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粟酒裂殖酵母 Ａｔｐ１０ 在线粒体中的功能研究

谢婉秋ꎬ黄　 鹰

(南京师范大学生命科学学院ꎬ江苏 南京 ２１００２３)

[摘要] 　 线粒体是真核细胞中的动力工厂ꎬ细胞生命活动所需能量大多来自于线粒体氧化磷酸化. 粟酒裂殖酵

母是真核生物研究的模式生物. 本研究借助基因敲除方法获得 ａｔｐ１０ 基因缺失菌株 Δａｔｐ１０ꎬ在以甘油和半乳糖

为唯一碳源的非发酵型培养基中ꎬΔａｔｐ１０的生长出现缺陷. 利用生物信息学分析ꎬＡｔｐ１０ 在 Ｎ 端含有 ３２ 个氨基

酸残基组成的线粒体定位序列ꎬＧＦＰ 绿色荧光观察 Ａｔｐ１０ 蛋白定位在线粒体中ꎻＷｅｓｔｅｒｎ ｂｌｏｔｔｉｎｇ 检测显示ꎬＡｔｐ１０
缺失导致线粒体相关蛋白的表达几乎丧失ꎬ影响线粒体呼吸链复合体的组装. 综上所述ꎬＡｔｐ１０ 是一个与线粒体

功能密切相关的蛋白ꎬ是线粒体呼吸链正常发挥功能所必须的蛋白.
[关键词] 　 Ａｔｐ１０ꎬ粟酒裂殖酵母ꎬ呼吸链ꎬ线粒体
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线粒体普遍存在于动、植物细胞内ꎬ是生物体进行氧化磷酸化的场所. 氧化磷酸化是需氧细胞生命活

动的主要能量来源ꎬ所以线粒体被称为“细胞的发动机” [１] . 此外ꎬ线粒体是一种半自主性细胞器ꎬ参与细

胞内信息传递、细胞分化、自噬、衰老、凋亡、氨基酸和脂肪酸的氧化及血红素的生物合成等众多生命过程ꎬ
还参与调控细胞周期和细胞生长[２] . 线粒体功能异常可引起多种威胁人类健康的疾病ꎬ如代谢综合征、糖
尿病、心脏病、神经退行性疾病[３－８]等ꎬ大约 ４０％左右的疾病与线粒体呼吸功能受损有关[９－１１] . 粟酒裂殖酵

母作为一种接近高等真核生物的模式生物ꎬ使其在线粒体研究方面更受关注.
ＡＴＰ 的合成是由 ＡＴＰ 合酶复合体催化完成的ꎬ该复合体由两个主要单元构成ꎬ分别是起质子通道作

用的 Ｆｏ 单元和催化 ＡＴＰ 合成的 Ｆ１ 单元[１２] . ＡＴＰ 合酶又称为 ＦｏＦ１￣ＡＴＰ 酶. Ｆ１ 单元含有 ５ 种不同的亚基ꎬ
分别为 α、β、γ、δ、ε[１３] . 然而ꎬ在整个系统发育中ꎬＦ１ 单元的组成是相当稳定的ꎬ但是 Ｆｏ 单元的组成是变

化的. 细菌的 Ｆｏ 单元仅由 ３ 个亚单位组成[１４]ꎬ酿酒酵母的 Ｆｏ 单元中至少含有 ６ 个不同的亚单位[１５]ꎬ粟酒

裂殖酵母数据库 Ｐｏｍｂａｓｅ 预测 Ａｔｐ１０( ＳＰＡＣ４Ｇ８. １１Ｃ)是线粒体 ＡＴＰ 合酶的组装蛋白. 在芽殖酵母中

ＡＴＰ１０ 参与 Ｆｏ 单元的组装. 其中 ＡＴＰ１０ 的缺失影响线粒体核糖体亚基 Ｖａｒ１、细胞色素氧化酶亚基 Ｃｏｘ１、
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Ｃｏｘ２ 和 Ｃｏｘ３ꎬＡＴＰａｓｅ 亚基 Ａｔｐ６、Ａｔｐ８ 和 Ａｔｐ９ꎬ细胞色素 ｃ 还原酶的亚基 Ｃｏｂ１ 的合成[１６] . 但是到目前为

止ꎬ在粟酒裂殖酵母中还没有关于 Ａｔｐ１０ 功能的研究. 因此ꎬ本研究旨在探究粟酒裂殖酵母中 Ａｔｐ１０ 参与

线粒体功能的机制ꎬ为进一步研究粟酒裂殖酵母线粒体蛋白的功能提供一定的理论依据.

