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干旱胁迫下甘蓝型油菜相关抗旱基因的

表达分析

何巧丽，　张　?，　冉春燕，　谢小玉
（西南大学 农学与生物科技学院 三峡库区生态环境教育部重点实验室 南方山地农业教育部

工程研究中心，重庆　４００７１６）

摘要：以抗旱性较强的甘蓝型油菜 Ｈｏｌｉｄａｙ为材料，在开花初期对油菜进行干旱胁迫处理，采

用ＲＴｑＰＣＲ技术分析犃犅犃２、犅狀犛犗犛２、犅狀犆犛、犆犃犕、犆犅犉４、犘犐犘１这６个油菜抗旱相关基因在

干旱胁迫第１天、３天、５天、７天在根、茎、叶、花和青荚中的表达量．结果表明，干旱胁迫下，６个

抗旱相关基因在油菜的不同器官中均出现了上调表达；在不同干旱胁迫下，各基因表达量呈现

不同的变化趋势；在相同的器官中，各基因的表达量存在明显的不同，累积表达量表现为根中

犃犅犃２最大、犆犅犉４最小，茎中犆犃犕 最大、犆犅犉４最小，叶中犘犐犘１最大、犃犅犃２最小，花中犆犅犉４

最大、犅狀犛犗犛２最小，青荚中犅狀犆犛最大，犆犅犉４最小．说明植物在受到干旱胁迫时，不同的抗旱

途径对干旱胁迫的响应程度是不同的；不同器官中各抗旱相关基因与胁迫时间的相关性分析表

明，犆犃犕 基因在茎中的表达量、犆犅犉４基因在花中的表达量与胁迫时间呈显著正相关．
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０　引　　言

