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燕麦幼苗对干旱 低温交叉适应的
生理响应及其综合评价
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摘　 要:为探讨干旱能否诱导燕麦对低温的交叉适应性ꎬ采用 ２０％聚乙二醇 ６０００(ＰＥＧ)模拟干旱预处理定莜 ６
号幼苗 ３ ｄꎬ以未经 ＰＥＧ 预处理的幼苗作对照ꎬ恢复 ２ ｄ 后进行低温(昼 / 夜温度 ８℃ / ５℃ )处理ꎬ分别在低温处理的

０、１、３、５、７ 天采取幼苗叶片ꎬ测定超氧阴离子(Ｏ

∸

２)、过氧化氢(Ｈ２Ｏ２)、丙二醛(ＭＤＡ)、抗坏血酸(ＡＳＡ)、谷胱甘肽

(ＧＳＨ)、可溶性糖(ＳＳ)、可溶性蛋白质(ＳＰ)、游离氨基酸(ＡＡ)和脯氨酸(Ｐｒｏ)含量及相对含水量(ＲＷＣ)和超氧化物

歧化酶(ＳＯＤ)、过氧化氢酶(ＣＡＴ)、过氧化物酶(ＰＯＤ)、抗坏血酸过氧化物酶(ＡＰＸ)活性等 １４ 项生理指标及处理 ７
ｄ 后植株株高增量和生物量增量ꎬ采用主成分分析和隶属函数综合评价燕麦幼苗对干旱 低温的交叉适应能力ꎮ 结

果表明ꎬ与对照相比ꎬ干旱预处理显著提高了低温胁迫下燕麦幼苗株高增量和生物量增量ꎬＯ

∸

２和 Ｈ２Ｏ２等 １４ 项生理

指标值也发生了不同程度改变ꎮ 对 １４ 项生理指标值离差标准化后进行相关性分析表明ꎬ不同变量间存在显著相关

性ꎮ 进行主成分分析提取了 ５ 个主成分因子ꎬ其方差贡献率依次为 ３８.８８１％、１８.２１９％、１１.２３８％、９.６１６％和 ８.８０９％ꎬ
累积方差贡献率达 ８６.７６３％ꎮ 第 １ 主成分因子对 ＳＳ、ＡＡ、Ｐｒｏ、Ｏ

∸

２、Ｈ２Ｏ２、ＲＷＣ、ＳＯＤ 和 ＡＰＸ 有较大载荷ꎻ第 ２ 主成分

因子对 ＰＯＤ、ＭＤＡ 和 ＧＳＨ 有较大载荷ꎻ第 ３ 主成分因子主要包括 ＣＡＴ 和 ＧＳＨꎻ第 ４ 主成分因子主要包括 ＳＰ 和 Ｐｒｏꎻ
第 ５ 主成分因子主要包括 ＡＰＸ 和 ＡＳＡꎮ 隶属函数分析 ５ 个主成分因子得分值显示ꎬ除第 １ 天外ꎬ干旱预处理在整个

低温处理期间的综合评价值显著高于对照ꎮ 研究表明干旱能够诱导燕麦对低温的交叉适应性ꎮ
关键词:燕麦ꎻ干旱 低温交叉适应ꎻ生理响应ꎻ综合评价
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　 　 燕麦(Ａｖｅｎａ ｎｕｄａ Ｌ.)是禾本科燕麦属一年生小