１　 材料与方法

１.１　 材料

１.１.１　 菌株与质粒

粟酒裂殖酵母单倍体菌株 ｙＨＬ６３８１ꎬ大肠杆菌 Ｅ􀆰 ｃｏｌｉ Ｔｏｐ１０ꎬ质粒 ｐＦＡ６ａ￣ｋａｎＭＸ６、ｐＹＪ１９ 为本实验室

保存.
１.１.２　 培养基

ＹＥＳ 培养基:０.５％酵母粉ꎬ３％葡萄糖ꎬ４ 种微量元素:２０ ｍｇ 腺嘌呤(ａｄｅｎｉｎｅ)ꎬ２０ ｍｇ 亮氨酸( ｌｅｕｃｉｎｅ)ꎬ
２０ ｍｇ 尿嘧啶(ｕｒａｃｉｌ)ꎬ２０ ｍｇ 组氨酸(ｈｉｓｔｉｄｉｎｅ)ꎻＹＥＳ＋３％甘油:将 ＹＥＳ 培养基中的葡萄糖替换成 ３％甘油ꎻ
ＹＥＳ＋２％半乳糖:将 ＹＥＳ 培养基中的葡萄糖替换成 ２％半乳糖ꎻＹＥＳ＋氨苄霉素:ＹＥＳ 固体培养基添加氨苄

霉素至终浓度为 １００ ｍｇ􀅰ｍＬ－１ꎻＥＭＭ￣ｌｅｕｃｉｎｅ(１００ ｍＬ):ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｈｙｄｒｏｇｅｎ ｐｈｔｈａｌａｔｅ ０.３ ｇꎬＮａ２ＨＰＯ４􀅰１２Ｈ２Ｏ
０.５５５ ｇꎬＮＨ４Ｃｌ ０.５ ｇꎬ１ ０００×ｖｉｔａｍｉｎ １ ｍＬꎬ１０ ０００×ｍｉｎｅｒａｌ ｓｔｏｃｋ ０.０１ ｍＬꎬ５０×ｓａｌｔ ｓｔｏｃｋ ２ ｍＬꎬ琼脂 ２ ｇꎬ葡萄

糖 ２ ｇꎻ３ 种微量元素:ａｄｅｎｉｎｅꎬｈｉｓｔｉｄｉｎｅꎬｕｒａｃｉｌꎬ各 ２０ ｍｇ.
１.１.３　 试剂与仪器

ＰｒｉｍｅＳＴＡＲ ＤＮＡ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ、限制性内切酶、连接酶均购自 Ｔａｋａｒａ 公司ꎻＰＣＲ 引物由上海英俊生物有

限公司合成ꎻＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒ 购自南京百思凯ꎻＤＮＡ 纯化试剂盒以及割胶回收试剂盒购自博巧生物科技公

司ꎻＳＤＳ、ＨＥＰＥＳ、Ｓｏｒｂｉｔｏｌ、Ｔｒｉｓ、３０％丙烯酰胺购自上海生工ꎬ氨苄霉素购自 Ｓｉｇｍａ 公司. 台式高速离心机ꎬ
Ｏｄｙｓｓｅｙ 双色红外激光成像系统ꎬ电泳槽等.
１.２　 实验方法

１.２.１　 生物信息学分析

粟酒裂殖酵母 ａｔｐ１０基因和蛋白序列来源于酵母基因组数据库 ＰｏｍＢａｓｅ(Ｓ􀆰 ｐｏｍｂｅ－ＧｅｎｅＤＢꎬｈｔｔｐ: / /
ｗｗｗ.ｐｏｍｂａｓｅ.ｏｒｇ / )ꎻ芽殖酵母 ＡＴＰ１０ 基因和蛋白序列来源于 ＮＣＢＩ 数据库( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ.
ｇｏｖ / )ꎻ用 ＡｌｉｇｎＸ 对所查到蛋白序列进行 Ｃｌｕｓｔａｌ Ｗ 序列比对分析ꎻ线粒体信号肽预测分析采用 ＭｉｔｏＰｒｏｔ ＩＩ
(ｈｔｔｐ: / / ｉｈｇ.ｇｓｆ.ｄｅ / ｉｈｇ / ｍｉｔｏｐｒｏｔ.ｈｔｍｌ)网站.
１.２.２　 Δａｔｐ１０突变体点圈实验

