 在
特定的发育时期或在逆境条件下, 植物体内离子组都

可能发生相应的变化。因此, 离子组的改变可以反映

植物特定的生理状况(Conn and Gilliham, 2010)。 
模式植物拟南芥在生物或非生物胁迫下, 整株植

物中Ca2+含量升高(Kudla et al., 2010); 在缺氮环境

下, 氮、氯离子和磷酸根离子含量协同变化(Loudet et 

al., 2003a)。在不同铁营养条件下, 通过拟南芥叶片

离子组与生理应答(即Fe和P的内稳性)间统计模型的

建立与分析, 证明离子组特性能可靠地检测植物对环

境或遗传干扰的生理响应(Baxter et al., 2008)。当

Cu2+供应过量时, 小麦苗期地上部的铁、锰、锌和铜

等微量元素含量与生长在正常土壤环境中的小麦相

比有明显的变化(Bálint et al., 2007)。植物受病原菌

侵染后其生理状况的改变也可通过植物离子组的特

征变化反映出来(De La Fuente et al., 2013)。这对制

定病害防治策略具有十分重要的意义。 

5  研究展望 

离子组学的理论与方法不仅已被应用于遗传、基因功

能分析、离子代谢基因调控网络和植物生理状况等研

究领域, 而且在其它领域(如植物物种系统发育(White 
et al., 2012)及植物正向与反向遗传学研究(Baxter, 
2010; Ziegler et al., 2013))也取得了一定的研究进

展。然而, 作为一门新兴学科, 植物离子组学仍有许

多未解之谜(如离子平衡调控途径及调控网络), 新的

研究手段特别是现代分析与生物信息技术的应用有

待开拓。另外, 值得关注的是, 离子组与植物疾病间

存在着密切关联, 而且大多数植物的必需矿质元素都

在不同程度上影响着植物疾病的严重性(Zhao et al., 
2013)。然而, 植物病理学在离子组领域的应用几乎

还是空白。植物疾病, 特别是农作物病害, 严重影响

着农业生态系统的可持续性。因此, 运用离子组学的

理论和研究方法, 深入分析不同物种与病原微生物间

的相互作用以及病原微生物的致病机理, 不仅为养分

离子在植物病理中的作用及其机制提供了有价值的

理论依据, 而且为农业管理和病害防治提供了重要的

信息支持。 
由于植物的固着性, 不同植物在适应不同土壤环

境(如不同矿质营养和毒性元素的生物有效性和水分

状态等)的长期过程中演化出了不同的遗传和分子适

应机理(王奇峰等, 2010; 万芹方等, 2011; 董萌等, 
2013; Wu et al., 2013)。结合离子组学、基因组学、

遗传学、分子生物学、生物信息学以及深度测序技术

等各种手段, 研究植物在矿质元素吸收与积累以及不

同土壤逆境适应能力方面的自然变异及其内在的遗

传基础; 同时开展人工突变体的筛选, 利用经典遗传
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学研究手段鉴定参与调节植物矿质营养和毒性元素

吸收与累积以及逆境适应的基因和基因网络, 通过分

子生物学、细胞生物学以及生物化学等手段研究相关

基因的功能和作用机理。这些研究不仅有助于理解植

物演化和物种形成的遗传机制, 而且在有效利用边际

土壤(Baxter and Dilkes, 2012)、提高农作物的水肥利

用效率、增加农作物产量、改善粮食营养品质以及治

理环境污染等多个方面都具有重要意义。 
离子组学研究需要对大量的离子组数据在深度

上进行挖掘, 而目前生物信息学在离子组学研究领域

的应用仍十分有限。随着离子组学研究技术的进步, 
加之基因组学、转录组学、蛋白质组学和代谢组学的

不断发展, 数据信息大量积累, 数据库的有效管理以

及化学信息学方法与数据分析手段的创新, 我们将能

更深入地理解离子组的基因调控网络及其生物学功

能。离子组学整体分析平台的提升是推进离子组学研

究的关键环节。整合离子组学与其它组学的数据信息, 
构建系统生物学信息库, 最终实现对生命过程的定量

研究和复杂生物网络的系统认识, 将是离子组学研究

的重要发展趋势。 
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