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过表达黄瓜 ＣｓＡＧＯ１ｃ 基因降低
拟南芥植株的耐旱性

管丽丽ꎬ 况　 勇ꎬ 肖　 逸ꎬ 孙照龙ꎬ 甘德芳
(安徽农业大学园艺学院ꎬ 安徽 合肥 ２３００３６)

摘　 要:克隆黄瓜 ＣｓＡＧＯ１ｃ 基因并研究干旱胁迫下的表达情况ꎬ构建 ＣｓＡＧＯ１ｃ 过表达载体农杆菌介导法转化拟

南芥ꎬ研究干旱胁迫下 ＣｓＡＧＯ１ｃ 过表达拟南芥的表型及生理变化ꎮ 结果表明:干旱胁迫下ꎬＣｓＡＧＯ１ｃ 基因在黄瓜根中

的表达水平先下降后上升ꎬＣｓＡＧＯ１ｃ 表达水平在 ６ ｈ 下调 ５７％、在 １２ ｈ 下调 ６４％、在 ２４ ｈ 上调 ４.２４ 倍ꎻ在叶中呈现先

下降后上升再下降的趋势ꎬＣｓＡＧＯ１ｃ 表达水平在 １８ ｈ 上调 １.１６ 倍ꎮ 过表达拟南芥种子较野生型提早萌发ꎬ渗透试验

显示ꎬ４００ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１甘露醇处理明显抑制 ＯＥ２ 根长的生长ꎬ其长度为 ＷＴ 的 ５４％ꎻ离体叶片失水率在 ３、４、５ ｈ 时分

别为 ＷＴ 的 １.２１ 倍、１.２７ 倍、１.２５ 倍ꎬ均显著高于野生型ꎮ 另外ꎬ干旱胁迫下过表达拟南芥叶片中超氧化物歧化酶活

性约为 ＷＴ 的 ６４％ꎬ过氧化物酶活性约为 ＷＴ 的 ５１％ꎬ低于野生型ꎮ ＯＥ２ 的丙二醛含量约为 ＷＴ 的 ２.６５ 倍ꎬ显著高于

野生型ꎮ 说明异源表达 ＣｓＡＧＯ１ｃ 降低了拟南芥的耐旱性ꎮ
关键词:黄瓜ꎻＣｓＡＧＯ１ｃ 基因ꎻ过表达ꎻ拟南芥ꎻ耐旱性
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Ａｂｓｔｒａｃｔ: ＣｓＡＧＯ１ｃ ｗａｓ ｃｌｏｎｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅ ｏｆ ｃｕｃｕｍｉｓ ｖａｒｉｅｔｙ ‘Ｘｉｎｔａｉｍｉｃｉ’ꎬ ａｎｄ ｉｔｓ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｗａｓ
ａｎａｌｙｚｅｄ ｕｎｄｅｒ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ. Ａｎ ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｖｅｃｔｏｒ ｆｏｒ ＣｓＡＧＯ１ｃ ｗａｓ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ａｎｄ ｕｓｅｄ ｔｏ ｔｒａｎｓｆｏｒｍ Ａｒａｂｉ￣
ｄｏｐｓｉｓ ｖｉａ Ａｇｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ￣ｍｅｄｉａｔｅｄ ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ. Ｔｈｅ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ＣｓＡＧＯ１ｃ￣ｏｖｅｒ￣
ｅｘｐｒｅｓｓｉｎｇ ｐｌａｎｔｓ ｗｅｒｅ ｔｈｅｎ ｓｔｕｄｉｅｄ ｕｎｄｅｒ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ
ＣｓＡＧＯ１ｃ ｉｎ ｃｕｃｕｍｂｅｒ ｒｏｏｔ ｆｉｒｓｔ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ａｎｄ ｔｈｅｎ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ. Ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ＣｓＡＧＯ１ｃ ｗａｓ ｄｏｗｎ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ
ｂｙ ５７％ ａｔ ６ ｈꎬｄｏｗｎ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｂｙ ６４％ ａｔ １２ ｈꎬａｎｄ ｕｐ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｂｙ ４.２４ ｔｉｍｅｓ ａｔ ２４ ｈ. Ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ
ＣｓＡＧＯ１ｃ ｉｎ ｔｈｅ ｌｅａｖｅｓ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｆｉｒｓｔꎬ ｔｈｅｎ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ａｎｄ ｔｈｅｎ ｄｅｃｒｅａｓｅｄꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ＣｓＡＧＯ１ｃ ｉｎ￣
ｃｒｅａｓｅｄ １.１６ ｔｉｍｅｓ ａｔ １８ ｈ. Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｅｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｓｅｅｄｓ ｇｅｒｍｉｎａｔｅｄ ｅａｒｌｉｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｅ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ. Ｔｈｅ ｐｅｎｅｔｒａｔｉｏｎ
ｔｅｓｔ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ４００ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１ ｍａｎｎｉｔｏｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｈｉｂｉｔｅｄ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ＯＥ２ ｒｏｏｔ ｌｅｎｇｔｈꎬｗｈｉｃｈ ｗａｓ
５４％ ｔｈａｔ ｏｆ ＷＴ. Ｔｈｅ ｗａｔｅｒ ｌｏｓｓ ｒａｔｅ ｏｆ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｌｅａｖｅｓ ｗａｓ １.２１ꎬ １.２７ꎬ ａｎｄ １.２５ ｔｉｍｅｓ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ｔｈｅ ｗｉｌｄ
ｔｙｐｅ (ＷＴ) ａｔ ３ꎬ ４ꎬ ａｎｄ ５ ｈｏｕｒｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎬ ｓｈｏｗｉｎｇ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｇｒｅａｔｅｒ ｌｏｓｓ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｔｏ ＷＴ ａｔ ａｌｌ ｔｈｒｅｅ
ｔｉｍｅ ｐｏｉｎｔｓ. Ａｄｄｉｔｉｏｎａｌｌｙꎬ ｕｎｄｅｒ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓꎬ ｔｈｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ｓｕｐｅｒｏｘｉｄｅ ｄｉｓｍｕｔａｓｅ ａｎｄ ｐｅｒｏｘｉｄａｓｅ ｉｎ ｔｈｅ ｏｖｅｒｅｘ￣
ｐｒｅｓｓｉｎｇ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｌｉｎｅｓ ｗｅｒｅ ａｐｐｒｏｘｉｍａｔｅｌｙ ６４％ ａｎｄ ５１％ ｏｆ ｔｈｏｓｅ ｉｎ ＷＴꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎬ ｂｏｔｈ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｌｏｗｅｒ
ｔｈａｎ ＷＴ ｌｅｖｅｌｓ. Ｍｅａｎｗｈｉｌｅꎬ ｔｈｅ ｍａｌｏｎｄｉａｌｄｅｈｙｄｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ＯＥ２ ｗａｓ ａｂｏｕｔ ｔｈｒｅｅ ｔｉｍｅｓ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ＷＴꎬ ｉｎ￣
ｄｉｃａｔｉｎｇ ａ ｍａｒｋｅｄ ｉｎｃｒｅａｓｅ. Ｔｈｅｓｅ ｆｉｎｄｉｎｇｓ ｓｕｇｇｅｓｔ ｔｈａｔ ｈｅｔｅｒｏｌｏｇｏｕｓ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＣｓＡＧＯ１ｃ ｒｅｄｕｃｅｓ ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｏｌｅｒ￣
ａｎｃｅ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ. Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ｖａｌｕａｂｌｅ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｉｎｓｉｇｈｔ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ＣｓＡＧＯ１ｃ ｇｅｎｅ ｉｎ ｃｕ￣
ｃｕｍｂｅｒ ａｎｄ ｏｆｆｅｒｓ ａ ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｎｅｗ ｄｒｏｕｇｈｔ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｃｕｃｕｍｂｅｒ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ.
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Ｋｅｙｗｏｒｄｓ: ｃｕｃｕｍｂｅｒꎻ ＣｓＡＧＯ１ｃ ｇｅｎｅꎻ ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎꎻ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓꎻ ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ

