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摘 要 

蛋白質體學技術可以全面性的比較生物樣本中的蛋白質表現，更可有效探討運動時肌肉蛋白質急

性改變的反應，且可擴展用於運動訓練、營養、傷害及疾病之研究領域中，及發展出更多新穎的運動

相關議題。於運動科學領研究之應用中，蛋白質體學被認定能成為更具有分析效益的研究方法，同時

亦具有獨特的專業知識和技術功能，可以有助於解決許多科學及健康相關的問題，因此建議將蛋白質

體學之專業知識和技術與運動科學整合，以探究運動產生的各種生理的反應與適應，並將運動生理學

帶入更進階的層級及做為往後運動科學領域研究之參考。 
  關鍵詞：運動生理、基因體、分子生物學、生物標記 

 

壹、前 言 
蛋白質體 (proteome) 第一次出現的時間是在

1994 年，其是用以描述基因體 (genome) 的所有蛋

白質之表現  (protein expression) (Wilkins et al., 

1996; Verrills, 2006)，主要是針對生物體的組織、體

液、細胞甚至是胞器中的全體蛋白質作定義、定量

及功能的分析 (張裕旺、陳淑華、陳玉如，2005)。 

蛋白質體學 (proteomics) 已被許多研究證實

是一個非常有效用的研究技術 (Daniel, Marais, 

Stein, & Russell, 2011; Elrick, Wanlgren, Mitchell, 

& Thompson, 2006; Guelfi, Casey, Giles, Fournier, 

& Arthur, 2006; Hody et al., 2011; Martín-Sánchez et 

al., 2011)，且在先端科技的研究時代，運用蛋白質

體學來深入探討生物系統運作之功能是現今較為

精確的分析手段。對運動科學來說，在一些文獻

的 推 崇 下  (Baldwin, 2000; Hittel, Hathout, & 

Hoffman, 2007; Ohlendieck, 2010, 2011; Petriz, 

Gomes, Rocha, Rezende, & Franco, 2012) 也開始

了蛋白質體學的研究，目前仍尚屬起步階段。 

隨著現今系統生物學的研究方法的演進，著

重於整體性的檢驗去將細胞、組織或器官之共同

程序模型化的目標，運動科學研究亦應運用蛋白

質體學探究運動產生的各種生理的反應與適應，

並將運動生理學帶入更進階的層級 (Hittel et al., 

2007)，因此，本文透過文獻探討提供蛋白質體學

與運動科學之相關資訊，以作為未來研究方向之

參考。 

貳、蛋白質體學定義 
蛋白質體學是繼基因體學 (genomics) 之後

所發展出新的一個科學領域，也造就了分子生物

學上的另一嶄新紀元，其主要是研究各物種的蛋

白質體 (proteome)，也就是由生物體細胞及組織

製造的所有蛋白質組合 (阮雪芬，2005)。 

過去以基因為標的之相關研究已為人類在生

物醫學領域開拓了極為廣泛且深入的新穎學科與

知識，除了奠定分子生物學的重要根基外，更成
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就了全球生物科技的熱潮。基因表現的型態可透