杂粮作物ꎬ生育期短、抗逆性强ꎬ其籽粒不仅营养价

值高[１]ꎬ还具有控制血糖、血压和血脂升高的保健

功效[２]ꎮ 燕麦在中国主要分布于西北、西南和华北

等省区ꎬ年种植面积约 １.６×１０７ ｈｍ２[３]ꎮ 燕麦喜凉爽

但不耐寒ꎬ幼苗能忍耐－２℃ ~ －４℃的低温ꎮ 在中国

西北地区的早春季节不仅少雨干旱ꎬ而且倒春寒气

候时常发生ꎬ干旱和低温交叉胁迫成为影响燕麦幼

苗生长发育ꎬ继而影响产量和品质的制约因素ꎮ 因

此ꎬ探讨燕麦幼苗干旱 低温交叉适应的生理机制ꎬ
对减轻燕麦低温逆境胁迫和高产稳产栽培具有重

要意义ꎮ
植物遭受某种不良环境后不仅增强这种特定

环境的适应能力ꎬ还能产生抵抗其它不良环境的能

力称为植物的交叉适应[４]ꎮ 关于植物交叉适应的

研究目前主要集中在干旱、盐胁迫、高温和低温等

方面ꎬ人们对植物交叉适应的机理尚缺乏深入和全

面的了解ꎮ 张俊环和黄卫东[５] 研究得出ꎬ高温锻炼

和低温锻炼能够诱导葡萄幼苗对温度逆境的交叉

适应性ꎬ认为高温锻炼诱导的葡萄抗冷性和低温锻

炼诱导的耐热性有着相似的抗氧化保护机制ꎮ
Ｓｔｒｅｂ 等[６]研究表明ꎬ低温和重金属诱导的豌豆对低

温下光系统Ⅱ保护能力的增强与叶片抗坏血酸和

谷胱甘肽含量提高相关ꎮ 小麦[７] 和黄瓜[８] 对干旱

低温适应能力的增强与渗透溶质含量和渗透调节

能力提高有关ꎮ 研究发现ꎬ旱盐交叉胁迫下适量土

壤含盐量会通过提高渗透调节[９] 和抗氧化系统活

性[１０]缓解轻、中度干旱胁迫对燕麦幼苗的伤害ꎮ 为

进一步了解干旱能否增强燕麦对低温胁迫的交叉

适应能力ꎬ本研究采用聚乙二醇 ６０００(ＰＥＧ)模拟干

旱预处理燕麦幼苗ꎬ检测低温胁迫下燕麦叶片活性

氧物质、膜脂过氧化产物、渗透调节物质含量和抗

氧化系统活性及植株生长状况ꎬ采用主成分和隶属

函数分析综合评价干旱诱导燕麦幼苗低温交叉适

应的作用ꎬ旨在为探索燕麦苗期抗寒新途径提供理

论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 材料培养与处理

试验于 ２０１５ 年 ４－７ 月在甘肃省高校陇东生物

资源保护与利用重点实验室进行ꎮ 供试燕麦品种

为 ‘定莜 ６ 号’(种子由甘肃省定西市旱作农业科研

推广中心提供)ꎮ 挑选饱满一致、无病虫害的种子ꎬ
用自来水清洗干净后浸泡 ６ ｈꎬ播种在装有珍珠岩的

培养皿(直径 １２ ｃｍ)中ꎬ每皿播 ２００ 粒左右ꎬ共播种

１８０ 个培养皿ꎮ 浇足水后置于人工气候箱中萌发生

长ꎬ常规管理ꎮ 人工气候箱昼 /夜温度 ２５℃ / １６℃ꎬ
光周期 １３ ｈ / １１ ｈ(昼 /夜)ꎬ光照强度 １００ μｍｏｌｍ－２

ｓ－１ꎬ湿度 ６５％~７５％ꎮ 当幼苗 ２ 叶 １ 心期时浇灌 １
次 Ｈｏａｇｌａｎｄ 营养液以补充养分ꎬ再培养 ７ ｄ 后进行

处理ꎮ 将 １８０ 个培养皿幼苗分成两组ꎬ每组 ９０ 个ꎬ
其中一组用 ２０％ ＰＥＧ 浇灌幼苗以模拟干旱胁迫ꎬ３
ｄ 后幼苗叶片出现萎蔫ꎬ然后用蒸馏水清洗培养皿