油菜是当今世界主要的油料作物之一，长江流域是我国主要的油菜产区，但该地季节性

干旱频发，尤其是春季易出现干旱少雨，对处于水分敏感期（抽薹开花期）的油菜产生很大的

影响，不仅影响油菜正常的生长，还使油菜的开花结实受阻，授粉受精不能完成，导致油菜籽

粒产量降低，含油量降低．据报道，春旱使我国长江中下游地区的油菜平均减产２０％以

上［１］，因此，探讨油菜的抗旱机制具有重要意义．

抗旱性是由多基因控制的性状，在棉花［２］、小麦［３］、水稻［４］、玉米［５］、大豆［６］等植物中已

经分离到大量干旱胁迫诱导的基因．Ｙｕ等
［７］在甘蓝型油菜（犅．狀犪狆狌狊犔．）中获得了原生质

膜水通道蛋白犅狀犘犐犘１基因片段全长，转化烟草后发现，过量表达犅狀犘犐犘１基因烟草植株

在生长的各个时期抗干旱胁迫能力明显增强．童晋
［８］等人克隆了甘蓝型油菜中柠檬酸合酶

基因（ＣＳ），并检测了在不同含油量的油菜品种中，叶片内柠檬酸合酶的表达情况，发现在含

油量高的品种内，该基因的表达量高，在油菜的不同器官中，该基因的表达量也存在着明显

差异．Ｈａａｋｅ
［９］等在对拟南芥的研究中发现，超表达的犆犅犉４基因增强了植株的耐冻性和耐

旱性．Ｃａ２＋是信号转导网络中普遍存在的第二信使，ＣＡＭ（钙调蛋白）是Ｃａ２＋的受体，它可

以与Ｃａ２＋结合，结合后犆犃犕 基因就具有了催化活性，可以激活许多下游靶细胞，调节靶蛋

白的活性，最终引起细胞产生一系列的生理生化反应，响应干旱胁迫［１０］；犃犅犃２基因编码叶

黄素环氧化酶，催化叶黄素向紫黄质的转变，调节植物适应环境的胁迫［１１］；犅狀犛犗犛２基因编

码丝氨酸／苏氨酸类蛋白激酶，正常条件下该基因在植物体内的含量很低，当植物在受到渗

透胁迫时，依赖ＳＯＳ的蛋白激酶可能会发出关于渗透胁迫的信号，调节植物参与抗干旱及

抗其他胁迫反应［１２］．

本试验采用实时荧光定量ＰＣＲ（ＲＴｑＰＣＲ）技术分析了甘蓝型油菜初花期在干旱胁迫

下６个相关抗旱基因的表达情况，明确在干旱过程中抗旱相关基因的变化趋势，探明这６个

重要抗旱基因在同一品种不同干旱胁迫下在不同器官的表达规律，为甘蓝型油菜抗旱分子

育种及抗旱鉴定奠定基础．

１　材料与方法

试验于２０１１－２０１３年在重庆西南大学的网室内进行．以甘蓝型油菜（犅狉犪狊狊犻犮犪狀犪狆狌狊
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Ｌ．）Ｈｏｌｉｄａｙ为材料，种子用１５％的次氯酸钠消毒２０ｍｉｎ，无菌水清洗４～６次，播种于花盆

中培养．花盆口径大小为２７ｃｍ，每盆放入１０ｋｇ的沙壤土，出苗后每盆留苗３株，常规管理．待

油菜长到开花初期（整个植株４％～５％的花开放），对油菜分别进行１ｄ、３ｄ、５ｄ、７ｄ的干旱处

理（土壤含水量分别为６０％、４２％、３０％、２０％），分别剪取对照（未经干旱处理）和各干旱处理根

尖、茎尖、叶（顶部完全展开的第三叶）、花和青荚．液氮速冻后!８０℃保存，用于提取总ＲＮＡ．

液氮研磨后，采用Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ公司生产的Ｔｒｉｚｏｌ试剂盒提取总ＲＮＡ．用１．０％琼脂糖

凝胶电泳检测总ＲＮＡ和ｍＲＮＡ质量，紫外分光光度计（ＤＵ８００，ＢＡＫＥＭＡＮ）测定其纯度

和浓度．

ＲＴｑＰＣＲ的引物用ｐｒｉｍｅｒｐｒｅｍｉｅｒｓ５．０软件设计，经过ｂｌａｓｔ分析，验证各个基因引

物的特异性．以犃犆犜７和犝犅犆２１为候选内参基因
［１３］，通过ＲＴｑＰＣＲ技术，用ｇｅＮｏｒｍ程序

分析基因的表达稳定性，由此选择最合适的内参基因，并通过ＲＴｑＰＣＲ反应的溶解曲线验

证内参基因的重复性．采用２％的琼脂糖凝胶电泳检测目的基因的ＰＣＲ扩增片段．目的基

因和内参基因如表１．反应条件为：９５℃预变性３ｍｉｎ；９５℃变性１０ｓ，６０℃复性３０ｓ，７２℃

延伸３０ｓ，４５个循环；７２℃延伸１０ｍｉｎ．使用ＢＩＯＲＡＤ公司的ｉＴａｑ
ＴＭ ＵｎｉｖｅｒｓａｌＳＹＢＲ?

ＧｒｅｅｎＳｕｐｅｒｍｉｘ试剂盒．２０μＬ反应体系中，ｉＴａｑ
ＴＭ ＵｎｉｖｅｒｓａｌＳＹＢＲ? ＧｒｅｅｎＳｕｐｅｒｍｉｘ５

μＬ，ＦｏｒｗａｒｄＰｒｉｍｅｒ１μＬ，ＲｅｖｅｒｓｅＰｒｉｍｅｒ１μＬ，ＤＮＡＴｅｍｐｌａｔｅ１．５μＬ，Ｈ２Ｏ１１．５μＬ．目

的基因相对表达量的计算公式为［１４］：相对表达量犉＝（待测组目的基因犆狋值"

待测组内参

基因犆狋值）"（对照组目的基因犆狋值"

