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摘　 要:采用 ＲＮＡ－Ｓｅｑ 技术和 ｉＴＲＡＱ 技术对耐旱性不同的两玉米自交系(昌 ７－２ 和 ＴＳ１４１)的幼苗根系差异基

因(ＤＥＧｓ)和差异蛋白(ＤＥＰｓ)进行关联分析ꎮ 定量关联分析结果表明ꎬＣｈａｎｇ ７－２ Ｄ１ ｖｓ ＣＫ１、Ｃｈａｎｇ ７－２ Ｄ２ ｖｓ ＣＫ２、
ＴＳ１４１ Ｄ１ ｖｓ ＣＫ１ 和 ＴＳ１４１ Ｄ２ ｖｓ ＣＫ２ 等 ４ 个比较组中 ｍＲＮＡ 和蛋白表达趋势相同的基因相关系数分别为 ０.７９９３、
０.５６７３、０.６４０６、０.６５８８ꎬｍＲＮＡ 和蛋白表达趋势相反的基因相关系数分别为－０.７２２２、－０.５７５２、－０.７９９６、－０.７３３９ꎻ此
外ꎬ通过对每个自交系的 Ｄ１ ｖｓ ＣＫ１ 和 Ｄ２ ｖｓ ＣＫ２ 关联结果进行整合后发现ꎬ在干旱胁迫下ꎬ昌 ７－２ 中 ｍＲＮＡ 和蛋白

表达趋势相同的基因有 １９ 个ꎬｍＲＮＡ 和蛋白表达趋势相反的基因有 ９ 个ꎬＴＳ１４１ 中 ｍＲＮＡ 和蛋白表达趋势相同的基

因有 １１ 个ꎬｍＲＮＡ 和蛋白表达趋势相反的基因有 ０ 个ꎬ表明植物根系在转录和转录后调控过程中存在差异ꎮ ＫＥＧＧ
分析发现 ４ 个比较组所关联到的 ＤＥＧｓ / ＤＥＰｓ 主要涉及苯丙素的生物合成、次生代谢产物的生物合成和核糖体等ꎬ这
些通路可能是不同自交系幼苗根系共同响应干旱胁迫的主要通路ꎮ 在昌 ７－２ 和 ＴＳ１４１ 中挑选 ９ 个 ＤＥＰｓ / ＤＥＧｓ 表达

趋势相同的基因进行 ｑＲＴ－ＰＣＲ 分析表明ꎬ９ 个 ＤＥＰｓ / ＤＥＧｓ 的表达趋势与它们的 ＲＮＡ－Ｓｅｑ 和 ｉＴＲＡＱ 结果基本
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　 　 干旱作为全球最重要的非生物胁迫之一ꎬ极大