　 　 黄瓜(Ｃｕｃｕｍｉｓ ｓａｔｉｖｕｓ Ｌ.)是葫芦科一年生攀援

草本植物ꎬ叶片大而薄ꎬ对水分反应特别敏感ꎬ干旱

胁迫严重影响黄瓜的生长发育、产量和品质ꎮ Ａｒｇｏ￣
ｎａｕｔｅ(ＡＧＯ)蛋白是 ＲＮＡ 诱导的沉默复合体(ＲＮＡ－
ｉｎｄｕｃｅｄ ｓｉｌｅｎｃｉｎｇ ｃｏｍｐｌｅｘꎬＲＩＳＣ)的主要组分ꎬ参与

ＳＲＮＡ 介导的基因沉默途径ꎬ能够调控 ＳＲＮＡ 靶基

因的表达ꎮ 植物 ＡＧＯ 蛋白属于 ＡＧＯ－ｌｉｋｅ 亚家族ꎬ
包括 ３ 个亚类ꎬ即 ＡＧＯ１ / ５ / １０、ＡＧＯ２ / ３ / ７ 和 ＡＧＯ４ /
６ / ８ / ９[１]ꎮ 植物 ＡＧＯｓ 的作用模式主要有核苷酸内

切、翻译抑制、ＲＮＡ 指导的 ＤＮＡ 甲基化等ꎬ如拟南

芥 ＡＧＯ１ / ２ / ４ / ７ / １０ 均可结合 ｓＲＮＡｓ 并切割序列高

度互补的靶标 ｍＲＮＡꎻＡｔＡＧＯ１ 和 ＡｔＡＧＯ１０ 还可以

与 ｍｉＲＮＡ 结合ꎬ抑制其序列高度互补的 ＲＮＡ 翻译ꎻ
另外ꎬ拟南芥 ＡＧＯ１０ 可以螯合来自 ＡＧＯ１ 的 ｍｉＲＮＡ
进而调控植物生长发育及病毒防御[２]ꎮ

ＡＧＯ 蛋白作为 ＲＩＳＣ 的核心元件ꎬ参与植物生

长发育的调控[３－４]ꎮ 研究表明ꎬＡｔＡＧＯ１ 在拟南芥多

个器官的发育中发挥调控作用ꎬ调控侧生器官叶

片、花瓣等的极性发育[５－６]ꎻ过表达 ＡＧＯ１ 的拟南芥

叶片呈锯齿状ꎬ说明 ＡｔＡＧＯ１ 影响拟南芥叶片的发

育[７－８]ꎮ ＡＧＯ３ 参与拟南芥生殖细胞发育[９]ꎬＡＧＯ５
参与调控拟南芥的开花时间[１０]ꎬＡＧＯ１０ 通过时空

上抑制 ｍｉＲ１６５ / １６６ 活性促进拟南芥根部顶端分生

组织的维持[１１]ꎮ
ＡＧＯ 蛋白还参与调控植物逆境胁迫的应

答[１２]ꎮ 研究表明 ＡＧＯ１ / ２ 参与拟南芥响应逆境胁

迫过程[１３]ꎬ当细胞响应逆境胁迫时ꎬＡＧＯ２ 与 ｍＲＮＡ
的相互作用会发生重构ꎬ 并改变翻译效率[１４]ꎮ
ＡＧＯ４ 通过 ＲＮＡ－ｄｉｒｅｃｔｅｄ ＤＮＡ ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎ(ＲｄＤＭ)
引导基因核染色质修饰、阻止隐性转录来维持或激

活胁迫响应相关基因的表达[１５]ꎮ 干旱胁迫下红豆

植株 ＶａＡＧＯ１０ａ 和 ＶａＡＧＯ１０ｂ 显著上调表达[１６]ꎬ辣
椒 ＣａＡＧＯ１０ｂ 也呈现上调表达[１７]ꎮ 甘蔗 ＳｓＡＧＯ１０ｃ
在渗透胁迫下显著上调表达[１８]ꎬ而茶树 ＣｓＡＧＯ１０ｃ
在高温和干旱同时处理下则显著下调表达[１９]ꎮ 另

外ꎬ下调表达 ＳｌＡＧＯ４Ａ 基因可显著提高番茄对干旱

和盐胁迫的耐受性[２０]ꎮ 研究表明ꎬＡＧＯ１ 功能缺失

促进叶片气孔关闭ꎬ从而提高拟南芥的耐旱性[２１]ꎻ
但也有研究表明ꎬＡＧＯ１ 是脱落酸(Ａｂｓｃｉｓｉｃ Ａｃｉｄꎬ
ＡＢＡ)信号传导和抵抗干旱的负调控因子ꎬ拟南芥

ａｇｏ１ 突变体表现出 ＡＢＡ 敏感性和耐旱性ꎻ进一步

研究发现ꎬ拟南芥 ｍｉＲ１６８ａ 通过介导 ＡｔＡＧＯ１ 的表

达以响应干旱和 ＡＢＡ 胁迫[２２]ꎮ

目前ꎬ有关黄瓜 Ａｒｇｏｎａｕｔｅ 蛋白响应逆境胁迫的

研究相对较少ꎮ 我们前期采用干旱胁迫处理黄瓜

植株ꎬ实时荧光定量 ＰＣＲ 显示 ＣｓＡＧＯ１ｓ 呈现差异表

达[２３]ꎻ另 外ꎬ 干 旱 胁 迫 下 的 转 录 组 研 究 发 现

ＣｓＡＧＯ１ｃ 是差异表达基因ꎬ推测 ＣｓＡＧＯ１ｃ 可能参与

黄瓜响应干旱胁迫过程ꎮ 本研究克隆 ＣｓＡＧＯ１ｃ 基

因ꎬ构建 ＣｓＡＧＯ１ｃ 过表达载体ꎬ农杆菌侵染法转化

拟南芥ꎬ研究干旱胁迫下过表达拟南芥的表型及相

关生理指标变化ꎮ 该研究结果对探明黄瓜 ＣｓＡＧＯ１ｃ
基因功能ꎬ以及对黄瓜的遗传改良和培育黄瓜抗旱

新品种都具有重要的理论指导意义ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

黄瓜‘新泰密刺’自交系由中国农业大学园艺

学院眭晓蕾教授惠赠ꎬ２０２２ 年 ３ 月 ２０ 日播种育苗ꎬ
４ 月 １０ 日定植于安徽农业大学农萃园ꎬ花期套袋自

交繁种ꎮ 拟南芥(Ｃｏｌ－０)由本实验室保存ꎬ种植于

安徽农业大学园艺学院植物生长室ꎮ ｐＢＩ１２１ 质粒

由本实验室保存ꎬｐＴＯＰＯ－Ｂｌｕｎｔ Ｓｉｍｐｌｅ Ｖｅｃｔｏｒ 购于

北京艾德莱生物科技有限公司、大肠杆菌菌株

ＤＨ５α 和农杆菌菌株 ＧＶ３１０１ 感受态均购自吐露港

生物科技有限公司ꎮ
１.２　 ＣｓＡＧＯ１ｃ 基因克隆及干旱胁迫下的表达分析

根据 ＬＯＣ１０１２１３２０６ 序列(包含 Ｎ－末端、ＰＡＺ、
ＭＩＤ 和 ＰＩＷＩ 结构域)设计特异性引物(见表 １)ꎬ由
生工生物工程(上海)股份有限公司合成ꎮ 以黄瓜