中 ＰＥＧꎬ洗净后加入 Ｈｏａｇｌａｎｄ 营养液培养 ２ ｄ 至幼

苗恢复正常ꎻ同时ꎬ另外一组以未经 ＰＥＧ 处理的幼

苗作为对照(ＣＫ)ꎮ 然后将干旱预处理及对照幼苗

放入人工气候箱中进行昼 /夜温度为 ８℃ / ５℃(甘肃

省中部燕麦种植区 ３ ~ ４ 月份遭倒春寒后常见的低

温)低温胁迫ꎮ 每组处理 ３ 次重复ꎬ随机排列ꎬ每天

交换培养皿位置以保证光温条件一致ꎬ分别于低温
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处理的 ０、１、３、５、７ ｄ 从上往下取幼苗 １ ~ ２ 片全展

叶ꎬ用液氮速冻后－７０℃保存ꎬ用于测定相关生理指

标ꎮ 低温处理 ７ ｄ 后测定植株株高增量和生物量

增量ꎮ
１.２　 测定指标与方法

１.２.１　 株高增量和生物量增量 　 幼苗低温胁迫前

及低温胁迫 ７ ｄ 后用直尺测量 ３０ 株植株从茎基部

到叶尖的高度ꎬ计算株高增量 Δｈ(ｃｍ)＝ 低温胁迫 ７
ｄ 后株高(ｈ２) －低温胁迫前株高(ｈ１)ꎮ 分别取 １００
株低温胁迫前和低温胁迫 ７ ｄ 后幼苗ꎬ在 １０５℃杀青