地影响了作物的生长发育和产量ꎮ 玉米作为我国

主要的粮饲兼用作物ꎬ是典型的干旱敏感作物ꎬ各
生育期需水量较大[１－３]ꎮ 研究表明ꎬ干旱缺水不仅

严重影响玉米的生长发育ꎬ造成玉米大幅减产ꎬ而
且会阻碍玉米叶片对 ＣＯ２的吸收ꎬ进而影响其光合

性能[４－５]ꎮ 此外ꎬ干旱胁迫会导致植物体内活性氧

(ＲＯＳ)不断积累ꎬＲＯＳ 在植物生长发育中有着十分

重要的作用ꎬ正常条件下主要参与调节植物的生长

发育ꎬ维持动态平衡状态[６]ꎻ当遭受非生物胁迫时ꎬ
植物体内的 ＲＯＳ 快速积累ꎬ多余的 ＲＯＳ 不能及时

清除ꎬ动态平衡遭到破坏ꎬ从而影响植物的发育[７]ꎮ
活性氧是氧分子没有完全还原的产物ꎬ其毒性很

强ꎬ在非生物胁迫下ꎬ它不仅可以破坏细胞的结构

和功能ꎬ而且是信号转导的重要调节因子[８]ꎮ 由于

ＲＯＳ 具有极高的氧化活性ꎬ植物体内蛋白质、磷脂

和核酸很容易被氧化ꎬ造成细胞中蛋白质降解和核

酸裂解ꎬ以及磷脂过氧化产生丙二醛ꎬ破坏细胞膜

结构[９]ꎮ 且大量研究也表明ꎬＲＯＳ 作为信号分子在

植物细胞防御响应和细胞程序性死亡等方面扮演

着极其重要的角色[１０]ꎮ 当植物遭受轻度干旱胁迫

时ꎬ会导致植物体内活性氧清除启动一系列复杂的

清除反应[１１]ꎬ促使超氧化物歧化酶(ＳＯＤ)、过氧化

氢酶(ＣＡＴ)和过氧化物酶(ＰＯＤ)等酶活力提高ꎬ保
护植物免受环境胁迫的危害ꎮ 根系作为植物吸收

和运输土壤中水分及养料的主要器官ꎬ在遭遇非生

物胁迫时ꎬ根系一般最先感受到逆境胁迫ꎬ从而改

变根系的形态以及分布以适应不利环境ꎮ 因此ꎬ深
入剖析玉米苗期根系对干旱胁迫的分子基础及响

应机制ꎬ对改善干旱和半干旱地区作物的早期生长

状况及促进全球粮食生产安全有着极其重要的

作用[１２]ꎮ
近年来ꎬ随着全基因组测序的快速发展ꎬ不同

学者在研究植物抗逆性方面也逐渐采用转录组和

蛋白质组学技术来揭示逆境胁迫中植物的生理、生
化和分析响应机制ꎬ从而挖掘大量与抗逆相关的基

因ꎮ ＺＥＮＤＡ 等[１３]为了揭示不同玉米自交系对干旱

胁迫的耐受性ꎬ采用耐旱自交系 ＹＥ８１１２ 和干旱敏

感自交系 ＭＯ１７ 进行比较转录组分析ꎬ通过分析获

得了一些耐旱基因和调控干旱胁迫的主要途径ꎬ阐

述了不同玉米自交系对干旱胁迫的响应机制ꎬ并依

据目前研究构建了玉米幼苗抗旱的分子模型ꎮ ＬＩＵ
等[１４]通过对两个杂交品种 (耐旱 ＮＤ４７６ 和旱敏

ＺＸ９７８) 在干旱胁迫下进行转录组分析发现ꎬ玉米

对干旱胁迫的适应是一种品种特异性的反应ꎬ也是

一种阶段性的反应过程ꎬ并且该研究也挖掘了一些

调控玉米干旱胁迫反应的品种特异性基因和生育

期特异性基因ꎮ ＣＨＥＮ 等[１５] 通过对两份耐盐性不

同的玉米自交系根系进行蛋白质组学分析发现ꎬ当
遭遇盐胁迫时ꎬ不同耐盐性自交系差异表达蛋白

(ＤＥＰｓ)间虽存在明显差异ꎬ但是不同自交系间对盐

胁迫的响应也存在一些相同的趋势ꎮ ＪＩＡＮＧ 等[１６]

利用 ｉＴＲＡＱ ( Ｉｓｏｂａｒｉｃ ｔａｇｓ ｆｏｒ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｎｄ ａｂｓｏｌｕｔｅ
ｑｕａｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ)技术发现玉米幼苗在干旱胁迫下存在

多重转录后调控和翻译后修饰ꎬ并提出在干旱胁迫

下玉米幼苗会通过提高其抗旱性来应对干旱的策

略ꎮ ＺＨＥＮＧ 等[１７]采用耐旱材料 ２８Ｍ 和旱敏感材料

７５３Ｆ 从基因调控水平揭示了 ２８７Ｍ 抗旱性的机制ꎬ
表明 ２８７Ｍ 和 ７５３Ｆ 的抗旱性差异可能与清除 ＲＯＳ
能力、信号相互作用网络和某些转录因子有关ꎮ
ＨＡＯ 等[１８] 利用 ＲＮＡ 测序技术对耐旱性不同的两

自交系根系干旱相关基因进行全基因组鉴定和比

较分析ꎬ并表明玉米的抗旱性与 ＡＢＡ 信号通路、海
藻糖生物合成、活性氧清除和转录因子相关基因的

表达模式有关ꎮ 以上研究试图从某一组学水平去解

析一些生物学现象ꎬ不能深入剖析其响应机理ꎮ 例

如ꎬ转录组只能关注一些关键编码转录本的表达量变

化ꎬ而不能了解其转录调控以及对蛋白翻译的影响ꎮ
因此ꎬ利用多组学联合分析剖析一些生物学问题十分

必要ꎮ 转录组和蛋白质组学可以从两个不同层面反

映基因的表达情况ꎬ所以要了解转录组与蛋白质组的

相互调控作用ꎬ需要对 ｍＲＮＡ 与蛋白质的表达进行

同步监测ꎮ 关联分析的目的之一是实现数据互补ꎬ得
到生物体更加完整的表达信息ꎮ

因此ꎬ为了进一步剖析玉米幼苗对干旱胁迫的

响应机制ꎬ本研究以耐旱自交系昌 ７－２ 和干旱敏感

自交系 ＴＳ１４１ 的苗期根系为试验材料ꎬ结合转录组

测序和 ｉＴＲＡＱ 技术探究不同玉米自交系对干旱的

响应机制并筛选一些耐旱候选基因ꎬ为进一步了解

玉米耐旱的分子机制提供新的思路ꎮ
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１　 材料与方法

１.１　 材料处理

用耐旱自交系昌 ７－２(Ｃｈａｎｇ ７－２)和干旱敏感

自交系 ＴＳ１４１ 为试材ꎬ对两自交系分别进行蒸馏水

(ＣＫ)和 ２０％ＰＥＧ(Ｄ)处理ꎮ 挑选整齐、一致的种子

用 ０.５％ＮａＣｌＯ 表面灭菌 １０ ｍｉｎ 并用无菌蒸馏水洗

涤 ５ 次ꎮ 将种子浸泡在处理溶液中 ２４ ｈ 后点播在

营养钵(１５ ｃｍ×１３ ｃｍ)中ꎬ消毒蛭石(溶液 ∶ 蛭石 ＝
１ ∶ ５ ｖｍ－１)用与各处理相同的处理溶液搅拌均

匀ꎬ每钵 １０ 粒ꎬ试验设置 ３ 次重复ꎮ 将材料置于人

工气候箱ꎬ昼夜温度分别为 ２５℃、２０℃ꎬ光照和黑暗

时间分别为 １６、８ ｈꎬ光照强度为 ６００ μｍｏｌｓ－１ 
ｍ－２ꎮ 对相应材料每隔 １ ｄ 加入 ５０ ｍＬ 蒸馏水ꎬ每 ３
ｄ 施加 ５０ ｍＬ 对应处理液ꎬ处理 １２ ｄ 后收集根系样

品进行转录组测序和蛋白质组学测序ꎮ
１.２　 转录组测序和蛋白质组测序分析

转录组测序参照 ＣＨＥＮ 等[１９]的方法ꎬ对两不同

玉米自交系处理后 １２ ｄ 的幼苗根系进行总 ＲＮＡ 提

取ꎬ并进行转录组测序ꎮ 测序所获得的原始读段

(Ｒａｗ ｒｅａｄｓ ) 进 行 过 滤ꎬ 得 到 干 净 读 段 ( Ｃｌｅａｎ
ｒｅａｄｓ)ꎬ后续分析都基于 Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓꎬ并采用 ＨＩＳＡＴ
和 ＲＳＥＭ 软件以第三版 Ｂ７３ 玉米参考基因组对

Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 进 行 比 对 ( Ｖｅｒｓｉｏｎ ＺｍＢ７３ ＿ ５ａ. ５９ )
(ｈｔｔｐ: / / ｆｔｐ.ｍａｉｚｅｓｅｑｕｅｎｃｅ.ｏｒｇ / )和基因表达水平检

测ꎮ 通过 ＲＰＫＭ 计算 １２ 个样品的基因表达(每百

万 Ｋｂｐ 读数)方法ꎬ其测序的数据已提交到 ＮＣＢＩ 的
ＳＲＡ(登录号:ＰＲＪＮＡ６９８０８８)ꎮ 为了提高 ＤＥＧ 数据

的准确性ꎬ差异基因筛选标准采用 ｜ ｌｏｇ２ＦＣ ( Ｆｏｌｄ
ｃｈａｎｇｅ) ｜≥１ 且 ＦＤＲ≤０.００１ꎮ 而蛋白质组测序的具

体方法及相关数据来自 ＺＥＮＧ 等[２０]ꎮ 采用 ＷＥＧＯ
软件[２１]对筛选出的 ＤＥＧｓ 在 ＧＯ 数据库中的功能注

释进行分类ꎮ 通路显著性富集分析基于 ＫＥＧＧ
(Ｋｙｏｔｏ ｅｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｇｅｎｏｍｅｓ)公共数据

库(ｈｔｔｐ: / ｉｗｗｗ. ｇｅｎｏｍｅ. ｊｐ / ｋｅｇｇ / ｐａｔｈｗａｙ. ｈｔｍｌ)进行ꎬ
对显著富集的通路进行鉴定ꎮ 其中把 Ｑ ｖａｌｕｅ≤０.０５
的 Ｐａｔｈｗａｙ 定义为在 ＤＥＧｓ 中显著富集的 Ｐａｔｈｗａｙꎮ
１.３　 关联分析

干旱胁迫下ꎬ利用 ＬＡＮ 等[２２] 的方法计算了昌

７－２和 ＴＳ１４１ 蛋白质水平与转录水平的 Ｐｅａｒｓｏｎ 相

关系数ꎬ确定蛋白质与 ｍＲＮＡ 的相关性ꎬ并对每个

品种关联了两个生物学重复ꎬ其中 Ｃｈａｎｇ ７－２ Ｄ１ ｖｓ
ＣＫ１ 比较组表示耐旱自交系昌 ７－２ 转录组和蛋白

组第一个生物学重复所关联的结果ꎬＣｈａｎｇ ７－２ Ｄ２
ｖｓ ＣＫ２ 比较组表示耐旱自交系昌 ７－２ 转录组和蛋

白组第二个生物学重复所关联的结果ꎻ而 ＴＳ１４１ Ｄ１
ｖｓ ＣＫ１ 和 ＴＳ１４１ Ｄ２ ｖｓ ＣＫ２ 比较组分别表示旱敏感

自交系 ＴＳ１４１ 中两个重复的关联结果ꎮ
１.４　 ｑＲＴ－ＰＣＲ (Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｒｅａｌ ｔｉｍｅ－ＰＣＲ)验证

采用 ＲＮＡ 提取试剂盒获取两自交系不同处理

下幼苗根系的总 ＲＮＡꎬ随后利用 ＦａｓｔＫｉｎｇ ＲＴ Ｋｉｔ(天
根生物技术ꎬ北京ꎬ中国)对提取的总 ＲＮＡ 反转录

为 ｃＤＮＡꎬ备用ꎮ 利用 ＮＣＢＩ(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ. ｎｌｍ.
ｎｉｈ.ｇｏｖ / )官网进行引物设计ꎬ本试验根据不同基因

的表达量共设计了 ９ 个基因的特异性 ＰＣＲ 引物对

转录组数据和蛋白数据进行验证ꎬ实时荧光定量

(ｑＲＴ－ＰＣＲ)分析的具体方法参考 ＣＨＥＮ 等[１９]ꎬ所
选基因的相对表达水平通过 ２－ΔΔＣＴ方法计算ꎬ并以

Ａｃｔｉｎ 基因的表达水平进行归一化ꎬ每个处理使用 ３
个生物重复ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 转录组和蛋白质组数据分析

２.１.１　 转录组测序分析　 采用 ＢＧＩＳＥＱ－５００ 测序平

台对两份玉米自交系根系样品进行 ＲＮＡ－Ｓｅｑ 测序ꎮ
结果表明测序样品平均产生 １１６０２５８９０. ２ 条 Ｒａｗ
ｒｅａｄｓꎬ经过剔除低质量的 Ｒｅａｄｓ 后ꎬ 每个样品平均