幼果 ｃＤＮＡ 为模板ꎬ以两对引物 Ｃｓ１ｃ－Ｆ１ / Ｃｓ１ｃ－Ｒ 和

Ｃｓ１ｃ－Ｆ２ / Ｃｓ１ｃ－Ｒ２(表 １)扩增 ＣｓＡＧＯ１ｃ 基因ꎬ回收

目的条带并测序验证ꎮ 利用 ２０％ＰＥＧ－６０００ 处理四

叶期黄瓜幼苗ꎬ分别于处理后 ６、１２、１８、２４ ｈ 提取黄

瓜根和叶片总 ＲＮＡꎬｑＲＴ－ＰＣＲ 检测 ＣｓＡＧＯ１ｃ 表达

情况ꎬ引物见表 １ꎮ 试验设置 ３ 次生物学重复ꎮ
１.３　 ＣｓＡＧＯ１ｃ 过表达载体构建以及对拟南芥的遗

传转化

　 　 利用限制酶 ＨｉｎｄⅢ和 Ｘｂａ Ｉ 双酶切 ｐＢＩ１２１ 载

体使 之 线 性 化ꎬ 采 用 ＣｌｏｎＥｘｐｒｅｓｓ􀅹 ＩＩ Ｏｎｅ Ｓｔｅｐ
Ｃｌｏｎｉｎｇ Ｋｉｔ 将 ＣｓＡＧＯ１ｃ 与线性化 ｐＢＩ１２１ 载体连接ꎬ
生工生物工程(上海)股份有限公司进行测序验证ꎬ
重组质粒转化农杆菌 ＧＶ３１０１ 感受态ꎮ 采用花序侵

染法转化拟南芥ꎬ经筛选和鉴定获得 ＣｓＡＧＯ１ｃ 过表

达拟南芥株系及后代种子ꎮ
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表 １　 ＣｓＡＧＯ１ｃ 基因克隆及实时荧光定量 ＰＣＲ 引物

Ｔａｂｌｅ １　 ＣｓＡＧＯ１ｃ ｇｅｎｅ ｃｌｏｎｉｎｇ ａｎｄ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｔ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ＰＣＲ ｐｒｉｍｅｒｓ

引物
Ｐｒｉｍｅｒ

引物序列(５′－３′)
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

作用
Ｆｕｎｃｔｉｏｎ

Ｃｓ１ｃ－Ｆ ＧＣＴＴＴＧＴＧＴＡＡＧＡＴＧＧＧＧＴＣＡＡＡＴ
Ｃｓ１ｃ－Ｒ ＴＣＡＧＣＡＡＴＡＧＡＡＣＡＴＴＡＣＡＴＴＴＴＴＣＡＣＴＣ

扩增 ＣｓＡＧＯ１ｃ 及部分 ５’－ＵＴＲ
Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ＣｓＡＧＯ１ｃ ａｎｄ ５’－ＵＴＲ

Ｃｓ１ｃ－Ｆ２ ＡＴＧＣＣＣＴＡＣＡＴＧＣＡＡＡＴＧＧＡＧＣ
Ｃｓ１ｃ－Ｒ２ ＴＣＡＧＣＡＡＴＡＧＡＡＣＡＴＴＡＣＡＴＴＴＴＴＣＡＣＴＣ

扩增 ＣｓＡＧＯ１ｃ 基因
Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ＣｓＡＧＯ１ｃ

Ｃｓ１ｃ－ｑ－Ｆ ＡＧＧＡＡＡＧＧＡＡＧＧＡＧＧＡＧＡＧＣＡ
Ｃｓ１ｃ－ｑ－Ｒ ＧＧＣＴＡＧＧＡＡＧＴＧＧＴＴＧＧＣＴＴ

ＣｓＡＧＯ１ｃ 实时荧光定量 ＰＣＲ 引物
Ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｔ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ＰＣＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ｆｏｒ ＣｓＡＧＯ１ｃ

ＣｓＵＢＩ－Ｆ ＣＡＣＣＡＡＧＣＣＣＡＡＧＡＡＧＡＴＣ
ＣｓＵＢＩ－Ｒ ＴＡＡＡＣＣＴＡＡＴＣＡＣＣＡＣＣＡＧＣ

实时荧光定量内参基因引物
Ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｇｅｎｅ ｐｒｉｍｅｒｓ

１.４　 ＣｓＡＧＯ１ｃ 过表达拟南芥表型分析

播种 Ｔ３代(以下同)过表达和野生型(Ｃｏｌ－０)拟
南芥于 ＭＳ 培养基ꎬ４℃ 黑暗培养 ３ ｄꎬ然后置于

２２℃ꎬ１６ ｈ 光照 / ８ ｈ 黑暗下培养ꎬ１４ ｄ 后移入土中

进行正常管理ꎮ 调查和统计 ＷＴ、ＯＥ１、ＯＥ２ 和 ＯＥ３
莲座叶、株高、花、角果等性状ꎬ每个株系各取 ６ 株进

行统计ꎮ
１.５　 ＣｓＡＧＯ１ｃ 过表达拟南芥的抗旱性分析

１.５.１　 渗透胁迫下过表达拟南芥种子萌发及根长

分析 　 过表达和野生型拟南芥种子点播到含 ４００
ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１甘露醇的 ＭＳ 固体培养基中ꎬ每个株系点

播 ４０ 粒ꎬ３ 次重复ꎬ以不加甘露醇的 ＭＳ 培养基为对

照ꎮ 以种子露白作为萌发记录标准ꎬ每隔一天统计

一次种子萌发情况ꎬ连续统计 ７ ｄꎮ
过表达和野生型拟南芥种子正常培养 ７ ｄ 后ꎬ

转入含 ３００、４００、５００ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１甘露醇的 ＭＳ 固体

培养基中ꎬ竖直放置培养 ２１ ｄ 后测量根长ꎬ以不加

甘露醇的为对照ꎬ３ 次重复ꎮ
１.５.２　 过表达拟南芥离体叶片的失水率及气孔开

度分析　 离体叶片失水率参照肖胜华等[２４] 的方法ꎬ
选取过表达及野生型拟南芥大小一致的莲座叶ꎬ称
量并记录初始鲜质量ꎮ 正面朝上放置于 ２５℃、相对

湿度 ４０％~５０％条件下ꎬ分别在 ３０ ｍｉｎ 及 １、２、３、４、
５ ｈ 时称重ꎬ记录数据并计算ꎬ３ 次重复ꎮ 叶片失水

率(％)＝ (初始重量－处理后叶片重量) / (初始重

量)×１００％ꎮ
气孔开度参照 Ｗａｎｇ 等[２５] 的方法ꎮ 选取过表

达和野生型拟南芥莲座叶片漂浮在含 １０ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１

ＫＣｌ、５０ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１ ＣａＣｌ２及 １０ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１ ＭＥＳ(ｐＨ
６.１５)的溶液中ꎬ２２℃及 １００ μｍｏｌ∙ ｍ－２∙ｓ－１光照培