对照组内参基因犆狋值）．

表１　目的基因和候选内参基因的定量犘犆犚引物

Ｔａｂ．１　ＴｈｅＰｒｉｍｅｒｓｏｆｃａｎｄｉｄａｔｅｒｅｆｅｒｅｎｃｅｇｅｎｅｓａｎｄｔａｒｇｅｔｇｅｎｅ

基因名称 正向引物（５′→３′） 反向引物（５′→３′） ＧｅｎＢａｎｋ登录号

犆犃犕 ＡＣＴＴＧＧＧＡＣＴＧＴＧＡＴＧＡＧＧＴＣＴ ＣＣＡＴＣＡＧＧＴＴＴＡＧＧＡＡＣＴＣＡＧＧ ＡＦ１５００５９

犅狀犛犗犛２ ＣＣＡＧＡＧＧＴＡＣＴＴＡＡＴＧＧＣＣＡＡＧ ＧＴＧＧＣＣＴＴＧＡＣＴＧＡＡＣＡＡＴＧＴＡ ＡＹ３１０４１３

犅狀犆犛 ＣＡＡＴＴＣＣＴＧＡＧＴＧＣＣＡＧＡＡＡＧ ＣＧＣＴＡＧＣＡＡＡＴＴＧＡＧＴＣＡＴＴＧ ３０６８９６９２

犆犅犉４ ＧＣＧＴＧＡＧＡＣＡＣＧＴＣＡＴＣＣＧＡ ＴＴＣＴＧＡＡＡＣＧＣＣＡＴＴＧＣＡＧＣ ＮＭ＿１２４５７８．１

犃犅犃２ ＡＣＡＡＣＧＣＡＧＧＡＧＴＡＡＧＣＧＡＡＧＣ ＴＣＣＴＣＣＣＡＴＣＣＴＣＡＧＧＣＡＡＡ ＡＴ１Ｇ５２３４０

犘犐犘１ ＡＣＡＧＣＡＣＡＧＧＡＡＣＣＧＧＡＣＴＡＧ ＴＡＧＣＣＡＡＧＴＧＣＡＣＣＡＴＧＡＡＣＡ ＡＦ１１８３８２

犃犆犜７ ＴＧＧＧＴＴＴＧＣＴＧＧＴＧＡＣＧＡＴ ＴＧＣＣＴＡＧＧＡＣＧＡＣＣＡＡＣＡＡＴＡＣＴ

犝犅犆２１ ＣＣＴＣＴＧＣＡＧＣＣＴＣＣＴＣＡＡＧＴ ＣＡＴＡＴＣＴＣＣＣＣＴＧＴＣＴＴＧＡＡＡＴＧＣ

　　采用 ＭｉｃｒｏｓｏｆｔＥｘｃｅｌ２００７和ＳＡＳ统计软件分析数据并作图，其中相关性分析采用

ＳＡＳ软件的Ｃｏｒｒ过程进行分析．

２　结果与分析

２．１　总ＲＮＡ质量检测

对样品的总ＲＮＡ及ｍＲＮＡ质量检测结果显示抽取的ＲＮＡ品质和纯度符合反转录和

ＲＴｑＰＣＲ的要求，对两个候选内参基因的稳定性分析选择犃犆犜７作为ＲＴｑＰＣＲ分析中的

内参基因［１５］．

２．２　各器官中相关抗旱基因的表达量

在相同的器官中，６个抗旱相关基因的累积表达量存在明显的不同，见表２．各基因累积

表达量在根中为犘５犆犛犫＞犃犅犃２＞犘犐犘１＞犆犃犕＞犅狀犆犛＞犅狀犛犗犛２＞犆犅犉４＞犗犃犜，在茎中
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为犘５犆犛犫＞犆犃犕＞犘犐犘１＞犃犅犃２＞犅狀犛犗犛２＞犅狀犆犛＞犆犅犉４＞犗犃犜，在叶中为犘犐犘１＞