３０ｍｉｎ 后 ７０℃烘至恒重称生物量ꎬ计算生物量增量

Δｍ(ｇ)＝ 低温胁迫 ７ ｄ 后生物量(ｍ２) －低温胁迫前

生物量(ｍ１)ꎮ
１.２.２　 植株相对含水量、Ｏ

∸

２和 Ｈ２Ｏ２含量　 取 ５０ 株

幼苗称鲜重(Ｗ１)后浸入盛有蒸馏水的烧杯中使其

吸水饱和 ２４ ｈ 称饱和重(Ｗ２)ꎬ然后置于烘箱中

１０５℃ 杀青 ３０ ｍｉｎ 后ꎬ ７０℃ 烘干至恒重称干重

(Ｗ３)ꎬ计算相对含水量(％)＝ (Ｗ１－ Ｗ３) / (Ｗ２－ Ｗ３)
×１００ꎮ

称取 ０.５０ ｇ 叶片ꎬ用 ５ ｍＬ ５０ ｍｍｏｌＬ－１磷酸缓

冲液(ＰＢＳꎬｐＨ ７.０)研磨ꎬ１２ ０００ ｒｍｉｎ－１ ４ ℃离心

３０ ｍｉｎꎬ取上清液按 Ｓｕｉ 等[１１] 的方法测定超氧阴离

子(Ｏ

∸

２)含量ꎬＨ２Ｏ２含量参照 Ｓｅｒｇｉｅｖ 等[１２] 的方法测

定ꎬ膜脂过氧化产物丙二醛(ＭＤＡ)含量测定采用李

合生[１３]的方法ꎮ
１.２.３　 抗氧化酶活性和抗氧化物质含量 　 超氧化

物歧化酶(ＳＯＤ)、过氧化氢酶(ＣＡＴ)、过氧化物酶

(ＰＯＤ)和抗坏血酸过氧化物酶(ＡＰＸ)活性及抗坏

血酸(ＡＳＡ)和谷胱甘肽(ＧＳＨ)含量均按陈建勋和

王晓峰[１４]的方法测定ꎮ
１.２.４　 渗透调节物质含量　 采用李合生[１３] 的蒽酮

比色法、考马斯亮蓝法、茚三酮染色法和磺基水杨

酸法分别测定可溶性糖(ＳＳ)、可溶性蛋白质(ＳＰ)、
游离氨基酸(ＡＡ)和脯氨酸(Ｐｒｏ)含量ꎮ
１.３　 数据统计分析

为克服单一指标评价带来的片面性ꎬ对检测的

１４ 项生理指标值采用 ＳＰＳＳ ２０.０ 软件离差标准化后

进行主成分分析ꎬ得到不同处理时间主成分的得分

值后再计算隶属函数值ꎬ然后根据主成分分析方差

贡献率的大小计算出各主成分的加权综合评价值

(Ｄ 值)ꎬ再对 Ｄ 值进行单因素方差分析ꎬＤｕｎｃａｎ 法

检验差异显著性(Ｐ<０.０５)ꎬ最后用 Ｅｘｃｅｌ ２００３ 将 Ｄ
值与不同处理时间作图ꎬ以平均值±标准差表示 Ｄ
值结果ꎮ

原始数据离差标准化值 Ｘ ｊ 用公式:

正相关 　 　 Ｘ ｊ ＝ (ｙ ｊ － ｙ ｊ) / Ｓ ｊ

负相关 　 　 Ｘ ｊ ＝ １ － (ｙ ｊ － ｙ ｊ) / Ｓ ｊ
} (１)

式中ꎬｙ ｊ、Ｓ ｊ 分别是第 ｊ 指标原始数据 ｙ ｊ 的平均值和

标准差ꎮ
隶属函数值 Ｕ(Ｘ ｊ) 计算用公式:

Ｕ(Ｘ ｊ) ＝ (Ｘ ｊ － Ｘ ｊｍｉｎ) / (Ｘ ｊ － Ｘ ｊｍａｘ) (２)
式中ꎬＸ ｊｍｉｎ、Ｘ ｊｍａｘ 分别是第 ｊ 个综合指标 Ｘ ｊ 的最小值

和最大值ꎮ
综合指标权重 Ｗ ｊ 计算用公式:

Ｗ ｊ ＝ Ｐ ｊ /∑Ｐ ｊ (３)

式中ꎬＰ ｊ 为各处理组第 ｊ 个主成分的特征值ꎮ
综合评价值 Ｄ 计算用公式:

Ｄ ＝ ∑[Ｕ(Ｘ ｊ) × Ｗ ｊ]ꎬ ｊ ＝ １ꎬ２ꎬ３ꎬꎬｎ (４)

２　 结果与分析

２.１　 ＰＥＧ 预处理对低温胁迫下燕麦幼苗生长状况

的影响

　 　 从图 １ 可见ꎬ 与 ＣＫ 相比ꎬＰＥＧ 模拟干旱预处

理显著提高了燕麦幼苗在低温胁迫下的株高增量

和生物量增量ꎬ增幅分别为 ２８.０％和 ３０.１％ꎮ

　 　 注:不同字母表示处理间在 Ｐ<０.０５ 水平下差异显著ꎬ下同ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ Ｐ<０.０５.

Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 １　 ＰＧＥ 预处理对低温下燕麦株高和生物量增量的影响

Ｆｉｇ.１　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ＰＥＧ ｐｒｅｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｏｎ ｔｈｅ ｈｅｉｇｈｔ ｉｎｃｒｅｍｅｎｔ ａｎｄ
ｂｉｏｍａｓｓ ｉｎｃｒｅｍｅｎｔ ｏｆ ｏａｔ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ｕｎｄｅｒ ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｔｒｅｓｓ

２.２　 ＰＥＧ 预处理对低温胁迫下燕麦幼苗生理指标

的影响

　 　 从表 １ 可见ꎬ用 ＰＥＧ 预处理的燕麦幼苗在低温

胁迫下 １４ 项生理指标与 ＣＫ 相比均发生了不同程

度的改变ꎬ为避免由单个或某几个指标评价带来的

片面性ꎬ采用主成分和隶属函数分析综合评价干旱

预处理对低温胁迫燕麦生理代谢的影响ꎮ 为消除
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不同变量量纲和数量级差异的影响ꎬ首先将原始值