得到 １０７９０５１００. ５ 条高质量的 Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓꎮ 采用

ＨＩＳＡＴ 软件将获得的 Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 与玉米参考基因

组 Ｂ７３(ｈｔｔｐ: / / ｆｔｐ.ｍａｉｚｅｓｅｑｕｅｎｃｅ.ｏｒｇ / )进行比对ꎬ结
果表明不同样品在参考基因组中的平均比对率约

６８.７７％ꎮ 此外ꎬ以 ｜ ｌｏｇ２Ｒａｔｉｏ(ＦＣꎬ Ｆｏｌｄ Ｃｈａｎｇｅ) ｜ ≥
１ꎬ Ｐ ｖａｌｕｅ≤０. ００１ 作为两样品间差异表达基因

(ＤＥＧｓ)的筛选条件对不同样品间进行差异表达基

因筛选ꎬ结果表明ꎬ在昌 ７ － ２ 中鉴定出 ７４８３ 个

ＤＥＧｓꎬ其中 ３１６２ 个 ＤＥＧｓ 上调表达ꎬ４３２１ 个 ＤＥＧｓ
下调表达ꎻ在 ＴＳ１４１ 中鉴定出 ６８２９ 个 ＤＥＧｓꎬ其中

３２９０ 个 ＤＥＧｓ 上调表达ꎬ３５３９ 个 ＤＥＧｓ 下调表达

(图 １)ꎮ
２.１.２　 蛋白质组数据分析 　 采用 ｉＴＲＡＱ 技术对抗

旱性不同的两自交系幼苗根系进行蛋白质组学分

析ꎬ结果共产生了 ９７３７４ 张光谱、３９３７１ 个肽以及

３０１４８ 个独特的肽ꎬ最终鉴定到 ７７２３ 个蛋白质ꎮ 当

蛋白质丰度比达到 ０.８３ 倍以下或１.２倍以上ꎬ且 Ｐ<
０.０５ 时ꎬ认为该蛋白是两个不同样品间的差异表达

蛋白(ＤＥＰｓ)ꎮ 结果表明ꎬ在 Ｃｈａｎｇ ７－２－Ｄ ｖｓ ＣＫ 中

鉴定出 １２４３ 个 ＤＥＰｓꎬ其中 ５７２ 个 ＤＥＰｓ 上调表达ꎬ
６７１ 个 ＤＥＰｓ 下调表达ꎻＴＳ１４１ －Ｄ ｖｓ ＣＫ 中鉴定出

４１９ 个 ＤＥＰｓꎬ其中 １７２ 个 ＤＥＰｓ 上调表达ꎬ２４７ 个

ＤＥＰｓ 下调表达(图 １)ꎮ
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图 １　 干旱处理下两玉米自交系的 ＤＥＧｓ 和 ＤＥＰｓ
Ｆｉｇ.１　 ＤＥＧｓ ａｎｄ ＤＥＰｓ ｏｆ ｔｗｏ ｍａｉｚｅ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

２.２　 转录组和蛋白质组学关联性分析

２.２.１　 转录组和蛋白质组差异表达基因与差异表

达蛋白的关联分析 　 对转录组和蛋白质组数据进

行关联分析ꎬ当某一个蛋白质在转录组水平有表达

量时ꎬ被认为关联到ꎮ 关联结果表明(表 １)ꎬ在鉴

定、定量和显著差异表达 ３ 个方面ꎬＣｈａｎｇ ７－２ Ｄ１ ｖｓ
ＣＫ１ 中 ７６１２ 个基因在 ｍＲＮＡ 和蛋白质水平被同时

鉴定ꎬ并定量到 ７６０９ 个基因ꎬ有 １５７ 个 ＤＥＧｓ 同

ＤＥＰｓ 关联ꎮ Ｃｈａｎｇ ７－２ Ｄ２ ｖｓ ＣＫ２ 中 ７６２１ 个基因在

ｍＲＮＡ 和蛋白质水平被同时鉴定ꎬ并定量到 ７６１９ 个

基因ꎬ有 ９８ 个 ＤＥＧｓ 同 ＤＥＰｓ 关联ꎮ ＴＳ１４１ Ｄ１ ｖｓ ＣＫ１
中 ７６０９ 个基因在 ｍＲＮＡ 和蛋白质水平被同时鉴定ꎬ
并定量到 ７６０６ 个基因ꎬ有 ７６ 个 ＤＥＧｓ 同 ＤＥＰｓ 关联ꎮ
ＴＳ１４１ Ｄ２ ｖｓ ＣＫ２ 中 ７６１９ 个基因在 ｍＲＮＡ 和蛋白质水

平被同时鉴定ꎬ并定量到 ７６１６ 个基因ꎬ有 １１６ 个 ＤＥＧｓ
同 ＤＥＰｓ 关联ꎮ
２.２.２　 转录组和蛋白质组相关性分析　 基于 ｍＲＮＡ
水平和蛋白质水平的表达结果ꎬ使关联到的基因在

ｍＲＮＡ 表达水平和蛋白质水平上存在多种类型ꎬ即
ｍＲＮＡ 和蛋白表达趋势相同、ｍＲＮＡ 和蛋白表达趋

势相反、 ｍＲＮＡ 表达有差异而蛋白表达无差异、
ｍＲＮＡ 表达无差异而蛋白表达有差异以及 ｍＲＮＡ
和蛋白表达均无差异 ５ 种关联类型ꎮ 本研究发现ꎬ
Ｃｈａｎｇ ７－２ Ｄ１ ｖｓ ＣＫ１、Ｃｈａｎｇ ７－２ Ｄ２ ｖｓ ＣＫ２、ＴＳ１４１
Ｄ１ ｖｓ ＣＫ１ 和 ＴＳ１４１ Ｄ２ ｖｓ ＣＫ２ 等 ４ 个比较组中所关

联到 ＤＥＧｓ 和 ＤＥＰｓ 的相关性系数分别为０.３０６３、
０.２２０８、０.２２９５ 和－０.０２０３(图 ２)ꎮ 其中ꎬｍＲＮＡ 和蛋

白表达趋势相同的基因分别为 ９８(重复基因 ２ 个)、
６４、５５(重复基因 ２ 个)、６２ 个(重复基因 １ 个) (表
２)ꎬ去除组内重复基因后分别为 ９６、６４、５３、６１ꎻ而
ｍＲＮＡ 和蛋白表达趋势相反的基因分别为 ５９(重复