犅狀犆犛＞犆犃犕＞犅狀犛犗犛２＞犘５犆犛犫＞犆犅犉４＞犗犃犜＞犃犅犃２，在花中为犆犅犉４＞犗犃犜＞犘犐犘１

＞犘５犆犛犫＞犃犅犃２＞犆犃犕＞犅狀犆犛＞犅狀犛犗犛２，在青荚中为犅狀犆犛＞犗犃犜＞犅狀犛犗犛２＞犃犅犃２

＞犆犃犕＞犘犐犘１＞犘５犆犛犫＞犆犅犉４．

表２　基因在各器官中的累积表达量

Ｔａｂ．２　Ｔｈｅａｃｃｕｍｕｌａｔｅｄｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｔｈｅｇｅｎｅｓｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｏｒｇａｎｓ

根 茎 叶 花 青荚

犆犅犉４ ８．２５±０．６９７ｅＥ １．２３±０．０９８ｄＤ ４．７７±０．１９３ｄＤ １１．５７±０．５０２ａＡ ２．１４±０．２３１ｃＣ

犃犅犃２ ２０．９９±１．９２３ｂＢ ４．７６±０．４６５ｃＣ ０．４１±０．０５９ｅＥ ６．００±０．３９５ｂｃＢ ５．６７±０．１９７ｂＢ

犅狀犛犗犛２ １１．８７±０．９１６ｄＤ ４．００±０．４１３ｃＣ １３．８８±０．１５３ｄＤ １．２５±０．０５９Ｄｄ ５．７２±０．７４１ｂＢ

犆犃犕 １４．９５±０．６４４ｃｄＣ ３４．４６±２．２８６ａＡ ２５．８５±１．４２７ｃＣ ５．５２±０．４６９ｂｃＢ ５．２１±０．５４１ｂＢ

犅狀犆犛 １４．９４±０．１８８ｃｄＣ ３．７５±０．３７８ｃＣ ３６．６１±０．８８０ｂＢ ２．３１±０．０７４ｄＣ １９．７１±２．３５２ａＡ

犘犐犘１ ２４．００±０．８４３ａＡ ２０．５９±０．６３５ｂＢ ５０．６６±２．７０３ａＡ ６．８８±０．８７２ｂｃＢ ５．１５±０．２１６ｂＢ

注：ａ、ｂ、ｃ、ｄ、ｅ和Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ分别表示狆＝０．０５和狆＝０．０１水平下的差异显著性，以下各表、图相同

　　在不同的器官中，基因的累积表达量存在明显的差异．犃犅犃２基因在根中表达量最高，

花和青荚其次，叶中最低；犅狀犛犗犛２基因在根和叶中的表达量最高，茎和青荚中其次，花中最

低；犆犃犕 基因在茎和叶中的表达量最高，在花和青荚中的表达量较低；犆犅犉４基因在花中表

达量最高，在茎中表达量最低；犅狀犆犛基因在叶中表达量最高，根和青荚中其次，花中最低；

犘犐犘１基因的表达量在叶中最高，根和茎中其次，花和青荚中最低．

２．３　各相关抗旱基因在不同胁迫下的表达模式

犃犅犃２基因（见图１）在根中表达量最高，青荚其次，叶中最低．在根和青荚中，表达量呈

现先增加后降低的趋势；在青荚中，该基因在干旱胁迫第３天时表达量达到了最大值，是干

旱胁迫第１天时表达量的１３．３５倍，和其他器官相比，该增幅最为明显．

图１　干旱胁迫下犃犅犃２基因在不同器官中的表达

Ｆｉｇ．１　Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐａｔｔｅｒｎｓｏｆ犃犅犃２ｇｅｎｅｉｎｖａｒｉｏｕｓｏｒｇａｎｓｕｎｄｅｒｄｒｏｕｇｈｔｓｔｒｅｓｓ

　　犅狀犛犗犛２基因（见图２）在根和叶中的表达量基本相同，且比在其他器官中的表达量高．

在根中，随着胁迫强度的增加，其表达量也呈现递增趋势，干旱胁迫第７天时达到最大值；在

叶中，该基因的表达量随着干旱胁迫强度的增加，呈现出先增加后降低的趋势，在干旱胁迫
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第５天时表达量达到最大，在第７天时下降；在其他器官中，规律比较不明显．