(表 １)按公式(１)进行离差标准化ꎬ为避免正向指

标和负向指标所反映信息抵消ꎬ对低温耐性负相关

的 Ｏ

∸

２、Ｈ２Ｏ２和 ＭＤＡ 采用反离差标准化转换ꎬ再求出

１４项生理指标标准化数据的 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数(表 ２)ꎮ
从 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数可知ꎬ不同变量间存在显著的相

关性ꎬ存在信息重叠ꎬ可以进行主成分分析ꎮ

表 １　 低温胁迫下燕麦幼苗生理指标

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ ｏａｔ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ｕｎｄｅｒ ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｔｒｅｓｓ

指标 Ｉｎｄｅｘ
ＰＥＧ ＣＫ

０ ｄ １ ｄ ３ ｄ ５ ｄ ７ ｄ ０ ｄ １ ｄ ３ ｄ ５ ｄ ７ ｄ
Ｏ

∸

２ / (μｍｏｌｇ－１ＦＷ) ０.３８３ ０.１７９ ０.０３２ ０.０１８ ０.２３０ ０.６５６ ０.２２５ ０.０６２ ０.０２７ ０.１１６
Ｈ２Ｏ２ / (ｍｇｇ－１ＦＷ) １.４３３ ３.７５３ ４.３０３ ３.４７７ ６.０９７ １.４１０ ２.１０３ ４.５８７ ２.９８３ １.４３３
ＭＤＡ / (ｎｍｏｌｇ－１ＦＷ) １.５４３ ３.５７３ ２１.０１３ ５.４５３ ４.１８０ ３.５４３ ５.５９０ ３.９６０ ２.８５７ １.５４３
ＳＯＤ / (Ｕｇ－１ＦＷ) ３０.８０ ３３.９７ ２８.２０ ２２.５０ ２１.７７ ３３.２７ ３３.００ ３１.５３ ３５.０３ ３０.８０
ＣＡＴ / (Ｕｇ－１ＦＷ) ４７１. ７ ７０２.０ ６４７.３ １２６４.０ ７０.７ ３３０.０ ２３３.３ ５７７.３ ２６９.０ ４７１.７
ＰＯＤ / (Ｕｇ－１ＦＷ) ９.５３ １５.７７ ３１.５５ ２０.５２ １１.４２ ８.４８ １１.９７ １１.５５ １８.２５ ９.５３
ＡＰＸ / (Ｕｇ－１ＦＷ) ３.９４ ５.８３３ ３.１９ ３.３６ ２.８８ ４.０５ ５.８８ ３.２５ ３.０８ ３.９４
ＡＳＡ / (μｇｇ－１ＦＷ) ２３.００ ２２.４７ ３８.３３ ５８.１３ ４８.４３ １４.０７ ５９.１３ ３８.００ ２８.３７ ２３.３３
ＧＳＨ / (μｇｇ－１ＦＷ) ４.１５３ ２.２４３ １.９９３ ６.７３７ ３.６８３ ５.０４７ ３.７８０ ５.４８７ ５.１７７ ４.１５３
ＳＳ / (ｍｇｇ－１ＦＷ) １.３２ ２.６８ ２.５５ ４.４３ ５.２０ １.３０ ２.２４ ２.５６ ４.６６ １.３２
ＳＰ / (ｍｇｇ－１ＦＷ) ３８.３０ ５２.３３ ５７.５３ ４１.８７ ７５.６７ ４４.１３ ５３.５３ ９１.１０ ３２.４７ ３８.３０
ＡＡ / (ｍｇｇ－１ＦＷ) １.３２ ２.６８ ２.５５ ４.４３ ５.１４ １.３７ ３.５４ ２.２８ ４.６６ １.３２
Ｐｒｏ / (ｍｇｇ－１ＦＷ) ０.１７０ ０.３２１ ０.６７３ ０.３７２ ０.９４０ ０.１４４ ０.１０６ ０.１６１ ０.８１２ ０.１７０