基因 １ 个)、３４(重复基因 ２ 个)、２１(重复基因 １ 个)、

表 １　 鉴定、定量和显著差异中被关联的基因和蛋白质数量

Ｔａｂｌｅ １　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｉｎ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎꎬ
ｑｕａｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ

比较组
Ｃｏｍｐａｒａｂｌｅ

ｇｒｏｕｐ

鉴定数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ

定量数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｏｎ

差异表达数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

Ｃｈａｎｇ ７－２ Ｄ１ ｖｓ ＣＫ１ ７６１２ ７６０９ １５７
Ｃｈａｎｇ ７－２ Ｄ２ ｖｓ ＣＫ２ ７６２１ ７６１９ ９８

ＴＳ１４１ Ｄ１ ｖｓ ＣＫ１ ７６０９ ７６０６ ７６
ＴＳ１４１ Ｄ２ ｖｓ ＣＫ２ ７６１９ ７６１６ １１６

５４ 个(表 ２)ꎬ 去除组内重复基因后分别为 ５８、３２、
２０、５４ꎮ

为了进一步剖析两自交系在干旱胁迫下基因表

达的调控情况ꎬ对每个自交系Ｄ１ ｖｓ ＣＫ１ 和Ｄ２ ｖｓ ＣＫ２
的关联结果进行了整合ꎬ以获得在干旱胁迫下稳定表

达的基因信息ꎮ 结果表明ꎬＣｈａｎｇ ７－２ 的 Ｄ１ ｖｓ ＣＫ１
和 Ｄ２ ｖｓ ＣＫ２ 样品中 ｍＲＮＡ 和蛋白表达趋势相同的

基因有 １９ 个(表 ３ꎻ图 ３Ａ)ꎬｍＲＮＡ 和蛋白表达趋势相

反的基因有 ９ 个(表 ３ꎻ图 ３Ｂ)ꎻＴＳ１４１ Ｄ１ ｖｓ ＣＫ１ 和

Ｄ２ ｖｓ ＣＫ２ 中 ｍＲＮＡ 和蛋白表达趋势相同的基因有

１１ 个(表 ３)ꎬｍＲＮＡ 和蛋白表达趋势相反的基因在两

次重复中没检索到较为稳定表达的基因(图 ３Ｂ)ꎮ
２.２.３　 ＧＯ 富集关联分析　 对两个组学中差异表达

蛋白和基因进行 ＧＯ 功能注释分析ꎬ结果表明 Ｃｈａｎｇ
７－２ Ｄ１ ｖｓ ＣＫ１、Ｃｈａｎｇ ７－２ Ｄ２ ｖｓ ＣＫ２、ＴＳ１４１ Ｄ１ ｖｓ
ＣＫ１ 和 ＴＳ１４１ Ｄ２ ｖｓ ＣＫ２ 等 ４ 个比较组的 ＧＯ 功能

富集总体分为细胞成分(Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔꎬ Ｃ)、分
子 功 能 ( Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎꎬ Ｆ ) 和 生 物 过 程

(Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ ꎬ Ｐ )ꎬ而干旱处理下ꎬ比较组

Ｃｈａｎｇ ７－２ Ｄ１ ｖｓ ＣＫ１ 和 Ｃｈａｎｇ ７－２ Ｄ２ ｖｓ ＣＫ２ 所关联

ＤＥＧｓ / ＤＥＰｓ 的主要细胞组分包括细胞内非膜－ｂ(Ｉｎ￣
ｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｎｏｎ￣ｍｅｍｂｒａｎｅ￣ｂ)、非膜结合细胞器(Ｎｏｎ￣
ｍｅｍｂｒａｎｅ￣ｂｏｕｎｄｅｄ ｏｒｇａｎｅｌ)、细胞外围(Ｃｅｌｌ ｐｅｒｉｐｈｅｒｙ)ꎻ
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图 ２　 显著差异蛋白质和显著差异基因表达关联图

Ｆｉｇ.２　 Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｍａｐ ｏｆ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｏｔｅｉｎ ａｎｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

表 ２　 ｍＲＮＡ 和蛋白关联变化的 ５ 种类型基因数量

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｆｉｖｅ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ
ｗｉｔｈ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｍＲＮＡ ａｎｄ ｐｒｏｔｅｉｎ

项目
Ｉｔｅｍ

Ｃｈａｎｇ ７－２
Ｄ１ ｖｓ ＣＫ１

Ｃｈａｎｇ ７－２
Ｄ２ ｖｓ ＣＫ２

ＴＳ１４１
Ｄ１ ｖｓ ＣＫ１

ＴＳ１４１
Ｄ２ ｖｓ ＣＫ２

ｍＲＮＡ 和蛋白
表达趋势相同

Ｓａｍｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｔｒｅｎｄ
９８ ６４ ５５ ６２

ｍＲＮＡ 和蛋白
表达趋势相反

Ｏｐｐｏｓｉｔｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｔｒｅｎｄ
５９ ３４ ２１ ５４

蛋白表达有差异而
ｍＲＮＡ 表达无差异
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｐｒｏｔｅｉｎ

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｎｌｙ

４８４ ２７１ １６９ ３０３

蛋白表达无差异而
ｍＲＮＡ 表达有差异
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｍＲＮＡ

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｎｌｙ

９４７ １１３１ １５５０ １２９９

蛋白和 ｍＲＮＡ
表达均无差异

Ｎｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｐｒｏｔｅｉｎ
ａｎｄ ｍＲＮＡ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

６０２１ ６１１９ ５８１１ ５８９８

生物学过程主要有氧化 － 还原过程 ( Ｏｘｉｄａｔｉｏｎ￣
ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓ)、胁迫反应(Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｓｔｒｅｓｓ)、碳
水化合物代谢过程(Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅ)ꎻ

