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摘  要：为了明确花瓣的伸展机制，以‘凤丹白’牡丹（Paeonia ostii）为研究对象，借助傅里叶变

换红外光谱（Fourier Transformation Infrared Spectroscopy，FTIR）及高斯多峰拟合，分析蕾期、初开期和

盛开期花瓣的波谱特征及蛋白质二级结构的差异性。主要结果如下：随着花朵开放花瓣伸展，777、1 105、

1 155、1 243、1 447、1 651、1 740、2 853 和 2 926 cm-1 处的振动峰振动依次增强，表明磷脂质、核酸、

脂类和蛋白质等代谢物质随花瓣的伸展逐渐增强；且蕾期 1 030 cm-1 处的振动峰在花开后移至 1 060 cm-1，

表明蕾期花瓣细胞壁多糖以甘露聚糖为主，花朵开放后则以阿拉伯糖为主。蛋白质中甲基基团含量（A 

2 951 cm-1/A 2 858 cm-1）出现平稳下降的趋势，初开期比蕾期减少 7.97%，盛开期减少 13.38%；糖蛋白的

变化（A 1 083 cm-1/A 1 547 cm-1）也呈现下降趋势，推测‘凤丹白’牡丹是通过蛋白质糖基化作用调控花

瓣的伸展过程。对氨基Ⅰ区域（1 600 ~ 1 700 cm-1）高斯多峰拟合数据显示，各阶段花瓣中均含有果胶相

连的 β–折叠、β–折叠、无规卷曲、α–螺旋及环与转角；α–螺旋、β–折叠及无规卷曲所占比例在花

瓣伸展过程中呈现增长趋势，表明蕾期花瓣通过降低 α–螺旋应对缺水造成的生理胁迫，并可以利用 ATP

合成花瓣生长发育所需的物质；花瓣通过形成更多功能域较多的蛋白质，有效调控花瓣伸展时复杂的生

物化学过程。 
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Application of Infrared Spectroscopy to Study on Substance Change in the 
Process of Petal Extending of Paeonia ostii‘Fengdanbai’ 
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Abstract：In order to understand the petal extension mechanism，both FTIR（fourier transformation 

infrared spectroscopy）and Guassian multi-peak fitting were used to explore spectrum properties and 

protein secondary structure differences of Paeonia ostii‘Fengdanbai’petal at the flower-bud，initiating 

bloom and bloom periods. The main results were as follows：The peak intensity at 777，1 105，1 155，1 243，

1 447，1 651，1 740，2 853 and 2 926 cm-1 were enhanced in sequence with flowering，indicating that the  
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metabolism products such as phospholipids，nucleic acids，lipids，proteins were increased during the 

process of flowering. A shift from 1 030 cm-1 to 1 060 cm-1 was observed in petal at flower-bud period and 

bloom period，which showed that cell wall polysaccharides of petal were glucomannan and arabinan，

respectively. As compared with the petal at flower-bud period，the number of methyl groups in protein（A 

2 951 cm-1/A 2 858 cm-1）of petal decrease by 7.97% and 13.38% at initiating bloom period and bloom 

period，respectively. The variation in glycoprotein of the samples（A 1 083 cm-1/A 1 547 cm-1）showed a 

downward trend after flowering，it could speculate out that protein regulate the petal extension by 

glycosylation in‘Fengdanbai’. The result of Guassian multi-peak fitting for the amideⅠregion（1 600–1 700 

cm-1）indicated that the petal contained β-sheet + side chain + pectin，β-sheet，random coil，α-helix and 

loop + turn of secondary protein structure at different stages. And the α-helix，β-sheet and random coil 

showed an increase trend after flowering. The result indicated that the presence of low amounts of α-helix 

domains in petal at flower-bud period might compensate for reducing protein-water hydrogen band caused 

by lack of water. And also ATP was modified，which would provide the material base for petal-extension. 

The protein would regulate the complex biochemical processes in petal extension by forming more 

functional domains. The research results provided theoretical references for the substance change and the 

protein regulation on extension mechanism of petal. 