养箱中处理 ３ ｈꎬ再加入 １０ μｍｏｌ􀅰Ｌ－１ ＡＢＡꎬ相同条

件下孵育 ３ ｈꎬ以未经 ＡＢＡ 处理的样品为对照ꎮ 随

后剥离下表皮ꎬ置于 Ａｘｉｏ ｖｅｒｔ.Ａ１ 倒置荧光显微镜

(德国 Ｚｅｉｓｓ)上观察气孔开闭情况ꎬ对照组和处理组

各观察 ３ 个视野ꎬ每个视野随机观察 ７ 个气孔ꎬ利用

ＩＭＡＧＥＪ 软件测量气孔长度和宽度ꎬ气孔开度＝气孔

宽度 /气孔长度ꎮ
１.５.３　 断水处理下过表达拟南芥的生理指标分析　 播

种过表达和野生型拟南芥ꎬ４℃黑暗培养 ３ ｄꎬ再正常培

养 １４ ｄ 后ꎬ移栽到营养钵(营养土 ∶ 蛭石＝ ２ ∶ １)中ꎬ
生长 １４ ｄ 后进行断水处理 １１ ｄꎬ正常浇水管理的作

为对照ꎮ 野生型与过表达拟南芥株系各取 ６ 个植株ꎮ
超氧化物歧化酶(ＳＯＤ)、过氧化物酶(ＰＯＤ)活性及丙

二醛(ＭＤＡ)含量测定参照周念念[２６] 的方法ꎬ脯氨酸

含量测定采用酸性茚三酮比色法[２７]ꎮ
１.６　 数据分析

使用 Ｅｘｃｅｌ 记录和整理试验数据ꎬ利用 Ｇｒａｐｈ
Ｐａｄ Ｐｒｉｓｍ 软件进行数据差异显著性分析以及图形

绘制ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 ＣｓＡＧＯ１ｃ 基因克隆及干旱胁迫下的表达分析

以黄瓜幼果 ｃＤＮＡ 为模板 ＰＣＲ 扩增 ＣｓＡＧＯ１ｃ
基因ꎬ得到长度约 ３ ０００ ｂｐ 条带ꎬ测序结果显示大小

为 ２７８１ ｂｐꎬ与数据库公布序列一致(图 １ａ)ꎮ 编码

９２６ 个氨基酸ꎬ包含 ＡＧＯ 蛋白典型结构域即 Ｎ－末端

结构域、ＰＡＺ 结构域、ＰＩＷＩ 结构域和 ＭＩＤ 结构域ꎮ
利用 ２０％ＰＥＧ－６０００ 处理四叶期黄瓜幼苗ꎬ在

处理后不同时间提取黄瓜根和叶片总 ＲＮＡꎬｑＲＴ－
ＰＣＲ 检测 ＣｓＡＧＯ１ｃ 表达情况ꎮ 结果显示干旱胁迫

下黄瓜根中 ＣｓＡＧＯ１ｃ 表达量呈现先下降后上升的

变化趋势ꎬ在 ６、１２、２４ ｈ 的表达量差异达显著或极

显著水平(图 １ｂ)ꎬＣｓＡＧＯ１ｃ 表达水平在 ６ ｈ 下调

５７％、在 １２ ｈ 下调 ６４％、在 ２４ ｈ 上调 ４.２４ 倍ꎻ黄瓜

叶片中 ＣｓＡＧＯ１ｃ 表达量呈现先下降后上调再下调

的趋势ꎬＣｓＡＧＯ１ｃ 表达水平在 １８ ｈ 上调 １.１６ 倍ꎬ表
达差异达显著水平(图 １ｃ)ꎮ 猜测 ＣｓＡＧＯ１ｃ 可能参

与黄瓜响应干旱胁迫过程ꎮ
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　 　 注:∗∗和∗分别表示显著性水平为 Ｐ<０.０１ 和 Ｐ<０.０５ꎬ下同ꎮ 图 １ａ 中ꎬＭ:５ ０００ ｍａｒｋｅｒꎻ１:ＣｓＡＧＯ１ｃ 基因扩增产物ꎮ
Ｎｏｔｅ:∗∗ ａｎｄ ∗ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｌｅｖｅｌｓ ａｔ Ｐ<０.０１ ａｎｄ Ｐ<０.０５ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ. Ｉｎ ｆｉｇｕｒｅ １ａꎬ Ｍ:５ ０００ ｍａｒｋ￣

ｅｒꎻ１: Ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｐｒｏｄｕｃｔ ｏｆ ＣｓＡＧＯ１ｃ ｇｅｎｅ.

图 １　 ＣｓＡＧＯ１ｃ 基因的 ＰＣＲ 扩增及干旱胁迫下的表达分析

Ｆｉｇ.１　 ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ＣｓＡＧＯ１ｃ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｕｎｄｅｒ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ

２.２　 ＣｓＡＧＯ１ｃ 过表达拟南芥表型分析

为分析过表达 ＣｓＡＧＯ１ｃ 对拟南芥生长发育影

响ꎬ比较 Ｔ３代 ＣｓＡＧＯ１ｃ 过表达拟南芥株系和 ＷＴ 植

株的表型ꎮ 结果表明过表达拟南芥与 ＷＴ 植株生长

无明显差异(图 ２ａ)ꎬ过表达拟南芥的叶片与 ＷＴ 也

未见明显差异(图 ２ｂ)ꎮ 待植株进入成熟期ꎬ对其主

茎、角果长进行观察分析ꎬ结果显示ꎬ差异均不显著

(图 ２ｃ~ ｅ)ꎮ
２.３　 ＣｓＡＧＯ１ｃ 过表达拟南芥抗旱性分析

２.３. １ 　 渗透胁迫下过表达拟南芥种子萌发及根

长　 Ｔ３代过表达拟南芥和 ＷＴ 种子点播到 ＭＳ 和含

４００ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１甘露醇的 ＭＳ 培养基中培养ꎬ统计种

子萌发情况ꎮ 结果显示过表达拟南芥和 ＷＴ 种子在

两种培养基上的萌发情况存在差异(图 ３ａ、ｂ)ꎬ在
ＭＳ 培养基上培养 ７ ｄꎬＯＥ１、ＯＥ２ 和 ＷＴ 种子萌发率

分别为 ８６.４７％、９７.５６％和 ９９.２７％(图 ３ｃ)ꎻ而在含

甘露醇的 ＭＳ 培养基上培养 ７ ｄꎬＯＥ１、ＯＥ２ 和 ＷＴ 种

子萌发均受到抑制ꎬ萌发率分别为 ８２.５４％、９３.６２％
和 ７３.０６％ꎬＷＴ 种子萌发率较过表达拟南芥更低ꎬ
下降了 ２６.２１％ꎬＯＥ１ 和 ＯＥ２ 萌发率分别下降 ３.９３％
和 ３.９４％(图 ３ｄ)ꎮ

Ｔ３代过表达拟南芥和 ＷＴ 培养 ７ ｄ 后ꎬ转移至

含 ０、３００、４００、５００ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１甘露醇的 ＭＳ 培养基

上ꎬ２１ ｄ 后测量拟南芥根长ꎮ 结果表明在无甘露醇

的 ＭＳ 培养基中ꎬ过表达拟南芥和 ＷＴ 根长无显著

差异(图 ４ａ、ｅ)ꎬ随着甘露醇浓度的升高ꎬ拟南芥生

长受到抑制ꎬ其中 ３００ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１甘露醇处理下ꎬ过
表达拟南芥与 ＷＴ 差异不显著(图 ４ｂ、ｆ)ꎻ４００ ｍｍｏｌ
􀅰Ｌ－１甘露醇处理下ꎬ过表达拟南芥根长受抑制程度

大于 ＷＴꎬ且 ＯＥ２ 与 ＷＴ 根长差异显著ꎬＯＥ２ 的根长

为 ＷＴ 的 ５４％(图 ４ｃ、ｇ)ꎻ５００ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１甘露醇处理