分别接种活力较好的 ｙＨＬ６３８１、Δａｔｐ１０的单菌落于 ５ ｍＬ 的 ＹＥＳ 液体中ꎬ于 ３０ ℃ꎬ２００ ｒ / ｍｉｎ 恒温摇床

中培养过夜ꎻ再转接到新鲜的 ＹＥＳ 液体至 ＯＤ６００为 ０.２ 左右ꎬ于 ３０ ℃ꎬ２００ ｒ / ｍｉｎ 恒温摇床中继续培养至

ＯＤ６００为 ２~３ꎻ收菌ꎬ水洗ꎻ调整起始 ＯＤ６００≈３ꎬ依次按照 １０ 倍梯度稀释ꎬ最后取 ２.５ μＬ 点圈于 ＹＥＳ 、ＹＥＳ＋
３％、ＹＥＳ＋２％半乳糖固体培养基中ꎻ３０ ℃恒温培养数天ꎬ拍照.
１.２.３　 Ａｔｐ１０ 荧光定位分析

挑选平板上的目的菌株于 ＥＭＭ￣ｌｅｕｃｉｎｅ 液体培养基中培养过夜ꎬ转接至新鲜培养基使起始 ＯＤ６００≈
０.２ꎬ培养至 ＯＤ６００ 为 ０.６~０.８ꎬ取 １.５ ｍＬ 菌液 ＰＢＳ 洗细胞一次ꎬ最终悬浮于 ２００ μＬ ＰＢＳ(含中浓度为 ２
ｎｍｏｌ / Ｌ 的 ＭｉｔｏＴｒａｃｋｅｒ Ｒｅｄ 染料)中ꎬ室温染色 ５ ｍｉｎꎬ离心弃上清ꎬ加入 １００ μＬ ＰＢＳꎬ取 ２.５ μＬ 于 Ｚｅｉｓｓ
Ａｘｉｏ ｉｍａｇｅｒ Ａ１ ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｅ(ＺｅｉｓｓꎬＪｅｎａꎬＧｅｒｍａｎｙ)进行荧光观察.
１.２.４　 Ｗｅｓｔｅｒｎ ｂｌｏｔｔｉｎｇ 检测酵母细胞中线粒体编码蛋白的含量

提取 ｙＨＬ６３８１、Δａｔｐ１０菌株的线粒体ꎬ将样品上样于 １０％聚丙烯酰胺凝胶进行 ＳＤＳ￣ＰＡＧＥ 电泳ꎬ转硝

酸纤维膜ꎬ３００ ｍＡꎬ１００ ｍｉｎ. 封闭液(０.１３７ ｍｏｌ / Ｌ ＮａＣｌꎬ０.０２ ｍｏｌ / Ｌ Ｔｒｉｓꎬ５％脱脂奶粉ꎬｗ / ｖ)封闭 ＮＣ 膜

２ ｈ. ＴＢＳＴ 缓冲液(０.０２ ｍｏｌ / ＬＴｒｉｓꎬ０.１３７ ｍｏｌ / Ｌ ＮａＣｌꎬ０.１％ Ｔｗｅｅｎ ２０ꎬ调 ｐＨ 至 ７.６)振荡清洗ꎬ分别按比列

加入一抗 ａｎｔｉ￣ＨＳＰ６０(１ ∶ ２ ０００)、ａｎｔｉ￣Ｃｏｂ１(１ ∶ １０００)、ａｎｔｉ￣Ｃｏｘ１(１ ∶ １ ０００)、ａｎｔｉ￣Ｃｏｘ２(１ ∶ ５００)、ａｎｔｉ￣Ａｔｐ６
(１ ∶１ ０００)４ ℃过夜ꎬＴＢＳＴ 洗涤 ３ 次ꎬ每次 １０ ｍｉｎꎬ再加入二抗ꎬ避光孵育 ４ ｈꎬＯＤＹＳＳＥＹ 激光扫描显示

结果.