Keywords：Paeonia ostii‘Fengdanbai’；petal；fourier transformation infrared spectroscopy（FTIR）；

Guassian multi-peak fitting；protein secondary structure 

 

‘凤丹白’牡丹（Paeonia ostii‘Fengdanbai’）因其极具观赏和药用价值而被人们熟知（成仿

云和李嘉珏，1998）。近几年研究发现‘凤丹白’牡丹籽粒中含油率较高（22%以上），且富含多

种营养和不饱和脂肪酸，尤其是 α–亚麻酸的含量超过 42.35%（刘建华 等，2006；Li et al.，2015），

已成为一种非传统新植物油资源（中华人民共和国卫生部 2011 年第 9 号公告）。牡丹花的发育直接

关系到牡丹籽油的品质。近年来，人们开始关注油用牡丹花色和花粉方面的研究，吴静等（2016）

利用色差仪对近 500 个紫斑牡丹单株花色表型值进行了分类研究；李子峰等（2007）研究了‘凤丹

白’牡丹的核型和花粉母细胞减数分裂行为，提出在上海‘凤丹白’花粉母细胞减数分裂的最佳取

材时间为 2 月底—3 月初；朱富勇等（2014）通过克隆紫斑牡丹 FT 同源基因，提出 PdFT 可能调控

紫牡丹开花。然而，有关牡丹开花过程中化学物质的积累和变化特点及蛋白质的调控机制并不清晰。

本研究中以牡丹花瓣为研究对象，从光谱学和蛋白质化学角度入手，解析花瓣伸展过程可能的调控

机制。 

傅里叶变换红外光谱（Fourier Transformation Infrared Spectroscopy，FTIR）的优势在于可以通

过物质不同基团的特征振动峰鉴定物质的类别，广泛应用于植物油、木材、花粉和叶片的分析等

（Lahlali et al.，2014；Raba et al.，2015；石江涛和李坚，2016； Suresh et al.，2016）。此外，傅

里叶变换红外光谱还可研究蛋白质反应的分子机制、蛋白质二级结构变化规律和蛋白质折叠等

（Kauffmann et al.，2001；Zscherp & Barth，2001；Lahlali et al.，2014）。FTIR 图谱中氨基Ⅰ的振

动波数在 1 650 cm-1 附近，主要来源于 C=O 的伸缩振动及少量的 CN 面外弯曲振动、NH 的面内弯

曲振动和 CCN 变形振动（Barth，2007)，其振动峰强度和峰型与蛋白质的骨架结构密切相关，即主

要取决于蛋白质主链上的二级结构，而不取决于蛋白质的侧链结构（Krimm & Bandekar，1986）。

因此，一般选用氨基Ⅰ区域的振动峰作为蛋白质二级结构的分析对象。 
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利用 FTIR 评估样品中蛋白质二级结构变化趋势的制样方法简单，分析结果快速准确。对于小