下ꎬ过表达拟南芥 ＯＥ１ 和 ＯＥ２ 根长受抑制程度较

大ꎬ但差异不显著(图 ４ｄ、ｈ)ꎮ
２.３. ２ 　 过表达拟南芥离体叶片失水率及气孔开

度　 离体叶片失水率在很大程度上反映植株叶片

的保水能力ꎮ 为分析过表达拟南芥叶片保水能力ꎬ
剪取 ＷＴ 和过表达拟南芥株系莲座叶片ꎬ称取叶片

初始鲜质量及处理后 ３０ ｍｉｎ、１ ｈ、２ ｈ、３ ｈ、４ ｈ、５ ｈ
的质量ꎬ测定其失水率ꎮ 结果表明随着时间的延

长ꎬ过表达拟南芥和 ＷＴ 的失水率都升高ꎬ但过表达

拟南芥叶片失水率高于 ＷＴꎬＯＥ１ 在 ４ ｈ 和 ５ ｈ 的失

水率与 ＷＴ 差异显著ꎬＯＥ２ 在 ３、４、５ ｈ 的失水率与

ＷＴ 差异均达到显著水平(图 ５ａ)ꎮ 说明异源过表

达 ＣｓＡＧＯ１ｃ 促进了拟南芥叶片水分散失ꎮ
叶片失水率主要取决于气孔开度ꎬ而气孔开度

受到 ＡＢＡ 信号诱导ꎮ 为了解过表达 ＣｓＡＧＯ１ｃ 是否

调控 ＡＢＡ 信号依赖的气孔开度ꎬ利用外源 ＡＢＡ 处

理过表达拟南芥及 ＷＴ 叶片ꎮ 结果显示ꎬ０ μｍｏｌ􀅰
Ｌ－１ ＡＢＡ 处理下ꎬ野生型和过表达拟南芥叶片失水

率差异不明显ꎬ１０ μｍｏｌ􀅰Ｌ－１ ＡＢＡ 处理下ꎬ过表达

拟南芥和 ＷＴ 叶片气孔开度都减小ꎬ但两者之间差

异不明显(图 ５ｂ、ｃ)ꎮ
２.３.３　 断水处理对过表达拟南芥表型及生理指标

的影响　 为了评估 ＣｓＡＧＯ１ｃ 过表达拟南芥的耐旱

性ꎬ选取长势一致的过表达拟南芥和 ＷＴ 进行断水

试验ꎮ 断水 １１ ｄ 后ꎬＯＥ１ 与 ＷＴ 的生长状态差异不

明显ꎬ但 ＯＥ２ 萎焉程度较 ＷＴ 高(图 ６ａ、ｂ)ꎮ
断水处理后过表达拟南芥不同株系 ＳＯＤ 和

ＰＯＤ 的活性均显著低于野生型ꎬ其活性为野生型的

６４％和 ５１％(图 ６ｃ、ｄ)ꎮ ＭＤＡ 含量反映膜脂过氧化

的程度ꎬ可用于评价植株遭受干旱胁迫的程度ꎮ 正

常生长情况下ꎬＷＴ 和过表达拟南芥叶片 ＭＤＡ 的含
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　 　 注:(ａ):ＷＴ 和过表达拟南芥植株表型ꎻ(ｂ):ＷＴ 和过表达拟南芥叶片表型ꎻ(ｃ):ＷＴ 和过表达拟南芥成熟期表型ꎮ
Ｎｏｔｅ:(ａ):Ｐｈｅｎｏｔｙｐｅｓ ｏｆ ＷＴ ａｎｄ ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｅｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｐｌａｎｔｓꎻ ( ｂ):Ｌｅａｖｅｓ ｏｆ ＷＴ ａｎｄ ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｅｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓꎻ ( ｃ):

Ｍａｔｕｒｅ ｐｈｅｎｏｔｙｐｅ ｏｆ ＷＴ ａｎｄ ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｅｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ.

图 ２　 过表达拟南芥表型分析

Ｆｉｇ.２　 Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＣｓＡＧＯ１ｃ ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｅｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ

图 ３　 渗透胁迫 ７ｄ 过表达拟南芥种子萌发率分析

Ｆｉｇ.３　 Ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｅｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｓｅｅｄｓ ａｆｔｅｒ ７ ｄａｙｓ ｏｆ ｏｓｍｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓ

图 ４　 渗透胁迫 ２１ｄ 过表达拟南芥根长分析

Ｆｉｇ.４　 Ｒｏｏｔ ｌｅｎｇｔｈ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｅｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ａｆｔｅｒ ２１ ｄａｙｓ ｏｆ ｏｓｍｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓ
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图 ５　 过表达拟南芥叶片失水率及气孔开度分析
Ｆｉｇ.５　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｗａｔｅｒ ｌｏｓｓ ｒａｔｅ ａｎｄ ｓｔｏｍａｔａｌ ａｐｅｒｔｕｒｅ ｏｆ ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｅｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ｌｅａｖｅｓ

图 ６　 断水处理对过表达拟南芥表型及生理指标的影响
Ｆｉｇ.６　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｗａｔｅｒ ｄｅｐｒｉｖａｔｉｏｎ ｏｎ ｐｈｅｎｏｔｙｐｅ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｅｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｌｅａｖｅｓ

量差异不显著ꎬ断水处理 １１ ｄ 后ꎬ过表达拟南芥叶

片中的 ＭＤＡ 含量显著高于野生型ꎬ为野生型的 ２.６５
倍(图 ６ｅ)ꎮ 另外ꎬ断水处理后ꎬ不同过表达拟南芥株

系的脯氨酸含量均极显著低于 ＷＴ(图 ６ｆ)ꎮ

３　 讨　 论

３.１　 黄瓜 ＣｓＡＧＯ１ｃ 基因克隆及表达分析

植物 ＡＧＯ 家族具有 ４ 个核心结构域:Ｎ－末端

结构域、ＰＡＺ 结构域、ＰＩＷＩ 结构域和 ＭＩＤ 结构域ꎮ

利用 ＡＧＯ 蛋白保守结构域搜索葫芦科基因组数据

库ꎬ搜索到基因序列号 Ｃｓａ１Ｇ４０８７００(只含 Ｎ－末端

和 ＰＡＺ 结构域)和 Ｃｓａ１Ｇ４０８７１０(只含 ＭＩＤ 和 ＰＩＷＩ
结构域)ꎬ但两者结构域均不完整ꎮ 因此ꎬ又根据

Ｃｓａ１Ｇ４０８７００ 和 Ｃｓａ１Ｇ４０８７１０ 序列ꎬ利用 ＮＣＢＩ(Ｎａ￣
ｔｉｏｎａｌ Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ)数据库中

ｂｌａｓｔ 功能ꎬ搜索到序列号 ＸＭ＿００４１４６２４２.３(含 Ｎ－
末端、ＰＡＺ、ＭＩＤ 和 ＰＩＷＩ 等完整结构域)ꎮ 因此以

ＸＭ＿００４１４６２４２.３ 作为 ＣｓＡＧＯ１ｃ 参考序列设计引物ꎬ
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从黄 瓜 幼 果 中 克 隆 ＣｓＡＧＯ１ｃ 基 因ꎬ 结 果 显 示

ＣｓＡＧＯ１ｃ 扩增序列与参考序列一致ꎮ ＣｓＡＧＯ１ｃ 蛋

白与甜瓜、南瓜等瓜类同源 ＡＧＯ 蛋白具有高度保守

性ꎬ与拟南芥 ＡｔＡＧＯ１０ 属于同一分支ꎬ且与 ＡｔＡＧＯ１
同源性高ꎬ猜测 ＣｓＡＧＯ１ｃ 可能与 ＡＧＯ１０ 和 ＡＧＯ１
具有相似的功能ꎮ 研究表明拟南芥 ａｇｏ１ 突变体表

现出 ＡＢＡ 敏感性和耐旱性[２２]ꎮ 研究发现ꎬＡＧＯ１０
同源 蛋 白 在 干 旱 胁 迫 下 显 著 差 异 表 达ꎬ 茶 树

ＣｓＡＧＯ１０ｃ 在高温和干旱处理时显著下调表达[１９]ꎬ
辣椒 ＣａＡＧＯ１０ｂ 在干旱和盐胁迫下上调表达[１７]ꎬ干
旱胁迫下杨树叶片 ＰｔＡＧＯ１０ａ 和 ＰｔＡＧＯ１０ｂ 的表达