ＲＷＣ / ％ ８４.９ ７５.３ ７３.９ ６２.０ ５１.２ ６６.５ ６２.６ ６３.４ ５３.６ ８４.９
　 　 注: Ｏ

∸

２: 超氧阴离子ꎻＨ２Ｏ２:过氧化氢ꎻＭＤＡ:丙二醛ꎻＳＯＤ:超氧化物歧化酶ꎻＣＡＴ:过氧化氢酶ꎻＰＯＤ:过氧化物酶ꎻＡＰＸ:抗坏血酸过氧化
物酶ꎻＡＳＡ:抗坏血酸ꎻＧＳＨ:谷胱甘肽ꎻＳＳ:可溶性糖ꎻＳＰ:可溶性蛋白质ꎻＡＡ:游离氨基酸ꎻＰｒｏ:脯氨酸ꎻＲＷＣ:相对含水量ꎮ 下同ꎮ

Ｎｏｔｅ: Ｏ

∸

２:ｓｕｐｅｒｏｘｉｄｅ ａｎｉｏｎꎻＨ２Ｏ２:ｈｙｄｒｏｇｅｎ ｐｅｒｏｘｉｄｅꎻＭＤＡ:ｍａｌｏｎｄｉａｌｄｅｈｙｄｅꎻＳＯＤ:ｓｕｐｅｒｏｘｉｄｅ ｄｉｓｍｕｔａｓｅꎻＣＡＴ:ｃａｔａｌａｓｅꎻＰＯＤ:ｐｅｒｏｘｉｄａｓｅꎻＡＰＸ:ａ￣
ｓｃｏｒｂａｔｅ ｐｅｒｏｘｉｄａｓｅꎻＡＳＡ: ａｓｃｏｒｂｉｃ ａｃｉｄꎻＧＳＨ: ｇｌｕｔａｔｈｉｏｎｅꎻ ＳＳ: ｓｏｌｕｂｌｅ ｓｕｇａｒꎻ ＳＰ: ｓｏｌｕｂｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎꎻ ＡＡ: ａｍｉｎｏ ａｃｉｄꎻ Ｐｒｏ: ｐｒｏｌｉｎｅꎻ ＲＷＣ: ｒｅｌａｔｉｖｅ ｗａｔｅｒ
ｃｏｎｔｅｎｔ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

表 ２　 变量之间的相关系数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ １４ ｖａｒｉａｂｌｅｓ ｏａｔ ｓｅｅｄｌｉｎｇ
Ｏ