而均一的植物样品，采用原位测量方法采集 FTIR 图谱，如 Lahlali 等（2014）借助 ATR（attenuated 

total reflectance）–FTIR 技术发现在热胁迫下豌豆抗热品种的花粉粒中 α–螺旋呈显著下降趋势。

研究表明对于大而复杂的样品，需要置于烘箱内烘干，研磨至粉末后借助溴化钾（KBr）压片法采

集 FTIR 图谱，烘干方法不会影响原样品中蛋白质二级结构的分布特点（Suresh et al.，2016）。即

使天然蛋白发生变性后，其主链上的二级结构与天然蛋白相比差异较小（Fitzkee & Rose，2004）。 

借助 FTIR 技术研究‘凤丹白’牡丹花发育过程中花瓣物质成分的差别及变化规律，并对氨基

Ⅰ区域的振动峰进行高斯多峰拟合，分析花瓣伸展过程中蛋白质二级结构的分布特点及变化趋势，

以期从光谱学和蛋白质化学角度解析牡丹花瓣的伸展机制，为如何提高牡丹的观赏性奠定基础，具

有重要的应用价值。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 

2014—2015 年对山东菏泽的‘凤丹白’牡丹花期进行连续调查，筛选并标记性状相近的 4 年生

实生植株，于 2015 年 10 月移植于武汉市林业果树研究所牡丹标准化栽培资源圃，种植密度为 40 cm × 

80 cm，根据生长情况进行浇水、施肥、除草以及病虫害防治管理。 

1.2  傅里叶变换红外光谱（FTIR）表征 

分别取蕾期、初开期和盛开期的‘凤丹白’花各 5 朵，每朵取外层的第 1 片到第 3 片的新鲜花

瓣 3 片，先后用清水和去离子水（> 18 MΩ）清洗，切碎置于干净的培养皿中，75 ℃烘干后，用球

磨仪磨成粉末（约 2 μm）。取 1 ~ 2 mg 干燥的样品与 200 mg 干燥的溴化钾置于玛瑙研钵中，研成

均匀细粉（约 2 μm）。取少量样品细粉压片，利用红外光谱仪（Bruker vertex 70），以空气为参比，

选用 4 cm-1 的分辨率，扫描 128 次；波数范围为 400 ~ 4 000 cm-1（Li et al.，2014；Suresh et al.，

2016）。 

1.3  数据分析及拟合 

利用 Origin 8.0 统计软件对 FTIR 原始数据作图。为了更详细地分析‘凤丹白’牡丹从蕾期到

盛开期花瓣上生化物质的变化趋势，参考 Suresh 等（2016）对花生叶片 FTIR 图谱中两个峰位间吸

光值的比值（峰值的比值）的变化规律与物质积累之间关系的研究，对 FTIR 图谱中 6 种峰值（A）

的比值进行了探讨。包括：RⅠ= A 2 951 cm-1/A 2 858 cm-1，RⅡ= A 1 547 cm-1/A 1 656 cm-1，RⅢ =  

A 1 083 cm-1/A 1 547 cm-1，RⅣ = A 1 743 cm-1/A 1 458 cm-1，RⅤ = A 1 743 cm-1/A 1 547 cm-1，RⅥ = 

A 1 458 cm-1/A 1 547 cm-1。 

对氨基Ⅰ区域（1 600 ~ 1 700 cm-1）的曲线进行高斯单峰正态分布的曲线拟合，再依据不同蛋

白质二级结构的振动峰位，再次对拟合曲线进行高斯多峰拟合，具体分峰数依据结果而定。从分峰

拟合结果中得到每种蛋白质二级结构所对应的峰面积，依据各峰峰面积借助 Excel 2010 计算蛋白质

二级结构所占的比例，借助 Origin 8.0 统计软件作图。 
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2  结果与分析 

2.1  花不同发育时期的界定 

为研究‘凤丹白’在开花过程中花瓣化学物质及蛋白质二级结构的变化规律，本研究选定蕾

期、初开期和盛开期 3 个阶段（图 1）进行深入探讨。‘凤丹白’花朵以单瓣为主，少数花瓣略有

增多，呈荷花形，白色，并具有灰色雌蕊和黄色雄蕊。 
 

 
 

图 1 ‘凤丹白’花不同发育阶段的界定 

Fig. 1  The definition of‘Fengdanbai’flower with different development 

 

2.2  花瓣的 FTIR 光谱特征 

图 2 表明，从 400 到 4 000 cm-1 波谱范围内，‘凤丹白’牡丹花瓣蕾期存在 13 个振动峰，初开

期和盛开期时各出现 15 个振动峰，从低波数到高数依次用小写英文字母（a ~ o）表示。振动峰的波

数、振动方式和归属详见表 1。 
 

 
 

图 2 ‘凤丹白’花瓣 FTIR 图谱的比较 

小写字母所标峰位的归属详见表 1。 

Fig. 2  Comparative FTIR spectra of‘Fengdanbai’petal 

Labeled peaks are assigned in Table 1.  
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表 1 ‘凤丹白’花瓣 FTIR 图谱的主要峰位及其归属 

Table 1  Wavenumber and assignment of the main peaks in the FTIR spectrum of‘Fengdanbai’petal 

波数/cm-1  Wave number 峰位 

Peak No. 蕾期 
Flower bud 

初开期  
Initiating bloom 

盛开期 
Bloom 

归属 
Assignment 

文献 
Reference 

a 777 777 777 氯乙酸盐的 C–Cl 伸缩振动 
C–Cl stretch of chloroacetate 

Zhu et al.，2015

b — 818 818 芳香族化合物的 C–H 面外变形振动 
C–H out of plane deformation from aromatics 

Thring et al.，
1991 

c — 868 868 碳水化合物的 C–H 面外弯曲振动 
C–H out of plane bending from carbohydrate 

Suresh et al.，
2016 

d 922 922 922 碳水化合物的 C–H 面外弯曲振动 
C–H out of plane bending from carbohydrate 

Suresh et al.，
2016 

e 1 030 1 060 1 060 细胞壁多糖（葡甘露聚糖或阿拉伯聚糖）的 C–OH 变形振动； 
C–O 伸缩振动 
C–OH deformation and C–O stretch of cell wall polysaccharides
（glucomannan or arabinan） 