分子 功 能 主 要 包 括 金 属 离 子 结 合 ( Ｍｅｔａｌ ｉｏｎ
ｂｉｎｄｉｎｇ)、阳离子结合(Ｃａｔｉｏｎ ｂｉｎｄｉｎｇ)、氧化还原酶

活性(Ｏｘｉｄｏｒｅｄｕｃｔａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ)ꎮ 比较组 ＴＳ１４１ Ｄ１ ｖｓ
ＣＫ１ 和 ＴＳ１４１ Ｄ２ ｖｓ ＣＫ２ 所关联到的 ＤＥＧｓ / ＤＥＰｓ 主
要细胞组分包括 Ｉｎｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｎｏｎ￣ｍｅｍｂｒａｎｅ￣ｂ、Ｎｏｎ￣
ｍｅｍｂｒａｎｅ￣ｂｏｕｎｄｅｄ ｏｒｇａｎｅｌ 和核糖核蛋白复合物

(Ｒｉｂｏｎｕｃｌｅｏｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｍｐｌｅｘ)ꎻ分子功能主要包括 Ｏｘ￣
ｉｄｏｒｅｄｕｃｔａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ 和 Ｍｅｔａｌ ｉｏｎ ｂｉｎｄｉｎｇꎻ其生物学过

程主要有胁迫反应(Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｓｔｒｅｓｓ)和刺激反应

(Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｓｔｉｍｕｌｕｓ)ꎮ 此外ꎬ我们还发现两玉米自

交系幼苗根系所关联到的 ＤＥＧｓ / ＤＥＰｓ 均富集到胁

迫响应(Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｓｔｒｅｓｓ)过程ꎬ即遭遇干旱胁迫

后ꎬ其幼苗根系会立即对干旱胁迫做出响应ꎬ并通

过促进根系内过氧化物酶活性、氧化还原酶活性等

多种酶活性来抵御干旱ꎮ
２.２.４　 Ｐａｔｈｗａｙ 富集关联分析　 利用 ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ
数据库对 Ｃｈａｎｇ ７－２ Ｄ１ ｖｓ ＣＫ１、Ｃｈａｎｇ ７－２ Ｄ２ ｖｓ
ＣＫ２、ＴＳ１４１ Ｄ１ ｖｓ ＣＫ１ 和 ＴＳ１４１ Ｄ２ ｖｓ ＣＫ２ 等 ４ 个比

较组的转录组和蛋白质组数据以及所关联到的

ＤＥＧｓ / ＤＥＰｓ 进行通路富集分析ꎬ结果表明ꎬ差异基
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因和差异蛋白在各代谢通路中富集显著性分为 ３ 大

类:转录组与蛋白质组都显著富集、转录组与蛋白

质组任意一个组学数据显著富集和转录组与蛋白

质组均无显著富集ꎮ 而我们仅对转录组与蛋白组

两个组学都显著富集的通路进行了分析ꎬ发现 ４ 个

比较组所关联到的 ＤＥＧｓ / ＤＥＰｓ 主要富集的通路包

括苯丙素的生物合成(Ｐｈｅｎｙｌｐｒｏｐａｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ)、
次生代谢产物的生物合成(Ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ
ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ)和核糖体(Ｒｉｂｏｓｏｍｅ) (表 ４)ꎮ 由此发

现ꎬ玉米幼苗在应对干旱胁迫时会发生一系列复杂

的代谢活动ꎬ而苯丙素的生物合成、次生代谢产物

的生物合成和核糖体等相关代谢通路可能是根系

响应干旱胁迫的主要通路ꎮ

２.２.５　 ｑＲＴ－ＰＣＲ 验证　 为了验证干旱胁迫下两玉

米自交系转录组和蛋白质组数据对干旱胁迫响应

的可靠性ꎬ我们通过 ｑＲＴ－ＰＣＲ 验证了在干旱处理

下昌 ７－２ 和 ＴＳ１４１ 中表达水平不同的 ９ 个基因(表
５、图 ４)ꎮ 我们发现这 ９ 个基因在两个自交系中的

基因表达水平与 ＲＮＡ－Ｓｅｑ 和 ｉＴＲＡＱ 结果呈现相同

趋势ꎬ这表明两组学测序数据是可靠的ꎮ

３　 讨　 论

为了进一步剖析不同玉米自交系对干旱胁迫

的响应机制ꎬ采用耐旱自交系昌 ７－２ 和干旱敏感自

交系 ＴＳ１４１ 作为试验材料ꎬ在干旱处理 １２ ｄ 后对其

幼苗根系进行转录组学分析和蛋白质组学分析ꎬ并

图 ３　 两玉米自交系在不同处理下 ＤＥＧｓ 和 ＤＥＰｓ 的 Ｖｅｎｎ 图
Ｆｉｇ.３　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ＤＥＧｓ ａｎｄ ＤＥＰｓ ｏｆ ｔｗｏ ｍａｉｚｅ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

表 ４　 转录组与蛋白质组在 Ｐａｔｈｗａｙ 通路中注释数量统计

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐａｔｈｗａｙｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｎｄ ｐｒｏｔｅｏｍｅ

样品
Ｓａｍｐｌｅ

通路名称
Ｐａｔｈｗａｙ ｎａｍｅ

蛋白质数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎｓ

基因数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｇｅｎｅｓ

关联数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ

Ｃｈａｎｇ ７－２ Ｄ１ ｖｓ ＣＫ１

苯丙烷类化合物的生物合成
Ｐｈｅｎｙｌｐｒｏｐａｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ４０ １４６ １５