過生物標誌的方式來進行測定，但若要更清楚地

了解基因在生物體所表現出的功能，則須要透過

蛋白質的領域來深入討論。從研究蛋白質的表

現、結構或修飾等層面，也可提供不同基因表現

方面的更多資訊，因此，近年來發展出的蛋白質

體學技術便是在生物檢體中搜尋有用的生物標誌

功能，並為病理學領域帶來極大的助益。在臨床

應用方面，藉由蛋白質體學的研究，可能可以區

分正常與疾病的生物標誌，作為早期的臨床診斷

並及早治療 (周綠蘋，2005)。 

目前蛋白質體學技術之發展可分為兩大類，

一 是 表 現 性 的 蛋 白 質 體 學  (expression 

proteomics)，主要探討蛋白質在表現上是否存在有

差異性的問題；二是交互作用性的蛋白質體學 

(interaction proteomics) 又稱功能性蛋白質體學 

(functional proteomics)，主要探討細胞內蛋白質與

蛋白質之間的作用對生理反應的影響 (周綠蘋，

2005)。而 Pandey 與 Mann (2000) 指出蛋白質體學

的定義為大規模的蛋白質分析，協助我們了解後

基因體時代基因功能的分析法，其研究可以分為

三 個 主 要 方 面 ： 一 、 蛋 白 質 微 特 徵  (protein 

micro-characterization)，是進行大規模的蛋白質鑑

定和後轉譯修飾 (post-translational modifications, 

PTM)；二、蛋白質體學的差異顯示，於大範圍疾

病領域中進行具有潛在應用性的蛋白質水準比

較；三、使用如質譜分析法或酵母雙合成物系統

之技術進行蛋白質–蛋白質交互作用的研究。此

外，蛋白質體學在研究上亦可分為五項主要範

疇：一、鑑定特定細胞、組織或生物體所製造的

蛋白質；二、訂出蛋白質如何形成網路連結；三、

描繪出蛋白質確實的三級結構；四、轉譯後蛋白

質的修飾作用，以研究分子辨識及細胞內蛋白質

的作用機制；五、建構蛋白質資料庫與預測蛋白

質結構及蛋白質交互作用。 

蛋白質體學涵蓋許多基因產物的功能分析或

功能性基因體學 (functional genomics)，包括大型

的識別或蛋白質的定位研究和利用酵母雙合成物

系統的交互研究。隨著 DNA 序列在數據庫中大量

的積累，研究人員已經意識到，僅僅有完整的基

因組序列是不足以闡明生物學之功能。此外，細

胞的生存與運作通取決於多種代謝和調控途徑，

而基因和細胞蛋白質體之間並無絕對的關係性，

且蛋白質體學主要著重於基因的產物，故可以和

基因體學互補，在大規模基因相關研究中提供了

有力的分析功能 (Pandey & Mann, 2000)，所以蛋

白質體學在未來各領域研究中將持續扮演著舉足

輕重的角色。 

參、運動科學領域之應用 
蛋白質體學是用以研究大範圍的蛋白質屬

性，並從生理反應過程中得到更全面性的檢視，

於運動科學領研究之應用，蛋白質體學亦能成為

更具有分析效益的方法，但若要將蛋白質體學應

用於運動科學中，運動科學家則必須先解決開發

更廣泛的實驗室訓練計畫之重要問題，並透過整

合分子生物學與系統生理學，將兩者結合成科學

探究的範圍 (Baldwin, 2000)，以發展出更高層次

的運動科學研究領域。 

蛋白質體學技術可以大範圍的比較生物樣本

中的蛋白質表現，且應用於探討運動時肌肉蛋白

質急性改變的反應是有足夠的分析敏感度，相較

於傳統研究法，蛋白質體學可擴展用於運動訓

練、營養、傷害及疾病之研究領域中，並可發展

出更多新的議題，尤其對運動領域上需要更多針

對運動時及恢復後肌肉蛋白質體反應之研究，以

得到運動刺激所產生的急性生理變化與適應之深

入了解 (Guelfi et al., 2006)。在運動領域方面的蛋

白質體學研究目前雖是處於剛起步的狀態，但可

利用蛋白質體學精密的分析技術與謹慎的標準化

來深入了解運動刺激所引起的複雜生理現象及運

動的反應與適應狀況，並透過此方法連結在蛋白

質表現和轉譯後修飾改變中的功能變化，此研究

為進階運動生理學帶來莫大的前景 (Burniston et 

al., 2011)。 
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過 去 與 運 動 領 域 的 相 關 研 究 中 ， Gandra, 