∸

２ Ｈ２Ｏ２ ＭＤＡ ＳＯＤ ＣＡＴ ＰＯＤ ＡＰＸ ＡＳＡ ＧＳＨ ＳＳ ＳＰ ＡＡ Ｐｒｏ ＲＷＣ
Ｏ

∸

２ １.０００
Ｈ２Ｏ２ －０.５７１∗ １.０００
ＭＤＡ －０.３６５∗ ０.２９５ １.０００
ＳＯＤ －０.２６８ ０.６３７∗ ０.２２０ １.０００
ＣＡＴ ０.３５５ ０.０８２ －０.１７４ －０.０９０ １.０００
ＰＯＤ －０.５９１∗ －０.２４８ －０.７６４∗ －０.１３３ ０.４１０∗ １.０００
ＡＰＸ －０.２８２ ０.４７６∗ ０.２１０ ０.５２５∗ ０.０２６ －０.２１９ １.０００
ＡＳＡ ０.４７４∗ －０.２４４ －０.１７５ －０.３１５ ０.２４８ ０.２１４ ０.０２８ １.０００
ＧＳＨ ０.０８７ －０.０４７ ０.３７３∗ －０.４０１∗ ０.１１６ －０.２７０ －０.４４３∗ －０.０９７ １.０００
ＳＳ ０.６０４∗ －０.７１０∗ ０.０１７ －０.５８９∗ －０.０４２ ０.２１６ －０.５１０∗ ０.４７６∗ ０.３５５ １.０００
ＳＰ －０.２１５ －０.６８８∗ －０.１３４ －０.２７２ －０.１７６ －０.１１９ －０.１９８ ０.１１７ －０.０４３ ０.１２３ １.０００
ＡＡ ０.５７４∗ －０.６０２∗ ０.０１６ －０.５２９∗ －０.１２２ ０.１８１ －０.３１６ ０.６０８∗ ０.３０８ ０.９５３∗ ０.０６４ １.０００
Ｐｒｏ ０.４２３∗ －０.６０５∗ －０.２８９ －０.３４２ －０.２３５ ０.４１７∗ －０.５６６∗ ０.３５４ －０.１６９ ０.７５６∗ ０.０３５ ０.６７３∗ １.０００
ＲＷＣ －０.２９９ ０.５６４∗ －０.０９５ ０.４７５∗ ０.３７７∗ ０.０７８ ０.４２６∗ －０.４４１∗ －０.５７２∗ －０.７８４∗ －０.２５９ －０.８０７∗ －０.４５２∗ １.０００

　 　 注:∗表示在 ０.０５ 水平上显著相关ꎮ Ｎｏｔｅ:∗Ｓｈｏｗ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｔ ０.０５ ｌｅｖｅｌｓ.