图２　干旱胁迫下犅狀犛犗犛２基因在不同器官中的表达

Ｆｉｇ．２　Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐａｔｔｅｒｎｓｏｆ犅狀犛犗犛２ｇｅｎｅｉｎｖａｒｉｏｕｓｏｒｇａｎｓｕｎｄｅｒｄｒｏｕｇｈｔｓｔｒｅｓｓ

　　犆犃犕 基因（见图３）在茎和叶中的表达量较大，并且各自呈现出不同的趋势．在茎中，该

基因的表达量在胁迫初期较低，在干旱胁迫第３天时表达量上升，并在第７天时达到了最大

值；在叶中，该基因表达量的趋势较为简单，整体走向为先增加后降低，干旱胁迫初期表达量

较低，上升较为缓慢，当干旱胁迫达到第５天时达到最大值，干旱第７天时下降．

图３　干旱胁迫下犆犃犕 基因在不同器官中的表达

Ｆｉｇ．３　Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐａｔｔｅｒｎｓｏｆ犆犃犕ｇｅｎｅｉｎｖａｒｉｏｕｓｏｒｇａｎｓｕｎｄｅｒｄｒｏｕｇｈｔｓｔｒｅｓｓ

　　犆犅犉４基因（见图４）在根和叶中表达量的变化幅度最为明显，整体呈现出先稳定再显著

增加后降低的趋势，在胁迫初期（胁迫１ｄ和３ｄ）表达量很低，基本稳定不变，到干旱胁迫第

５天时显著上升，第７天时又显著下降；在花中该基因随胁迫强度的增加而增加．

犅狀犆犛基因（见图５）表达量在叶中变化最大，在干旱胁迫的初期（第１－３天）表现为一

定程度的上调，到干旱胁迫第５天时其表达量猛增，而到干旱胁迫第７天时又大幅减少，所
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以，在整个胁迫阶段，该基因的表达量呈现出先稳定不变，再显著增大，再减小的趋势．

图４　干旱胁迫下犆犅犉４基因在不同器官中的表达

Ｆｉｇ．４　Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐａｔｔｅｒｎｓｏｆ犆犅犉４ｇｅｎｅｉｎｖａｒｉｏｕｓｏｒｇａｎｓｕｎｄｅｒｄｒｏｕｇｈｔｓｔｒｅｓｓ

图５　干旱胁迫下犅狀犆犛基因在不同器官中的表达情况

Ｆｉｇ．５　Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐａｔｔｅｒｎｓｏｆ犅狀犆犛ｇｅｎｅｉｎｖａｒｉｏｕｓｏｒｇａｎｓｕｎｄｅｒｄｒｏｕｇｈｔｓｔｒｅｓｓ

　　犘犐犘１基因（见图６）在叶中的表达量最高，变化最为明显，在干旱胁迫第１天时明显上

调，第３天时出现一定程度的下降，第５天时又大幅度上升，第７天却出现了一个大范围的

下降，此时该基因的表达量是干旱胁迫第５天时的１／２５，该基因在叶中的表达趋势是先升

高再降低．

２．３　不同器官中各基因表达量与胁迫时间的相关性分析

对不同器官中６个抗旱相关基因的表达量与胁迫时间进行相关性分析，结果如表３所

示：在茎中，犆犃犕 基因的表达量与胁迫时间显著正相关；在花中，犆犅犉４基因的表达量与胁

迫时间呈显著正相关；其余基因在不同器官中的表达量与胁迫时间相关关系不显著．

３　讨　　论

当植物受到干旱胁迫时，逆境会诱发植物许多抗旱基因的表达，进而引起植物在分子水
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平和生理生化水平上做出适应性调节，从而增强植物对胁迫的耐受性．干旱胁迫对植物的影

响表现在多个方面，采用不同干旱胁迫天数对油菜抗旱基因的表达进行研究，结果表明了油

菜不同器官各相关抗旱基因表达量的变化，并得出它们之间的规律．

图６　干旱胁迫下犘犐犘１基因在不同器官中的表达情况

Ｆｉｇ．６　Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐａｔｔｅｒｎｓｏｆ犘犐犘１ｇｅｎｅｉｎｖａｒｉｏｕｓｏｒｇａｎｓｕｎｄｅｒｄｒｏｕｇｈｔｓｔｒｅｓｓ