Valente, Perales, Pacheco 與 Macedo (2012) 利用蛋

白質體學分析大鼠單一次衰竭運動後骨骼肌肉的

蛋白質表現，發現單次力竭運動後有少數蛋白質

呈 現 顯 著 改 變 ， 包 括 ： 磷 酸 丙 糖 異 構 酶 1 

(triosephosphate isomerase 1)、甘油醛-3-磷酸去氫

酶 (glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase)、β

次單元體丙酮酸去氫酶 E1 (β subunit of pyruvate 

dehydrogenase E1) 、 肉 鹼 棕 櫚 醯 基 轉 移 酶 2 

(carnitine palmitoyltransferase 2)、熱休克蛋白 70 

(heat shock protein 70 kDa, HSP70)、α-肌動蛋白 

(α-actin)，從這些代謝相關蛋白的改變，證實單

次衰竭性漸增運動可以改變細肌絲合成/降解率 

(filaments synthesis/degradation rate) 和提高細胞

及線粒體蛋白質的合成，此結果顯示運動可以改

變基因轉譯和蛋白質轉錄的速率，讓許多蛋白質

達到對運動刺激的適應，Rocha 等 (2012) 也證實

大鼠在高強度運動後會提高肌肉中一些高分子

群，如：肌原纖維蛋白質 (myofibrilar porteins)、

α-肌球蛋白重鏈 (α-myosin heavy chain) 與肌鈣

蛋白的表現，若與中、低強度運動作比較，則高

強度運動會顯著增加 MRS2 與 NADH 脫氫酶等蛋

白質表現。由上述文獻發現，透過代白質體學可

細步的了解不同強度的運動刺激會改變肌肉中蛋

白質的表現情形，但至於這些蛋白質表現的差異

性與高強度運動所產生細胞損傷的程度有無任何

關係則需未來研究多方面的以蛋白質體分析法進

一步釐清。 

在運動訓練的適應狀況方面，Norheim 等 

(2011) 指出人體骨骼肌在 11 週的肌力訓練後有

15 個分泌性肌肉蛋白顯著提高 mRNA 的表現，且

發現透過在試管內的肌肉樣本所定義出的分泌性

蛋白可促進發現肌力訓練的刺激後肌肉所產生的

新的適應狀況。另一研究則發現短期耐力訓練對

人體骨骼肌粒線體蛋白質體適應有其正面影響，

並指出僅需 7 天的運動訓練時間便可擴大粒線體

蛋白質的重建，進而提高 ATP 供應能力及再合成

速率，改善抗氧化緩衝作用與傳遞氧氣至粒線體

的速度，以及增加充足的蛋白質以調節粒線體中

蛋白質的合成與穩定性等正面的適應效益 (Egan 

et al., 2011)。Holloway 等 (2009) 在以從事休閒活

動為受試者的研究結果中亦顯示 6 週的運動訓練

可以提升有氧能力並改變代謝酶與運輸蛋白與熱

衰竭蛋白 (heat shock protein, HSP) 的表現，其也

提出當樣本量有限且難取得時，蛋白質體的技術

仍可更有效進行分析，亦即只需少量的樣本就可

以進行全面性的分析，並促進發現新的生物資訊

以提供了解運動誘發適應的新證據。上述文獻顯

示，透過蛋白質體學的分析可以得知不同的運動

訓練模式皆可有效的提升肌肉內蛋白質的代謝能

力，更可以少量樣本即能得到有益的資訊，與傳

統研究方法相較下便凸顯出蛋白質體分析方法的

優勢，也證實此方法對運動適應的研究具有精細

的分析功能，應能於日後的相關研究中得到更新

穎的發現。 

在 運 動 能 力 與 健 康 方 面 的 相 關 研 究 中 ，

Burniston 等 (2011)完成的動物實驗報告也指出低

運動能力的生物體會伴隨著出現心臟能量代謝異

常的情形且氧化壓力較高，而且整體活動性也會

下降，此乃是高血壓及心臟功能失調的前兆。反

觀，高運動能力的生物體則有較高的β-氧化酶及

β - 羥 脂 醯 CoA 脫 氫 酶  ( β -hydroxyacyl-CoA 

dehydrogenase) 活性，故有較高的脂肪酸氧化能力

和低的胰島素濃度，因此可以降低罹患心血管疾

病的風險。而對改善肥胖問題的探討上，研究發

現 2 週高強度漸歇訓練對過重及肥胖男性血液及

脂肪組織之發炎作用與蛋白質體改變的影響，且

僅需 2 週的高強度訓練時間即可改善過重及肥胖

男性族群的脂肪組織蛋白質表現 (Leggate et al., 

2012)，此結果提出了改善過重及肥胖狀況之新的

資訊及建議。另在長期運動的效益方面，研究證

實長期運動訓練可以增加腎臟皮質脂蛋白 A-Ⅰ

(apolipoprotein A-Ⅰ) 的表現，且在運動訓練後透

過脂蛋白 A-Ⅰ的向上調節提高對血管保護的效用 

(de Moraes et al., 2008)，以降低心血管疾病的發生

率。在文獻中看見利用蛋白質體學分析可明確的

瞭解運動對健康的改善作用為何，更可找出透過

運動改善健康效益的關鍵蛋白質，以作為後續相



50 中華體育季刊第 28 卷第 1 期 

  