水平是先升高后降低、再升高后降低的趋势[２８]ꎮ 课

题组前期研究也发现黄瓜 ＣｓＡＧＯ１ｃ 在干旱胁迫下

高表达[２３]ꎮ 本研究利用 ＰＥＧ６０００ 模拟干旱胁迫处

理黄瓜幼苗ꎬ分析 ＣｓＡＧＯ１ｃ 基因的表达模式ꎬ结果

发现干旱胁迫下 ＣｓＡＧＯ１ｃ 在根中的表达水平是先

下降后上升ꎬ而在叶片中的表达水平是先上升后下

降的趋势ꎬ这与杨树叶片中 ＰｔＡＧＯ１０ａ 和 ＰｔＡＧＯ１０ｂ
的表达趋势有差异ꎮ 因此干旱胁迫下 ＣｓＡＧＯ１ｃ 的

表达模式暗示其可能是黄瓜响应干旱胁迫的重要

调控因子ꎮ
３.２　 过表达 ＣｓＡＧＯ１ｃ 降低拟南芥抗旱性

甘露醇作为渗透调节物质被广泛用于模拟植

物干旱胁迫ꎮ 随着甘露醇浓度的提高ꎬＣｓＡＧＯ１ｃ 过

表达拟南芥根长受抑制程度大于野生型拟南芥ꎮ
离体叶片失水率反映植株叶片的保水能力ꎬ而叶片

失水率又取决于气孔开度ꎮ 干旱胁迫会导致脱落

酸(ＡＢＡ)增多ꎬ当脱落酸到达保卫细胞时ꎬ通过分

支信号级联关闭气孔来降低蒸腾速率ꎮ Ｌｉｎ 等[２９]研

究表明拟南芥 ｔｐｐｉ１ 突变体通过调节气孔开度降低

抗旱性ꎬ其中 ｔｐｐｉ１ 突变体叶片失水率明显高于野生

型ꎬ且 ＡＢＡ 处理后ꎬｔｐｐｉ１ 突变体叶片的气孔开度明

显大于野生型ꎮ 本研究 ＣｓＡＧＯ１ｃ 过表达拟南芥叶

片失水率提高ꎬ外源 ＡＢＡ 处理后过表达拟南芥叶片

气孔开度没有显著变化ꎮ 说明过表达拟南芥不是

通过 ＡＢＡ 信号依赖的气孔开度来调节气孔开闭和

蒸腾作用ꎮ
干旱胁迫下活性氧过量积累引起脂质过氧化ꎬ

造成 ＭＤＡ 含量增加[３０]ꎬ而 ＭＤＡ 含量又反映了植株

遭受干旱胁迫的程度ꎮ Ｈｕａｎｇ 等[２０] 研究发现ꎬ过表

达 ＳｌＡＧＯ４Ａ 番茄 ＭＤＡ 含量显著高于野生型ꎬ且比

野生型更容易出现叶片萎焉等干燥性状ꎮ 本研究

ＣｓＡＧＯ１ｃ 过表达拟南芥在干旱胁迫下叶片中 ＭＤＡ
含量显著高于野生型ꎬ而且受损程度也较野生型严

重ꎮ 说明异源表达 ＣｓＡＧＯ１ｃ 降低了拟南芥对干旱

的抗性ꎮ ＳＯＤ 和 ＰＯＤ 是生物体抗氧化酶系统中的

重要组分ꎬ能够清除体内多余的活性氧ꎬ其活性大

小也可以反映植株对干旱胁迫的响应程度ꎮ Ｈｕａｎｇ
等[２０]研究表明ꎬ干旱胁迫下过表达 ＳｌＡＧＯ４Ａ 番茄

ＳＯＤ 和过氧化氢酶活性显著下降ꎬ导致耐旱性降

低ꎮ 本研究 ＣｓＡＧＯ１ｃ 过表达拟南芥在断水胁迫处

理下 ＳＯＤ 和 ＰＯＤ 活性显著降低ꎬ脯氨酸含量显著

下降ꎬ说明异源过表达 ＣｓＡＧＯ１ｃ 降低了拟南芥植株

对干旱胁迫的抵抗能力ꎮ

４　 结　 论

(１)ＰＥＧ－６０００ 胁迫处理下黄瓜 ＣｓＡＧＯ１ｃ 的表

达水平存在差异ꎬ在根中的表达水平先下降后上

升ꎬ在叶中呈现先上升后下降趋势ꎮ
(２)渗透胁迫处理下过表达拟南芥种子较野生

型提早萌发ꎬ离体叶片失水率显著高于野生型ꎮ
(３)断水处理下过表达拟南芥叶片中抗氧化酶

的活性和脯氨酸含量显著低于野生型ꎬ而丙二醛含

量则显著高于野生型ꎮ
综上所述ꎬ异源过表达 ＣｓＡＧＯ１ｃ 降低了拟南芥

的耐旱性ꎮ 本研究可为探明黄瓜 ＣｓＡＧＯ１ｃ 基因功

能以及培育黄瓜抗旱新品种提供理论参考ꎮ

参 考 文 献:
[１]　 ＭＡＬＬＯＲＹ Ａꎬ ＶＡＵＣＨＥＲＥＴ Ｈ. Ｆｏｒｍꎬ ｆｕｎｃｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ

ＡＲＧＯＮＡＵＴＥ ｐｒｏｔｅｉｎｓ[Ｊ]. Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌꎬ ２０１０ꎬ ２２(１２): ３８７９￣３８８９.

[２]　 蒲伟军ꎬ 谭冰兰ꎬ 朱莉. Ａｒｇｏｎａｕｔｅ 蛋白在植物逆境胁迫响应中的

功能[Ｊ]. 中国农业科技导报ꎬ ２０２１ꎬ ２３(２): １７￣２６.

ＰＵ Ｗ Ｊꎬ ＴＡＮ Ｂ Ｌꎬ ＺＨＵ Ｌ. Ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｏｎ ｔｈｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｏｆ Ａｒ￣

ｇｏｎａｕｔｅ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｓｔｒｅｓｓ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ[Ｊ]. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌ￣

ｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ２０２１ꎬ ２３(２): １７￣２６.

[３]　 ＬＩＵ Ｘꎬ ＴＡＮＧ Ｓꎬ ＪＩＡ Ｇꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ Ｃ￣ｔｅｒｍｉｎａｌ ｍｏｔｉｆ ｏｆ ＳｉＡＧＯ１ｂ ｉｓ

ｒｅｑｕｉｒｅｄ ｆｏｒ ｔｈｅ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｒｏｗｔｈꎬｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ

ｉｎ ｆｏｘｔａｉｌ ｍｉｌｌｅｔ (Ｓｅｔａｒｉａ ｉｔａｌｉｃａ(Ｌ.) Ｐ.Ｂｅａｕｖ)[Ｊ]. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｘｐｅｒｉ￣

ｍｅｎｔａｌ Ｂｏｔａｎｙꎬ ２０１６ꎬ ６７(１１): ３２３７￣３２４９.

[４]　 ＺＨＯＮＧ Ｊꎬ ＨＥ Ｗꎬ ＰＥＮＧ Ｚꎬ ｅｔ ａｌ. Ａ ｐｕｔａｔｉｖｅ ＡＧＯ ｐｒｏｔｅｉｎꎬ

ＯｓＡＧＯ１７ꎬｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ ｒｅｇｕｌａｔｅｓ ｇｒａｉｎ ｓｉｚｅ ａｎｄ ｇｒａｉｎ ｗｅｉｇｈｔ ｔｈｒｏｕｇｈ Ｏｓ￣

ｍｉＲ３９７ｂ ｉｎ ｒｉｃｅ [ Ｊ]. Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ ２０２０ꎬ ８ ( ４):

９１６￣９２８.

[５]　 ＤＵ Ｆꎬ ＧＯＮＧ Ｗꎬ ＢＯＳＣÁ Ｓꎬ ｅｔ ａｌ. Ｄｏｓｅ￣ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ＡＧＯ１ ｍｅｄｉａｔｅｄ

ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｍｉＲＮＡ１６５/ １６６ ｐａｔｈｗａｙ ｍｏｄｕｌａｔｅｓ ｓｔｅｍ ｃｅｌｌ ｍａｉｎｔｅ￣

ｎａｎｃｅ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｓｈｏｏｔ ａｐｉｃａｌ ｍｅｒｉｓｔｅｍ[Ｊ]. Ｐｌａｎｔ Ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓꎬ

２０１９ꎬ １(１): １００００２.

[６]　 ＲÉ Ｄ Ａꎬ ＣＡＭＢＩＡＧＮＯ Ｄ Ａꎬ ＡＲＣＥ Ａ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｕｒｌｙ ｌｅａｆ ｒｅｇｕｌａｔｅｓ

ｍｉｃｒｏＲＮＡ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｂｙ ｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇ ＡＲＧＯＮＡＵＴＥ １ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ

[Ｊ]. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｐｌａｎｔꎬ ２０２０ꎬ １３(１): ７２￣８７.