表３　抗旱相关基因表达量与胁迫时间的相关系数

Ｔａｂ．３　Ｔｈｅｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｖａｌｕｅｓｏｆｄｒｏｕｇｈｔｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓａｎｄｓｔｒｅｓｓｔｉｍｅ

犆犅犉４ 犃犅犃２ 犅狀犛犗犛２ 犆犃犕 犅狀犆犛 犘犐犘１

根 ０．２２５ ０．７５１ ０．９１８ ０．３７６ ０．９４４ ０．６５４

茎 －０．１８６ －０．７７３ －０．１３２ ０．９５４ －０．７３３ －０．２８２

叶 ０．３０６ －０．１０５ ０．１５３ ０．２７２ ０．７ －０．００２

花 ０．９５５ －０．６６３ －０．５３６ －０．０６４ －０．７５９ ０．３７５

青荚 ０．６８６ －０．１４７ －０．２６５ －０．７０１ －０．１８７ －０．７８５

　　注：表示相关达到显著水平

３．１　各抗旱基因对干旱胁迫的响应

干旱胁迫下，ＡＢＡ能够调控植物一系列基因的应答反应，提高植物对干旱胁迫的耐受

性．桂月晶
［１６］以２０个油菜品种为材料，对油菜幼苗分别施以不同浓度的ＰＥＧ６０００进行模

拟干旱胁迫处理，研究结果发现，在水分胁迫下，犃犅犃２ 基因的表达量有所上升．本实验的

ＲＴｑＰＣＲ结果显示，犃犅犃２基因受干旱诱导，除叶子以外其他器官均出现了上调表达，说明

该基因是干旱诱导基因，这与前人的研究结论相一致，但是上调表达并不明显．犅狀犛犗犛２基

因编码丝氨酸／苏氨酸类蛋白激酶，正常条件下该基因在植物体内的含量很低，它在拟南芥

植株的根和茎中都能表达，当植株受到逆境胁迫（如盐害）时它的表达在根中明显受到促进．

犅狀犛犗犛２作为抗盐相关基因研究的较多
［１７］，但是也有越来越多的研究显示出该基因也参与

植物的抗干旱反应．本研究发现犅狀犛犗犛２基因在受到干旱胁迫时，在除了花以外的其他器

官中，该基因的表达量均出现了增加，说明犅狀犛犗犛２参与了干旱胁迫的信号转导．

犆犅犉４作为犆犅犉 家族的一员，该基因所编码的蛋白质与犆犅犉１、犆犅犉２、犆犅犉３所编码的

蛋白质有很高的相似性，但是它在冷害条件下并不表达，而在干旱胁迫条件下可诱导表

达［１８］．本文研究显示该基因在根、茎、叶中的表达量是基本相同的，不存在特异性，但是在花
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中和青荚中该基因的表达量同在其他器官中的有所不同，所以该基因的表达存在器官特异