—０１１—

􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉􀪉



谢婉秋ꎬ等:粟酒裂殖酵母 Ａｔｐ１０ 在线粒体中的功能研究

２　 结果

２.１　 粟酒裂殖酵母 Ａｔｐ１０ 生物信息学分析

ＳｐＡｔｐ１０ 的同源性及线粒体信号肽分析:通过在 ＮＣＢＩ 和 ＰｏｍＢａｓｅ 分别得到芽殖酵母 ＡＴＰ１０ 和裂殖

酵母 Ａｔｐ１０ 的氨基酸序列ꎬＡｔｐ１０ 蛋白由 ２７６ 个氨基酸残基组成ꎬ预测的分子量为 ３１.３８ ｋＤａ. 由图 １ 可知ꎬ
在比对的氨基酸序列中位点完全一致性为 １７.６％ꎬ保守性为 ３０.４％ꎬ半保守性为 ３４.３％. 随后通过 ＭｉｔｏＰｒｏｔ ＩＩ
分析发现ꎬＡｔｐ１０ 蛋白有一段线粒体定位序列 ＭＡＹＮＹＬＫＮＬＶＩＰＲＬＩＶＫＨＱＦＫＬＲＳＦＳＴＫＳＬＮＤꎬＳｐＡｔｐ１０ 定位

于线粒体的概率为 ７９.７４％. 已有实验证明ꎬ对已知定位于线粒体的信号肽预测结果大于 ７６％[１７]ꎬ因此预

测 Ａｔｐ１０ 是一个线粒体蛋白ꎬ对于线粒体正常行使其功能十分重要.

　 　 “ ｜ ”表示参与比对的序列在该位点是完全一致的ꎻ“:”表示在该序列可以观察到保守

的替换ꎻ“ .”表示在该序列可以观察到半保守的替换.
图 １　 芽殖酵母 ＡＴＰ１０ 和裂殖酵母 Ａｔｐ１０ 的蛋白序列比对

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ＡＴＰ１０ ｆｒｏｍ ｂｕｄｄｉｎｇ ｙｅａｓｔ ａｎｄ Ａｔｐ１０ ｆｒｏｍ Ｓ􀆰 ｐｏｍｂｅ

２.２　 Δａｔｐ１０突变体表型研究

为了研究 Ａｔｐ１０ 在粟酒裂殖酵母中的基本功能ꎬ分别把野生型 ｙＨＬ６３８１ 和 Δａｔｐ１０突变体以一系列的

稀释倍数点在含有不同碳源的 ＹＥＳ、ＹＥＳ＋３％甘油、ＹＥＳ＋２％半乳糖培养基中ꎬ培养 ４ ｄ~５ ｄ 后ꎬ进行拍照

观察如图 ２ 所示ꎬ发现以葡萄糖为唯一碳源的 ＹＥＳ 培养基中 ｙＨＬ６３８１ 和 Δａｔｐ１０ 生长状况几乎一致ꎬ而在

以甘油和半乳糖为唯一碳源的培养基中 Δａｔｐ１０ 生长明显受到抑制. Δａｔｐ１０ 在非发酵型培养基上不能正

常生长说明 Ａｔｐ１０ 的缺失导致突变体的有氧呼吸不能正常进行ꎬ线粒体呼吸链受到了损伤.

图 ２　 ｙＨＬ６３８１ 菌株和 Δａｔｐ１０ 菌株在不同碳源培养基上的生长情况

Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｄｅｌｅｔｉｏｎ ｏｆ ａｔｐ１０ ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｎ ｒａｐｉｄ ｌｏｓｓ ｏｆ ｃｅｌｌ ｖｉａｂｉｌｉｔｙ ｏｎ ＹＥＳ＋３％ Ｇｌｙ ｏｒ ＹＥＳ＋２％ Ｇａｌ