[７]　 ＣＡＲＢＯＮＥＬＬ Ａꎬ ＦＡＨＬＧＲＥＮ Ｎꎬ ＧＡＲＣＩＡ￣ＲＵＩＺ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ. Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ

ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｉ ＡＲＧＯＮＡＵＴＥＳ ｕｓｉｎｇ ｓｌｉｃｅｒ￣ｄｅｆｅｃｔｉｖｅ

８５ 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 干旱地区农业研究　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 第 ４３ 卷



ｍｕｔａｎｔｓ[Ｊ]. Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌꎬ ２０１２ꎬ ２４(９): ３６１３￣３６２９.

[８]　 李素芬ꎬ 赵燕ꎬ 冀芦沙. ＡＧＯ１基因对拟南芥叶边缘锯齿状发育的

影响[Ｊ]. 河北科技大学学报ꎬ ２０１４ꎬ ３５(１): ５１￣５７.

ＬＩ Ｓ Ｆꎬ ＺＨＡＯ Ｙꎬ ＪＩ Ｌ Ｓ. Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ＡＧＯ１ ｔｏ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ

ｔｈｅ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｌｅａｖｅｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓｅｒｒａｔｉｏｎ ｍａｒｇｉｎ[Ｊ]. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｈｅｂｅｉ

Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ２０１４ꎬ ３５(１): ５１￣５７.

[９]　 ＪＵＬＬＩＥＮ Ｐ Ｅꎬ ＧＲＯＢ Ｓꎬ ＭＡＲＣＨＡＩＳ Ａꎬ ｅｔ ａｌ. Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒ￣

ｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ＡＲＧＯＮＡＵＴＥ ３ ｉｎ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ｔｉｓｓｕｅｓ [ Ｊ].

Ｐｌａｎｔ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ ２０２０ꎬ １０３(５): １７９６￣１８０９.

[１０]　 ＴＵＣＫＥＲ Ｍ Ｒꎬ ＯＫＡＤＡ Ｔꎬ ＨＵ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓｏｍａｔｉｃ ｓｍａｌｌ ＲＮＡ ｐａｔｈ￣

ｗａｙｓ ｐｒｏｍｏｔｅ ｔｈｅ ｍｉｔｏｔｉｃ ｅｖｅｎｔｓ ｏｆ ｍｅｇａｇａｍｅｔｏｇｅｎｅｓｉｓ ｄｕｒｉｎｇ ｆｅｍａｌｅ

ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ[Ｊ]. Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔꎬ ２０１２ꎬ １３９

(８): １３９９￣１４０４.

[１１]　 ＺＨＯＵ Ｙ Ｙꎬ ＨＯＮＤＡ Ｍꎬ ＺＨＵ Ｈ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓｐａｔｉｏｔｅｍｐｏｒａｌ ｓｅｑｕｅｓｔｒａ￣

ｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉＲ１６５/ １６６ ｂｙ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ Ａｒｇｏｎａｕｔｅ１０ ｐｒｏｍｏｔｅｓ ｓｈｏｏｔ ａｐｉｃａｌ

ｍｅｒｉｓｔｅｍ ｍａｉｎｔｅｎａｎｃｅ[Ｊ]. Ｃｅｌｌ Ｒｅｐｏｒｔｓꎬ ２０１５ꎬ １０(１１): １８１９￣１８２７.

[１２]　 ＳＯＮＧ Ｘ Ｗꎬ ＬＩ Ｙꎬ ＣＡＯ Ｘ Ｆꎬ ｅｔ ａｌ. ＭｉｃｒｏＲＮＡｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ

ｒｏｌｅｓ ｉｎ ｐｌａｎｔ￣ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ[Ｊ]. Ａｎｎｕａｌ Ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ Ｐｌａｎｔ

Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１９ꎬ ７０: ４８９￣５２５.

[１３]　 ＤＯＬＡＴＡ Ｊꎬ ＢＡＪＣＺＹＫ Ｍꎬ ＢＩＥＬＥＷＩＣＺ Ｄꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｖｅａｌｓ ａ

ｎｅｗ ｒｏｌｅ ｆｏｒ ＡＲＧＯＮＡＵＴＥ１ ｉｎ ｍｉＲＮＡ ｂｉｏｇｅｎｅｓｉｓ ａｔ ｔｈｅ

ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ａｎｄ ｐｏｓｔ￣ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ｌｅｖｅｌｓ[Ｊ]. Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙꎬ

２０１６ꎬ １７２(１): ２９７￣３１２.

[１４]　 ＫＡＲＧＩＮＯＶ Ｆ Ｖꎬ ＨＡＮＮＯＮ Ｇ Ｊ. Ｒｅｍｏｄｅｌｉｎｇ ｏｆ Ａｇｏ２￣ｍＲＮＡ ｉｎｔｅｒ￣

ａｃｔｉｏｎｓ ｕｐｏｎ ｃｅｌｌｕｌａｒ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｆｌｅｃｔｓ ｍｉＲＮＡ ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｉｔｙ ａｎｄ ｃｏｒ￣

ｒｅｌａｔｅｓ ｗｉｔｈ ａｌｔｅｒｅｄ ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ [ Ｊ]. Ｇｅｎｅｓ ＆ Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔꎬ

２０１３ꎬ ２７(１４): １６２４￣１６３２.

[１５]　 ＡＵ Ｐ Ｃ Ｋꎬ ＤＥＮＮＩＳ Ｅ Ｓꎬ ＷＡＮＧ Ｍ Ｂ. Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ａｒｇｏｎａｕｔｅ ４￣ａｓｓｏ￣

ｃｉａｔｅｄ ｌｏｎｇ ｎｏｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ＲＮＡ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ｓｈｅｄｓ ｎｏｖｅｌ ｉｎ￣

ｓｉｇｈｔｓ ｉｎｔｏ ｇｅｎｅ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｔｈｒｏｕｇｈ ＲＮＡ￣ｄｉｒｅｃｔｅｄ ＤＮＡ ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎ

[Ｊ]. Ｇｅｎｅｓꎬ ２０１７ꎬ ８(８): １９８.

[１６]　 ＬＩ Ｙ Ｑꎬ ＭＡ Ｅ Ｚꎬ ＹＡＮＧ Ｋꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｋｅｙ ｇｅｎｅ

ｆａｍｉｌｉｅｓ ｉｎ ＲＮＡ ｓｉｌｅｎｃｉｎｇ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ ｂｉｏｔｉｃ ａｎｄ ｄｒｏｕｇｈｔ

ｓｔｒｅｓｓｅｓ ｉｎ ａｄｚｕｋｉ ｂｅａｎ[Ｊ]. ＢＭＣ Ｇｅｎｏｍｉｃｓꎬ ２０２３ꎬ ２４(１): １９５.

[１７]　 ＱＩＮ Ｌꎬ ＭＯ Ｎꎬ ＭＵＨＡＭＭＡＤ Ｔꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ

ＤＣＬꎬ ＡＧＯꎬ ａｎｄ ＲＤＲ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｉｎ ｐｅｐｐｅｒ (Ｃａｐｓｉｃｕｍ ａｎｎｕｕｍ

Ｌ.) [ Ｊ ]. Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ ２０１８ꎬ １９

(４): １０３８.

[１８]　 ＣＵＩ Ｄ Ｌꎬ ＭＥＮＧ Ｊ Ｙꎬ ＲＥＮ Ｘ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ

ａｎｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ＤＣＬꎬ ＡＧＯ ａｎｄ ＲＤＲ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｉｎ Ｓａｃｃｈａ￣

ｒｕｍ ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ[Ｊ]. Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓꎬ ２０２０ꎬ １０(１): １３２０２.