次生代谢物的生物合成
Ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ １５４ ６８４ ４６

Ｃｈａｎｇ ７－２ Ｄ２ ｖｓ ＣＫ２

淀粉和蔗糖代谢
Ｓｔａｒｃｈ ａｎｄ ｓｕｃｒｏｓｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ １７ １２５ ３

苯丙烷类化合物的生物合成
Ｐｈｅｎｙｌｐｒｏｐａｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ３２ １３０ １２

神经节苷脂生物合成－神经节苷脂系列
Ｇｌｙｃｏｓｐｈｉｎｇｏｌｉｐｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ￣ｇａｎｇｌｉｏ ｓｅｒｉｅｓ ３ ２２ １

ＴＳ１４１
Ｄ１ ｖｓ ＣＫ１

糖酵解 / 糖异生
Ｇｌｙｃｏｌｙｓｉｓ / Ｇｌｕｃｏｎｅｏｇｅｎｅｓｉｓ １４ ６８ ４

核糖体 Ｒｉｂｏｓｏｍｅ １８ ３６３ １６

ＴＳ１４１
Ｄ２ ｖｓ ＣＫ２

苯丙烷类化合物的生物合成
Ｐｈｅｎｙｌｐｒｏｐａｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ２９ １８８ １４

核糖体 Ｒｉｂｏｓｏｍｅ ５６ ２０１ １７
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表 ５　 用于 ｑＲＴ－ＰＣＲ 分析的基因
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｇｅｎｅｓ ｆｏｒ ｑＲＴ－ＰＣＲ ａｎａｌｙｓｉｓ

材料
Ｍａｔｅｒｉａｌ

基因 ＩＤ
Ｇｅｎｅ ＩＤ

基因描述
Ｇｅｎｅ ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ

Ｃｈａｎｇ ７－２

１００２８３０９８

１００２７６６９５

１００１９３２７９

１００２７３４７９

１０３６２９４７８

内皮素 Ａ Ｅｎｄｏｃｈｉｔｉｎａｓｅ Ａ
渗透素样蛋白 ＯＳＭ３４

Ｏｓｍｏｔｉｎ￣ｌｉｋｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ＯＳＭ３４

乳酸 / 苹果酸脱氢酶家族蛋白
Ｌａｃｔａｔｅ / ｍａｌａｔｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎ

过氧化物酶 ５ Ｐｅｒｏｘｉｄａｓｅ ５
茉莉酮酸氧甲基转移酶

Ｊａｓｍｏｎａｔｅ Ｏ－ｍｅｔｈｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ

ＴＳ１４１

５４２３７６

１００２８２２４３

１００３８１４５９

１００２７２３８１

丙酮酸脱羧酶 １
Ｐｙｒｕｖａｔｅ ｄｅｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ １

三磷酸腺苷酶抑制剂
ＡＴＰａｓｅ ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

呼吸爆发氧化酶同源蛋白 Ｂ
Ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ ｂｕｒｓｔ ｏｘｉｄａｓｅ ｈｏｍｏｌｏｇ ｐｒｏｔｅｉｎ Ｂ

脯氨酰 ４－羟化酶 ４
Ｐｒｏｌｙｌ ４－ｈｙｄｒｏｘｙｌａｓｅ ４

图 ４　 ｑＲＴ－ＰＣＲ 验证所选基因的相对表达量
Ｆｉｇ.４　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｅｌｅｃｔｅｄ

ｇｅｎｅ ｗａｓ ｖｅｒｉｆｉｅｄ ｂｙ ｑＲＴ－ＰＣＲ

对其根系差异基因与差异蛋白组表达趋势相同的

部分基因进行了进一步分析ꎮ
３.１　 耐旱玉米自交系昌 ７－２ 根系对干旱的响应

机制

　 　 Ｊａｓｍｏｎａｔｅ Ｏ－ｍｅｔｈｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ 作为催化茉莉酸

合成 ＭｅＪＡ 最重要的限速步骤[２３]ꎬ是 ＭｅＪＡ 合成途

径遗传改造的最重要位置ꎮ 研究表明ꎬ茉莉酸类化

合物作为信号分子参与调控植物的生长发育与代

谢途径ꎬ响应低温、干旱和盐等多种非生物胁迫[２４]ꎮ
此外ꎬ茉莉酸类物质在植物对逆境防御及胁迫传递

信号等方面有着极其重要的作用ꎮ ＭＡ 等[２５] 和 ＷＵ
等[２６]研究结果也表明ꎬ茉莉酸甲酯缓解物质通过调

节小麦(Ｔｒｉｔｉｃｕｍａｅｓｔｉｖｕｍ)和甘蓝(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｏｌｅｒａｃｅａ)
气孔运动及相关基因表达来调节干旱缺水对作物

所带来的损伤ꎬ提高植物的抗旱性ꎮ 本研究在昌 ７－
２ 中也发现一个编码 Ｊａｓｍｏｎａｔｅ Ｏ－ｍｅｔｈｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ
的基因(１０３６２９４７８)在转录组和蛋白质组中均上调