２.３　 荧光显微镜观察 Ａｔｐ１０￣ＧＦＰ 定位于线粒体

从生物信息学分析ꎬＡｔｐ１０ 的 Ｎ 端含有 ３２ 个氨基酸残基组成的线粒体定位序列ꎬ由点圈实验可知ꎬ

—１１１—
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Ａｔｐ１０ 的缺失导致线粒体呼吸链受损ꎬ阻碍线粒体功能的正常发挥. 为进一步确定 Ａｔｐ１０ 的定位ꎬ构建

ＰＹＪ１９￣Ａｔｐ１０￣ＧＦＰ 菌株ꎬ利用线粒体染料标出胞内线粒体的位置ꎬＭｉｔｏ Ｔｒａｃｋｅｒ Ｒｅｄ 是一种用于染活细胞线

粒体的染料ꎬ在荧光显微镜 Ｒｅｄ 通道下发出红色荧光. Ａｔｐ１０￣ＧＦＰ 能够呈现绿色荧光. 如图 ３ 所示ꎬ在同一

视野下红色荧光和绿色荧光可相互重叠呈现黄色荧光ꎬ即说明 Ａｔｐ１０ 定位在线粒体ꎬ进一步证明 Ａｔｐ１０ 在

线粒体中发挥一定功能.

ＧＦＰ:绿色荧光ꎻＭｉｔｏ Ｔｒａｃｋｅｒ Ｒｅｄ:红色荧光ꎻＭｅｒｇｅ:ＧＦＰ 和 Ｍｉｔｏ Ｔｒａｃｋｅｒ Ｒｅｄ 融合

图 ３　 Ａｔｐ１０￣ＧＦＰ 荧光显微镜观察

Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｉｃ ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｏｆ Ａｔｐ１０￣ＧＦＰ

图 ４　 Ｗｅｓｔｅｒｎ ｂｌｏｔｔｉｎｇ 检测 Δａｔｐ１０ 线粒体蛋白的含量

Ｆｉｇ􀆰 ４　 Ｄｅｌｅｔｉｏｎ ｏｆ ａｔｐ１０ ｒｅｄｕｃｅｄ ｓｏｍｅ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｐｒｏｔｅｉｎｓ

２.４　 Ａｔｐ１０ 的缺失导致线粒体相关蛋白的表

达量下降

真核生物的电子传递链和氧化磷酸化都

是在线粒体中发生作用ꎬＡｔｐ１０ 与 ＡＴＰ 合酶的

组装有关ꎬ缺失 Ａｔｐ１０ 的菌株不能在非发酵型

培养基中正常生长. 因此ꎬ为进一步研究 Ａｔｐ１０
与线粒体呼吸链的关系ꎬ在实验室已有的条件

下检测线粒体呼吸链复合体相关蛋白的含

量. Ｃｏｘ１、Ｃｏｘ２ 参与组成呼吸链复合体 ＩＶꎬＡｔｐ６
参与组成复合体 ＶꎬＣｏｂ１ 参与组成复合体 ＩＩＩꎬ
这些都属于线粒体基因组自身编码的蛋白. 如

图 ４ 所示ꎬ以线粒体蛋白 Ｈｓｐ６０ 作为蛋白内

参. 与野生型菌株 ｙＨＬ６３８１ 相比ꎬΔａｔｐ１０ 菌株

中 Ｃｏｘ１、 Ｃｏｘ２、 Ａｔｐ６、 Ｃｏｂ１ 的表达量几乎丧

失. 这就意味着线粒体呼吸链上的复合体ꎬ不
能正常组装. 因此ꎬＡｔｐ１０ 参与线粒体呼吸链复

合体亚基的组成ꎬ这对线粒体呼吸链功能的正

常发挥至关重要.

３　 讨论

酵母作为一种人们熟悉的生物ꎬ广泛应用于科研领域ꎬ根据生殖方式的不同分为芽殖酵母和裂殖酵

母. 在 ２００２ 年ꎬ粟酒裂殖酵母的基因组测序已经完成ꎬ粟酒裂殖酵母含有 ４ ８２４ 个编码蛋白质的基因ꎬ是
已知真核生物中最少的ꎬ为人类基因组的研究提供借鉴ꎬ而且能构建更加适合真核生物基因的表达系