Wang，2012；
Malek et al.，
2014 

f 1 105 1 105 1 105 果胶基质的 C=N 反对称振动 
C=N asymmetric of pectic substances 

Wang，2012 

g 1 155 1 155 1 155 纤维素的 C–O–C 的不对称伸缩振动 
C–O–C asymmetric stretch of cellulose 

Wang，2012 

h 1 243 1 243 1 243 磷脂质、核酸的 P=O 的对称伸缩振动 
P=O symmetric stretch of phospholipids，nucleic acids 

Pallua et al.，
2011 

i 1 314 1 314 1 314 纤维素的 C–H 对称弯曲振动 
C–H symmetric bending of cellulose 

Sene et al.，
1994 

j 1 447 1 447 1 447 蛋白质、脂类和木质素的 CH3 and CH2 的不对称伸缩振动 
CH3 and CH2 asymmetric stretch of proteins，lipids and lignin 

Pallua et al.，
2011 

k 1 651 1 651 1 651 蛋白质的 C=O 伸缩振动和 N–H 弯曲振动（氨基 I） 
C=O stretch and N–H bend（amide I）of proteins 

Malek et al.，
2014 

l 1 740 1 740 1 740 脂类和磷脂质的 C=O 伸缩振动 
C=O stretch（ester）of lipids and phospholipids 

Malek et al.，
2014 

m 2 853 2 853 2 853 脂类和蛋白的 CH2 对称伸缩振动 
CH2 symmetric stretching lipid and protein 

Suresh et al.，
2016 

n 2 926 2 926 2 926 主要为脂类和蛋白质的 CH2 反对称伸缩振动 
Mainly CH2 asymmetric stretching of lipid and protein 

Suresh et al.，
2016 

o 3 450 3 410 3 410 醇羟基、酚羟基、羧羟基或氨基 A 的 O–H 或 N–H 的伸缩振动 
O–H or N–H stretching vibrations of alcoholic OH，phenolic OH，

carboxylic OH or amide A 

Marshall et al.，
2005；Suresh et 
al.，2016 

 

 

在蕾期不存在 818 和 868 cm-1（图 2，b 和 c）的振动峰，其中 818 cm-1 振动峰对应 C–H 面外变

形振动，主要来源于芳香族化合物（Thring et al.，1991）；868 cm-1 振动峰则对应 C–H 面外弯曲振

动，主要来源于碳水化合物。此外，922 cm-1 处振动峰也代表碳水化合物中 C–H 的面外弯曲振动，

该峰存在于花期的 3 个阶段，峰强无明显差异。初开期和盛开期的花瓣与蕾期相比，碳水化合物逐

渐增多，并开始合成芳香族化合物。同时，有 9 个 3 个阶段共有的振动峰（777、1 105、1 155、1 243、

1 447、1 651、1 740、2 853 和 2 926 cm-1）峰强随着花瓣的发育而逐渐增强，表明随着花瓣伸展，

磷脂质、核酸、蛋白质、脂类和木质素物质不断增多。1 155 cm-1 处的振动峰为纤维素上 C–O–C 的

不对称伸缩振动（Cárdenas et al.，2004；Wang，2012），峰强变强，另一振动峰位于 1 314 cm-1。1 105 

cm-1 处振动峰为果胶基质中 C=N 的反对称振动，峰强逐渐增强，表明随着花瓣的伸展，细胞壁的组

成成分果胶和纤维素含量有所增加。蕾期 1 030 cm-1 处的振动峰在花开后移至 1 060 cm-1 处，它们分
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图 3 ‘凤丹白’花瓣的吸光值比值 