關研究評估運動介入對健康狀況影響的變項指

標，由此可說蛋白質體學法在運動科學領域中是

一個值得未來研究使用的精確性分析工具，以更

深入的探究運動對人體細胞中蛋白質的影響。 

Martín-Sánchez 等 (2011) 的分析是目前第一

篇以運動員為受試對象進行蛋白質體表現之研

究，其比較職業與業餘足球選手在賽季前的血液蛋

白質表現差異性，結果發現職業選手發炎反應相關

的蛋白質濃度是低於業餘選手。由此顯示，透過蛋

白質體學的評估分析將能夠更有效且深入的瞭解

運動與高強度訓練對於發炎及氧化反應的影響，同

時也讓運動科學研究人員進一步了解不同程度的

運動員在蛋白質分佈上亦存有明顯之差異。 

過去研究亦指出運動訓練的強度、時間及型

式可能會刺激蛋白質代謝產生各種的反應，因此

建議未來研究可利用蛋白質體學分析確認蛋白質

代謝在受運動刺激後的初始及適應反應，以幫助

闡明運動的生理反應與適應情形，而此方法亦可

讓我們更深入的瞭解運動刺激誘發肌肉蛋白質的

變化 (Tipton & Wolfe, 1998)，Hamilton 與 Booth 

(2000) 也認為運動生理學是透過全面性的觀點來

探究人體及動物生理系統的運動效應，但若要更

深入的其機制作用，則須要進入微層次 (micro 

level) 的分析功能，而從目前研究來看，運動領域

對蛋白質體學分析的需求是日益增加，為更深入

的探討運動生理適應的分子機制，此分析方法的

分子研究功能在運動中有極高的重要性 (Petriz et 

al., 2012)。故，未來研究可將蛋白質體分析法做為

運動生理研究之新的分析工具，相信應可得到更

精確之數據及評估，因此，對於運動生理適應或

運動訓練效益的蛋白質體表現之探討是有其進一

步研究的必要性，以提供更新穎的運動生理相關

資訊及論點。 

結  語 
綜合蛋白質體學與運動科學的文獻可知蛋白

質體學分析方法在運動學術領域中的需求是日益

增加，而目前運動科學的蛋白質體學研究尚屬起

步階段，對於其運用在運動的相關研究也尚未大

量發表，但文獻皆指出蛋白質體學法可提供精密

的分析技術與謹慎的標準化來深入了解運動刺激

所引起的各種之複雜生理現象反應與適應狀況，

並可將運動生理學帶入更進階的層級，因此未來

研究利用此方法建立與運動相關之各項生物指標

是有其必要性，以發展出更鉅細靡遺的運動生理

研究議，並且更深入的釐清急性與慢性運動生理

適應之相關機制。 
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Application of proteomics in the sports science 

Kuo-Hui Wang1 and Tien-Wen Chen2 
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Abstract 

Proteomic is the expression of all proteins, which is mainly to research the properties of a 
wide range of proteomic and obtains a more comprehensive view from physiological pathways. 
In the application of sports sciences research, proteomics can also become more methods benefit 
and in basic or applied sports science, proteomics has unique expertise and technical capabilities 
that can help solve many scientific and health-related problems, it is recommended that the 
expertise and technology with the integration of sports science of proteomics, to explore the 
movement generated by a reaction with a variety of physiological adaptation, and lead exercise 
physiology to a more advanced level, as well as provide a reference of future sports science 
research. 

Key words: exercise physiology, genome, molecular biology, biomarker 
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