统[１８] . 基因敲除是利用一段已知的外源性 ＤＮＡ 与受体细胞基因组中的特定序列发生同源重组ꎬ整合受体

细胞并得以稳定表达ꎬ令特定基因功能丧失ꎬ进而研究该基因的生物学功能[１９] . 本文通过基因敲除技术获

得 Δａｔｐ１０突变体ꎬ再进一步研究其功能.
早期研究报道ꎬ芽殖酵母 ＡＴＰ１０ 编码线粒体 ＡＴＰａｓｅ 中 Ｆｏ 亚基的相关蛋白ꎬ主要参与 Ｆｏ 单元中亚基

６ 的组装[２０] . 裂殖酵母 Ａｔｐ１０ 是芽殖酵母 ＡＴＰ１０ 的同源蛋白ꎬ通过 ＰｏｍＢａｓｅ 网站得知 ａｔｐ１０ 基因大小为

８０４ ｂｐꎬ共编码 ２６７ 个氨基酸. 从生物信息学分析ꎬＡｔｐ１０ 含有 ３２ 个氨基酸残基组成的线粒体定位序列ꎬ与
—２１１—
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芽殖酵母 ＡＴＰ１０ 的同源性高达 ７９.７４％. 芽殖酵母 ＡＴＰ１０ 的功能已经研究透彻. 粟酒裂殖酵母 Ａｔｐ１０ 是否

有相似的功能? 为进一步证明 Ａｔｐ１０ 定位在线粒体且与线粒体氧化磷酸化相关ꎬ借助 ｎｍｔ１ 启动子调控下

的 Ａｔｐ１０ 蛋白 Ｃ 端 ＧＦＰ 绿色荧光标签ꎬ检测 Ａｔｐ１０ 在细胞中的亚定位. 线粒体呼吸链主要由蛋白质复合

体组成ꎬ如 ＮＡＤＨ 脱氢酶、琥珀酸氧化还原酶、细胞色素还原酶、细胞色素氧化酶和 ＡＴＰ 合成酶. 细胞色

素还原酶编码 Ｃｏｂ１ꎬ细胞色素氧化酶编码 Ｃｏｘ１、Ｃｏｘ２ꎬ而 Ａｔｐ６ 则由 ＡＴＰ 合成酶编码. 线粒体呼吸链复合

体经过一系列的氧化还原反应最终形成 ＡＴＰꎬ为细胞生命活动提供能量. 线粒体呼吸链酶复合体如果不

能正常合成ꎬ将会引起线粒体功能紊乱ꎬ从而引发线粒体相关疾病. ＡＴＰ 的形成主要通过两条途径:一条

是由葡萄糖彻底氧化为 ＣＯ２ 和水ꎬ另一条是在没有氧分子参加的条件下ꎬ经糖酵解途径产生. 本研究利用

两种不同的培养基即以葡萄糖为碳源的发酵型培养基和以甘油、半乳糖为唯一碳源的非发酵型培养基的

功能差异. 发酵型培养基不需要呼吸作用ꎬ非发酵型培养基与呼吸作用有关依赖于线粒体功能的正常发

挥[２１] . 因此从线粒体相关功能出发ꎬ探索 Ａｔｐ１０ 与线粒体之间的内在联系.
本文主要研究芽殖酵母 ＡＴＰ１０ 的同源蛋白 Ａｔｐ１０. 敲除 Ａｔｐ１０ 构建突变体菌株ꎬ发现在以甘油和半乳

糖为唯一碳源的培养基中表现呼吸缺陷生长. 通过荧光定位实验得出 Ａｔｐ１０ 定位在线粒体ꎬ进一步说明

Ａｔｐ１０ 在线粒体中发挥功能. Ｗｅｓｔｅｒｎ ｂｌｏｔｔｉｎｇ 分析发现ꎬΔａｔｐ１０ 线粒体基因组编码的蛋白 Ａｔｐ６、Ｃｏｘ１、
Ｃｏｘ２、Ｃｏｂ１ 的表达量几乎丧失ꎬ而这些蛋白是构成线粒体呼吸链复合体的重要组份ꎬ这些蛋白的降解直接

使得线粒体呼吸链复合体不能正常组装ꎬ影响细胞的氧化磷酸化. 这也解释了 Ａｔｐ１０ 为什么在非发酵培养

中不能正常生长.
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