表达ꎬ推测其在干旱胁迫下通过调节幼苗根系的气

孔开度抗氧化酶活性来抵御干旱ꎮ
几丁质酶(Ｅｎｄｏｃｈｉｔｉｎａｓｅ)是一种能够将几丁质

分解成几丁质单糖—Ｎ－乙酰基葡萄糖的酶ꎬ几乎在

植物各器官中都有分布ꎮ 有研究表明ꎬ当植物遭受

干旱、低温、冻害及重金属离子等多重胁迫时ꎬ其组

织内几丁质酶的活性会快速升高并水解病原菌细

胞壁的几丁质ꎬ抑制病原菌在植物体内的生长繁

殖[２７]ꎮ 近年来ꎬ关于几丁质酶基因的研究在不同植

物中也不断被报道ꎬ陈鹏等[２８]通过对小麦进行干旱

胁迫后发现ꎬ随着干旱胁迫程度的增加ꎬ其体内几

丁质酶的活性也在不断上升ꎬ复水处理后又逐渐恢

复至正常水平ꎬ表明在干旱胁迫下几丁质酶可以提

高植物抗旱性ꎮ ＭＵＯＫＩ 等[２９] 通过对茶树进行环境

胁迫后发现ꎬ几丁质酶基因 Ｃｈｉ 与 Ｔｈａｕｍａｔｉｎ 蛋白可

共同响应干旱胁迫ꎬ进而促进茶树的抗旱性ꎬ减弱

干旱对茶树的损害ꎮ 在本研究中ꎬ我们也发现当昌

７－２ 在遭遇干旱胁迫后其根系内几丁质酶相关基因

出现差异上调表达ꎮ
此外ꎬ当昌 ７－２ 遭受干旱胁迫时ꎬ其体内与热

激蛋白(１００２８３８２１ꎬＨｓｐ２０)、渗透蛋白(１００２７６６９５ꎬ
Ｏｓｍｏｔｉｎ － ｌｉｋｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ＯＳＭ３４ ) 及 过 氧 化 物 酶

(１００２８５８９４、１００２７３４７９、５４１６７４、１０７５４８１０２)相关基

因及蛋白也发生上调或下调表达ꎮ 研究表明ꎬ热激

蛋白作为植物响应非生物胁迫的重要蛋白之一ꎬ在
植物耐寒耐旱、保护植物相关蛋白完成正确的折

叠、翻译和聚集及结构功能方面发挥着重要作

用[３０]ꎬ目前已发现多种类型热激蛋白ꎬ例 ＨＳＰ６０、
ＨＳＰ７０ 和 ＨＳＰ９０ 等家族[３１－３２]ꎮ 另外ꎬ干旱胁迫下ꎬ
渗透调节蛋白基因和过氧化物酶 (ＰＯＤ)对植物应

对逆境胁迫有非常重要的作用ꎮ Ｏｓｍ 基因 (即

ＰｒｏＢＡ 基因)是一种可增强植物细胞抗渗透胁迫能

力的蛋白质ꎬ其主要功能为在逆境胁迫下促进脯氨

酸在细胞内的合成和累积[３３]ꎬ而在逆境胁迫下不同
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类型的 ＰＯＤ 相互作用可有效清除植物体内活性氧ꎮ
因此ꎬ我们推测昌 ７－２ 受到干旱胁迫后ꎬ其幼苗根

系会通过调节体内热激蛋白和渗透蛋白相关基因

上调ꎬ同时通过调控不同类型的过氧化物酶上或下

调来减轻干旱所带来的损伤ꎮ
３.２　 玉米干旱敏感自交系 ＴＳ１４１ 根系对干旱的响

应机制

　 　 当对 ＴＳ１４１ 进行干旱处理后ꎬ我们发现其

ｍＲＮＡ 和蛋白表达趋势相同的基因主要编码 ６－磷
酸葡萄糖酸内酯酶(１００２８５８４３)、核苷二磷酸激酶 Ｉ
(１００２１７２０９)、脯氨酸－４－羟化酶(１００２７２３８１)及丙

酮酸脱氢酶(５４１９１９、５４２３７６)等一系列基因上、下
调表达来减轻其对干旱胁迫的响应ꎬ而这些基因的

功能多数与糖酵解生成丙酮酸的途径相关联ꎮ 丙

酮酸脱羧酶 (Ｐｙｒｕｖａｔｅ ｄｅｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅꎬ ＰＤＣ)是一种

以焦磷酸硫胺素为辅酶的羧基裂解酶ꎬ是发酵途径

中的关键酶ꎮ ＰＤＣ 通过与 ＰＤＨ 竞争代谢丙酮酸参

与植物体内能量代谢和物质代谢ꎬ响应植物多种非

生物胁迫ꎬ如缺氧、高盐及低温等[３４－３５]ꎮ 研究表明ꎬ
在逆境胁迫下丙酮酸对植物的呼吸作用有交替作

用ꎬ而植物保持较高的交替呼吸本身便是一种抗逆

机制ꎬ对植物抗旱等方面具有重要意义[３６－３７]ꎮ 因

此ꎬ我们推测当 ＴＳ１４１ 感受到干旱胁迫后ꎬ主要通过

诱导其糖酵解途径来促进根系进行交替呼吸ꎬ进而

抵御干旱所带来的损伤ꎮ

４　 结　 论

本研究以两份耐旱性不同的玉米自交系昌 ７－２
和 ＴＳ１４１ 为试材ꎬ对其幼苗进行 １２ ｄ 干旱胁迫后进

行转录组分析和蛋白质组学分析ꎬ以剖析不同自交

系对干旱胁迫的响应机制及其抵御反应ꎮ 结果表

明ꎬ当玉米幼苗根系遭遇干旱胁迫后ꎬ为抵御干旱

胁迫其体内会发生一系列生理生化反应ꎬ且不同自

交系的根系在转录和翻译变化方面也存在明显的

差异ꎮ 此外ꎬ在干旱胁迫下ꎬ我们在昌 ７－２ 和 ＴＳ１４１
中分别鉴定了 １９、１１ 个 ｍＲＮＡ 和蛋白表达趋势相

同的基因、９ 和 ０ 个趋势相反的基因ꎬ并且这些基因

主要涉及苯丙素的生物合成、次生代谢产物的生物

合成和核糖体等代谢通路ꎬ可为今后了解玉米耐旱

性的分子机制提供一定的参考ꎮ
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