Fig. 3  The absorbance ratio of‘Fengdanbai’petal 

别代表细胞壁多糖 COH 变形振动和 C–O 伸缩振动（Wang，2012；Malek et al.，2014），表明蕾期

和花开后花瓣细胞壁多糖分别以葡甘露聚糖和阿拉伯聚糖为主。3 个阶段的花瓣在 3 410 ~ 3 450 cm-1

处存在较强的吸收振动峰，该区域内振动为 O–H 和 N–H 的伸缩振动，主要源于碳水化合物和氨基

A（Marshall et al.，2005；Suresh et al.，2016）。 

2.3  花瓣的峰值强度比值变化规律 

RⅠ表示甲基与亚甲基吸收值之比，RⅠ随

花瓣的发育有所降低，表明花瓣在发育过程中

蛋白质中甲基基团减少的数量高于亚甲基基团。 

RⅡ的变化由总蛋白含量的变化引起，随着

花瓣的发育，RⅡ有所增加（图 3），与蕾期相

比，初开期蛋白质含量增加了 67.16%，盛开期

增加了 80.65%。 

RⅢ表示糖蛋白的变化，其随花瓣的发育

而降低（图 3），初开期比蕾期降低了 4.17%，

盛开期则降低了 26.22%。 

RⅣ的变化归因于脂类的氧化程度，出现

先大幅降低后小幅增加的趋势（图 3），表明蕾

期花瓣中脂类的氧化程度较高，初开期时，降

低了 73.48%，盛开期时虽有小幅升高，但仍然

比蕾期降低了 72.29%。 

RⅤ呈现逐渐下降趋势（图 3），初开期比

蕾期下降了 25.59%，盛开期则下降了 29.81%，

表明花瓣发育时出现脂类降解现象，该现象由羰基形成所致。 

RⅥ表示蛋白质乙基数量的变化（Gupta et al.，2015），出现先明显增加后平稳下降的趋势（图 3），

与蕾期相比，初开期时花瓣的 RⅥ增加了 180.62%，盛开期时也增加了 153.27%，表明蛋白质中乙

基数量随花瓣发育出现迅速增加后平缓下降的趋势。 

2.4  花瓣中蛋白质二级结构的特性 

蛋白质的二级结构主要影响 FTIR 中氨基Ⅰ区域（1 600 ~ 1 700 cm-1）图谱的形貌，每种二级结

构分别对应不同的 FTIR 峰位，详见表 2（Lahlali et al.，2014；Suresh et al.，2016）。 

 
表 2  用于曲线拟合的蛋白质二级结构区域及对应的 FTIR 峰位 

Table 2  Selected area are used for curve fitting and protein secondary structure calculation on the basis of FTIR 

代号 
Code name 

二级结构 
Secondary structure 

最小值/cm-1 
Minimum value 

最大值/cm-1 
Maximum value 

平均值/cm-1 
Intermediate value 

β + S + P β–折叠 + 侧链 + 果胶 β-sheet + side chain + pectin  1 610 1 620 1 615 

β β–折叠 β-sheet 1 630 1 640 1 635 

R 无规卷曲 random coil  — — 1 648 

α α–螺旋 α-helix 1 648 1 660 1 654 

L + T 环 + 转角 loop + turn 1 662 1 678 1 670 

Β + T β–折叠 + 转角 β-sheet + turn 1 682 1 690 1 686 
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根据蛋白质二级结构的峰位对 1 600 ~ 1 700 cm-1 范围的 FTIR 图谱高斯多峰拟合（图 4），明确

不同发育时期花瓣中蛋白质二级结构的特征及差异性。首先对原始谱图进行高斯单峰拟合，然后以

蛋白质二级结构的峰位（表 2）为分峰位点，借助 origin 8.0 对拟合单峰曲线进行高斯多峰拟合（结

果详见图 4 虚线所示）。 

蕾期的花瓣含有 6 种蛋白质二级结构：与果胶相连的 β–折叠（β + S + P）、β–折叠（β）、无

规卷曲（R）、α–螺旋（α）、环与转角（L + T）、β–折叠与转角（β + T）；初开期和盛开期花瓣含

有除 β + T 之外的其余 5 种蛋白质二级结构（图 4）。 

 

 

图 4 ‘凤丹白’蕾期、初开期和盛开期花瓣中氨基 I（1 600 ~ 1 700 cm–1）区域的曲线拟合 

L、T、R、S、P、α和 β分别代表环、转角、无规卷曲、侧链、果胶、α–螺旋和 β–折叠。 

Fig. 4  Curve fitting of the amide I region（1 600–1 700 cm–1）of‘Fengdanbai’petal at flower-bud，initiating bloom and bloom periods 

L，T，R，S，P，α and β indicate loop，turn，random coil，side chain，pectin，α-helix and β-sheet，respectively.  