[１９]　 ＫＲＩＳＨＮＡＴＲＥＹＡ Ｄ Ｂꎬ ＢＡＲＵＡＨ Ｐ Ｍꎬ ＤＯＷＡＲＡＨ Ｂꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅ￣

ｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎꎬｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａ￣

ｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＡＧＯꎬ ＤＣＬ ａｎｄ ＲＤＲ ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｅａ[Ｊ]. Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅ￣

ｐｏｒｔｓꎬ ２０２１ꎬ １１(１): ８６７９.

[２０]　 ＨＵＡＮＧ Ｗꎬ ＸＩＡＮ Ｚ Ｑꎬ ＨＵ Ｇ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. ＳｌＡＧＯ４Ａꎬ ａ ｃｏｒｅ ｆａｃｔｏｒ ｏｆ

ＲＮＡ￣ｄｉｒｅｃｔｅｄ ＤＮＡ ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎ ( ＲｄＤＭ ) ｐａｔｈｗａｙꎬ ｐｌａｙｓ ａｎ

ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｏｌｅ ｕｎｄｅｒ ｓａｌｔ ａｎｄ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ ｉｎ ｔｏｍａｔｏ[Ｊ]. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ

Ｂｒｅｅｄｉｎｇꎬ ２０１６ꎬ ３６(３): ２８.

[２１]　 ＷＥＳＴＷＯＯＤ Ｊ Ｈꎬ ＭＣＣＡＮＮ Ｌꎬ ＮＡＩＳＨ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ａ ｖｉｒａｌ ＲＮＡ ｓｉｌｅｎ￣

ｃｉｎｇ ｓｕｐｐｒｅｓｓｏｒ ｉｎｔｅｒｆｅｒｅｓ ｗｉｔｈ ａｂｓｃｉｓｉｃ ａｃｉｄ￣ｍｅｄｉａｔｅｄ ｓｉｇｎａｌｌｉｎｇ ａｎｄ

ｉｎｄｕｃｅｓ ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ[Ｊ]. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｐｌａｎｔ

Ｐａｔｈｏｌｏｇｙꎬ ２０１３ꎬ １４(２): １５８￣１７０.

[２２]　 ＬＩ Ｗꎬ ＣＵＩ Ｘꎬ ＭＥＮＧ Ｚ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ Ａｒａｂｉ￣

ｄｏｐｓｉｓ ＭＩＲ１６８ａ ａｎｄ ＡＲＧＯＮＡＵＴＥ１ ｈｏｍｅｏｓｔａｓｉｓ ｉｎ ａｂｓｃｉｓｉｃ ａｃｉｄ ａｎｄ

ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ [ Ｊ ]. Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１２ꎬ １５８ ( ３):

１２７９￣１２９２.

[２３]　 ＧＡＮ Ｄ Ｆꎬ ＺＨＡＮ Ｍ Ｄꎬ ＹＡＮＧ Ｆꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ａｒｇｏ￣

ｎａｕｔｅꎬ Ｄｉｃｅｒ￣ｌｉｋｅꎬ ａｎｄ ＲＮＡ￣ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｃｕ￣

ｃｕｍｂｅｒ (Ｃｕｃｕｍｉｓ ｓａｔｉｖｕｓ Ｌ.) ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓ[Ｊ]. Ｊｏｕｒｎａｌ

ｏｆ Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ ２０１７ꎬ ９６(２): ２３５￣２４９.

[２４]　 肖胜华ꎬ 陆妍ꎬ 李安子ꎬ 等. 棉花 ＡＰ２/ ＥＲＦ 转录因子 ＧｈＴＩＮＹ２负

调控植株抗盐性的功能分析[ Ｊ]. 作物学报ꎬ ２０２４ꎬ ５０(１):

１２６￣１３７.

ＸＩＡＯ Ｓ Ｈꎬ ＬＵ Ｙꎬ ＬＩ Ａ Ｚꎬ ｅｔ ａｌ. Ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ａｎ ＡＰ２/ ＥＲＦ

ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ＧｈＴＩＮＹ２ ｉｎ ｃｏｔｔｏｎ ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ ｒｅｇｕｌａｔｉｎｇ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒ￣

ａｎｃｅ[Ｊ]. Ａｃｔａ Ａｇｒｏｎｏｍｉｃａ Ｓｉｎｉｃａꎬ ２０２４ꎬ ５０(１): １２６￣１３７.

[２５]　 ＷＡＮＧ Ｑ Ｌꎬ ＬＩＵ Ｐꎬ ＪＩＮＧ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ. ＪＭＪ２７￣ｍｅｄｉａｔｅｄ ｈｉｓｔｏｎｅ Ｈ３Ｋ９

ｄｅｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎ ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ ｒｅｇｕｌａｔｅｓ ｄｒｏｕｇｈｔ￣ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｉｎ Ａｒａｂｉ￣

ｄｏｐｓｉｓ[Ｊ]. Ｎｅｗ Ｐｈｙｔｏｌｏｇｉｓｔꎬ ２０２１ꎬ ２３２(１): ２２１￣２３６.

[２６]　 周念念. 逆境胁迫对茭白 ＺｌＣｈｉｓ 基因表达及生理活性的影响[Ｄ].

合肥: 安徽农业大学ꎬ ２０２２.

ＺＨＯＵ Ｎ Ｎ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ａｄｖｅｒｓｉｔｙ ｓｔｒｅｓｓ ｏｎ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＺｌＣｈｉ

ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｉｎ Ｚｉｚａｎｉａ ｌａｔｉｆｏｌｉａ[Ｄ]. Ｈｅｆｅｉ: Ａｎｈｕｉ

Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ２０２２.

[２７]　 蔡永萍. 植物生理学实验指导[Ｍ]. 北京:中国农业大学出版社ꎬ

２０１４: １０.

ＣＡＩ Ｙ Ｐ. Ｐｌａｎｔ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ ｉｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ [ Ｍ]. Ｂｅｉｊｉｎｇ:

Ｃｈｉｎａ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｐｒｅｓｓꎬ ２０１４: １０.

[２８]　 ＬＩ Ｈ Ｙꎬ ＷＡＮＧ Ｚ Ｂꎬ ＧＡＯ Ｙ Ｗꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ

ｏｆ ｔｈｅ Ａｒｇｏｎａｕｔｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆａｍｉｌｙ ａｎｄ ｉｔｓ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｕｎｄｅｒ

ＰＥＧ６０００ꎬＡＢＡ ａｎｄ ｈｅａｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｉｎ Ｐｏｐｕｌｕｓ ａｌｂａ×Ｐ.ｇｌａｎｄｕｌｏｓａ

[Ｊ]. Ｆｏｒｅｓｔｓꎬ ２０２３ꎬ １４(５): １０１５.

[２９]　 ＬＩＮ Ｑ Ｆꎬ ＷＡＮＧ Ｓꎬ ＤＡＯ Ｙ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ｔｒｅｈａｌｏｓｅ￣

６￣ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ ｇｅｎｅ ＴＰＰＩ ｅｎｈａｎｃｅｓ ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｂｙ

ｒｅｇｕｌａｔｉｎｇ ｓｔｏｍａｔａｌ ａｐｅｒｔｕｒｅｓ [ Ｊ]. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ Ｂｏｔａｎｙꎬ

２０２０ꎬ ７１(１４): ４２８５￣４２９７.

[３０]　 ＬＩＭ Ｃꎬ ＫＡＮＧ Ｋꎬ ＳＨＩＭ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｎａｃｔｉｖａｔｉｎｇ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ

ＯｓＷＲＫＹ５ ｅｎｈａｎｃｅｓ ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｔｈｒｏｕｇｈ ａｂｓｃｉｓｉｃ ａｃｉｄ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ

ｐａｔｈｗａｙｓ[Ｊ]. Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙꎬ ２０２１ꎬ １８８(４): １９００￣１９１６.

９５第 ３ 期　 　 　 　 　 　 管丽丽等:过表达黄瓜 ＣｓＡＧＯ１ｃ 基因降低拟南芥植株的耐旱性