性．在根部，犆犅犉４受到诱导后第５天表达量出现剧烈增加，之后则呈下降趋势，表明该基因

对干旱胁迫具有极其显著的响应，且根中的响应比叶中的更加快速剧烈．与叶相比，根中

犆犅犉４的上调迅速而剧烈，这可能是由于根比叶先感受到胁迫信号．柠檬酸合酶广泛参与了

植物的代谢调控和环境应答［９］，在干旱条件下其转录水平的变化可以为多种高等植物的代

谢起参考作用．本实验中，犅狀犆犛基因在植物受到干旱胁迫时均出现了上调表达，这表明柠

檬酸合酶是多数器官和组织中不可缺少的重要代谢酶，其代表的三羧酸循环维持着组织正

常生理功能的实现．

越来越多的实验表明，犆犃犕 基因在植物的不同发育时期和不同的干旱处理下，在不同

的器官中均表现出表达特异性［１８１９］．本文研究结果显示，不同器官中的犆犃犕 基因在受到干

旱胁迫时均出现了上调表达，说明该基因是干旱诱导表达基因，参与了植物响应干旱的应答

途径；同时该基因在不同器官中的表达量存在明显不同，说明该基因的表达存在着器官特异

性，这与前人的研究相一致［２０］．犆犃犕 基因在根、茎、叶中的表达量普遍高于该基因在花和青

荚中的表达量，这表明，该基因在营养器官中的表达要高于生殖器官．孙丰宾
［２１］针对白桦各

发育时期的组织器官中的犆犃犕 基因的表达进行研究发现，该基因在白桦的维管组织如叶

和茎中的表达量较高，他的研究结果与本次实验的结果相同．

３．２　各抗旱基因的表达量比较分析

在甘蓝型油菜根、茎、叶、花和青荚这５个器官中，各个抗旱相关基因的表达量有很大的

差别．犘犐犘１基因在根、茎和叶中的表达量都很高．犘犐犘１基因所控制的是质膜内在蛋白的合

成，而植物的根、茎和叶是进行水分运输的主要器官，当植物遭遇水分不足时，这３个器官最

先感受到，所以控制该部位的水孔蛋白基因犘犐犘１表达量升高来适应缺水环境．犅狀犆犛基因

在叶和青荚中的表达量较高，在茎和花中表达量较低，因为犅狀犆犛基因所控制的产物是三羧

酸循环过程中的关键酶，在叶和青荚中，由于叶片进行光合作用要固定ＣＯ２ 形成糖类，青荚

中的糖类和脂类相对含量较高，茎和花中糖类和脂类相对含量较低，所以犅狀犆犛基因在叶和

青荚中表达量较高，在茎和花中的表达量相对较低．在拟南芥中的研究表明犆犅犉４的转录物

在根 、茎、叶等器官中的积累相差不多［２２］，而本试验中该基因在根、茎、叶中的表达量是基

本相同的，但是在花中和青荚中该基因的表达量同在其他器官中有所不同．根中的犆犅犉４在

受到诱导后的第５天表达量激增，且根中的响应比叶中的更加快速剧烈，这可能是由于根比

叶先感受到胁迫信号．水分胁迫下，ＡＢＡ能够调控植物一系列基因的应答反应，提高植物对

干旱胁迫的耐受性；同时，气孔的运动也受到ＡＢＡ的调控，Ａｕｄｒａｎ
［１１］等研究发现，干旱胁

迫可诱导犃犅犃２基因在根中的表达，且该基因控制合成的玉米黄质环氧化酶只在根中有所

增加，而在本试验中根部该基因的表达量也明显高于在其他器官中的表达量．和根相比，叶

中犃犅犃２的表达可能受多种水平或多种因素的影响，因为在叶子中该基因所控制的酶类同

时也参与叶黄素的循环，因此叶中犃犅犃２基因的转录水平可能也会受到光合基因的影响．

沙琴［２３］以玉米为材料，研究了在干旱胁迫下犆犃犕 基因的表达情况，研究结果发现该基因在

叶片和根中受到干旱胁迫诱导出现上调表达，且犆犃犕 基因在玉米不同组织中的表达模式

也存着不同，犆犃犕 基因在根和叶中的表达高峰出现的时间不同，而且在叶中的表达量要高

于在根中的，这一现象与本实验得到的结论也相同．同时Ｔａｋｅｚａｗａ
［１８］的研究发现，在不同

器官中的犆犃犕 基因表达存在差异，这样的差异也出现在Ｌｅｅ
［１９］对大豆的研究结果中．
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４　结　　论

本研究表明同一抗旱基因在不同器官中，不同程度的干旱胁迫下表达量存在较大的差

异，在同一种器官中各个抗旱基因的表达量也差异明显．说明高等植物对不良环境的抵御往

往是多基因作用的结果，因此探明相关功能基因对逆境的响应，分离、鉴定、利用有利于提高

作物抗逆性的基因，对作物优质高产有重要作用．
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