 

 

根据每种蛋白质二级结构所占峰面积计算其所占百分比（图 5），将初开期、盛开期与蕾期花

瓣的二级结构百分比进行比较，与果胶相连的 β–折叠（β + S + P）所占百分比在花瓣伸展过程中

存在小幅下降趋势，与蕾期相比，在初开期下降了 0.75%，盛开期下降了 1.60%；环与转角（L + T）

出现平稳下降趋势，初开期比蕾期下降了 17.07%，盛开期下降了 21.85%；无规卷曲（R）所占比例

在花瓣伸展过程中逐渐增多，初开期比蕾期增加了 40.26%，盛开期增加了 64.37%；α–螺旋（α）

所占比例在花瓣伸展过程中也存在增长的趋势，初开期增长了 18.42%，盛开期增长了 20.19%；β–

折叠（β）出现先增加后下降的趋势。 
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图 5  基于高斯多峰拟合分析‘凤丹白’花瓣内蛋白质二级结构的百分比 

Fig. 5  The percentage of protein secondary structure of‘Fengdanbai’petal based on multi-peaks Guassian fitting 

3  讨论 

FTIR 技术已经普遍应用于植物材料上，Lahlali 等（2014）利用 FTIR 光谱技术揭示了热胁迫下

豌豆花粉粒中脂质和蛋白质的变化规律；Lakshmi（2015）利用 FTIR 技术从防风草叶片中鉴定出多

种化合物；Chatjigakis 等（1998）通过 FTIR 深入研究了桃果实细胞壁上果胶的酯化程度。本研究中

利用 FTIR 技术发现‘凤丹白’牡丹从蕾期、初开期到盛开期整个发育过程生化物质成分上存在规

律性变化。首先，蕾期花瓣基本上不存在芳香族化合物（818 cm-1），随着花朵绽放，芳香族化合

物开始积聚。其次，与细胞壁组分相关的果胶（1 105 cm-1）和纤维素的振动峰强度（1 155 cm-1）

（Cosgrove，2005；Wang，2012）随花瓣的伸展逐渐增强，说明细胞扩大生长需要合成更多的果胶

和纤维素，促进细胞壁的有序自组装（Schopfer，2006）。再次，与磷脂质、核酸、脂类和蛋白质

相关的振动峰强度也随花瓣的发育逐渐增强。磷脂质是构成细胞膜的主要组成成分（Mashaghi et al.，

2013），磷脂质成分的增多，结合细胞壁组分的变化，进一步表明细胞的扩张生长速度加快，从而

导致其它代谢产物的增加，如核酸、脂类和蛋白质。 

在多种代谢产物中，蛋白质是植物体重要的组成部分和生命活动的物质基础。蛋白质的翻译

后修饰更能有效调控基因转录、基因表达和染色体结构（Lee et al.，2005）。本研究中发现蛋白质

的甲基基团在初开期和盛开期分别比蕾期减少了 7.97%和 13.38%，糖蛋白的变异程度（A 1 083 cm-1/ 

A 1 547 cm-1）呈现下降趋势，即糖基化蛋白质变异程度降低，表示糖蛋白含量在增加，推测‘凤丹

白’有可能是通过蛋白质的糖基化修饰调控花瓣伸展时的信号转导过程。  

此外，蛋白质的二级结构对蛋白质的空间构象和生物活性有着重要影响。本研究显示‘凤丹白’

不同时期的花瓣均含有多种不同的蛋白质二级结构。α–螺旋在花瓣伸展时呈现增加趋势。有研究

表明 α–螺旋与蛋白质—水之间氢键的多少有关，如：抗高温的豌豆品种在高温胁迫时，其花粉粒

上 α–螺旋降低；香蒲花粉粒受到高温胁迫时，α–螺旋也出现下降趋势（Wolkers & Hoekstra，1995；

Lahlali et al.，2014）。据此推测，花瓣在蕾期组织中含水量较低，导致蛋白质—水之间氢键较少，

需要通过降低 α–螺旋来应对缺水造成的生理胁迫，当花瓣伸展时，组织吸水能力升高水分增多，

则 α–螺旋也逐渐更多。β–折叠与植物体内 ATP 的存在形式有关，ATP 为游离状态时，β–折叠含
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量较高，当 ATP 被修饰后（如 ATP 与核酸反应），影响蛋白质的二级结构，使 β–折叠含量降低

（Liu & Barth，2003）。本研究中发现蕾期 β–折叠含量较低，可以推测 ATP 被修饰，为花瓣生长

发育合成所需的物质，而花瓣伸展后，ATP 主要是以游离态存在，为花瓣生物大分子物质转移提供

动力。无规卷曲是蛋白质分子功能实施和构象的重要区域（Williamson，1994）。本研究结果显示

无规卷曲在 3 个阶段几乎呈现直线增加趋势，推测在花瓣伸展过程中形成了更多功能域较多的蛋白

质，以有效调控花朵发育复杂的生物化学过程。 
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