２.３　 离差标准化数据的主成分分析

采用 ＳＰＳＳ ２０.０ 软件进行主成分分析ꎬ由表 ３
可以看出ꎬ燕麦 １４ 项生理指标可转化为 ５ 个主成分

因子ꎬ第 １ 主因子的贡献率为 ３８.８８１％ꎬ第 ２ 主因子

的贡献率为 １８. ２１９％ꎬ第 ３ 主因子的贡献率为

１１.２３８％ꎬ第 ４ 主因子的贡献率为 ９.６１６％ꎬ第 ５ 主因

子的贡献率为 ８.８０９％ꎬ这 ５ 个主因子的累积贡献率

达 ８６.７６３％ꎬ具有较强的信息代表性ꎮ 因此ꎬ可用这

５ 个主因子代替 １４ 个单项指标进行概括分析ꎮ 主

因子 １ 对 ＳＳ、ＡＡ、Ｐｒｏ、Ｏ

∸

２ 有较大的正载荷ꎬ而对

Ｈ２Ｏ２、ＲＷＣ、ＳＯＤ 和 ＡＰＸ 有较大的负载荷ꎻ 主因子

２ 对 ＰＯＤ 有较大正载荷ꎬ对 ＭＤＡ、ＧＳＨ 有较大负载

荷ꎻ 主因子 ３ 主要包括 ＣＡＴ、ＧＳＨꎻ 主因子 ４ 主要包

括 ＳＰ、Ｐｒｏꎻ主因子 ５ 主要包括 ＡＰＸ、ＡＳＡꎮ

５７１第 ４ 期　 　 　 　 　 　 刘建新等:燕麦幼苗对干旱 低温交叉适应的生理响应及其综合评价



２.４　 ＰＥＧ 预处理对燕麦幼苗耐冷性的隶属函数综

合评价

　 　 将主成分得分系数(表 ３)乘以各标准化原始变

量后求和可得各处理的综合指标值 ＣＩ(ｘ) [１５]ꎬ见表

４ꎮ 根据公式(２)计算各处理综合指标值的隶属函

数值 Ｕ(Ｘ ｊ)ꎬ再根据公式(３)计算可得 ５ 个综合指

标的权重 Ｗ ｊ 分别为 ０. ４４８、 ０. ２１０、 ０. １３０、 ０. １１１、
０.１０２ꎬ然后根据公式(４)计算得到隶属函数综合评

价值 Ｄ(表 ４)ꎮ Ｄ 值越大ꎬ植株耐低温的能力越强ꎮ
为了更加直观显示低温胁迫下 ＰＥＧ 预处理后燕麦

幼苗综合评价值(Ｄ 值)与 ＣＫ 的差异ꎬ将表 ４ 中的

Ｄ 值与处理时间作图ꎮ 从图 ２ 可见ꎬ不论是 ＣＫ 幼

苗还是 ＰＥＧ 处理的幼苗与低温胁迫前相比ꎬＤ 值随

低温胁迫时间延长呈递增趋势ꎬＰＥＧ 处理的幼苗在

低温处理 ７ ｄ 时 Ｄ 值有所下降ꎮ 然而ꎬ除第 １ 天 ＣＫ
幼苗的 Ｄ 值高于 ＰＥＧ 处理的幼苗外ꎬ在低温胁迫的

第 ０、３、５、７ 天 ＰＥＧ 处理幼苗的 Ｄ 值显著高于 ＣＫꎮ
表明干旱预处理更能增强燕麦幼苗对低温的适应

能力ꎮ

表 ３　 各主因子的系数、得分系数、特性值和贡献率

Ｔａｂ.３　 Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔꎬ ｓｃｏｒｅ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔꎬ ｅｉｇｅｎｖａｌｕｅ ａｎｄ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

项目
Ｉｔｅｍ

主因子 １
Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｆａｃｔｏｒ １

主因子 ２
Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｆａｃｔｏｒ ２

主因子 ３
Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｆａｃｔｏｒ ３

主因子 ４
Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｆａｃｔｏｒ ４

主因子 ５
Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｆａｃｔｏｒ ５

Ｏ

∸

２ ０.６９０(０.１２７) ０.４３４(０.１７０) ０.２３８(０.１５１) ０.０９８(０.０７３) ０.１５６(０.１２７)
Ｈ２Ｏ２ －０.８４１(－０.１５４) －０.０５１(－０.０２０) ０.３４１(０.２１７) －０.２９１(－０.２１６) ０.０８０(０.０６５)
ＭＤＡ －０.２６７(－０.０４９) －０.７８１(－０.３０６) ０.２３８(０.１５１) －０.００４(－０.００３) ０.２４６(０.１９９)
ＳＯＤ －０.７０６(－０.１３０) ０.１００(０.０３９) －０.１１３(－０.０７２) －０.２１５(－０.１５９) ０.３２９(０.２６７)
ＣＡＴ －０.０２２(－０.００４) ０.５２２(０.２０４) ０.７１５(０.４５４) ０.２０９(０.１５５) －０.１８０(－０.１４６)
ＰＯＤ ０.３６６(０.０６７) ０.８３２(０.３２６) ０.０８５(０.０５４) －０.２４４(－０.１８１) －０.１０１(－０.０８２)
ＡＰＸ －０.６２７(－０.１１５) ０.０９４(０.０３７) ０.０４６(０.０２９) ０.１７７(０.１３１) ０.６３７(０.５１６)
ＡＳＡ ０.４５０(０.０８３) ０.２２９(０.０９０) ０.３０９(０.１９６) ０.４０８(０.３０３) ０.５０６(０.４１０)
ＧＳＨ ０.３０６(０.０５６) －０.６００(－０.２３５) ０.５８２(０.３７０) ０.０６４(０.０４８) －０.３７４(－０.３０３)
ＳＳ ０.９２９(０.１７１) －０.１７８(－０.０７０) ０.１１３(０.０７２) －０.１９２(－０.１４３) ０.１６１(０.１３１)
ＳＰ ０.３４４(０.０６３) －０.０５４(－０.０２１) －０.４７８(－０.３０４) ０.７７０(０.５７２) －０.０８３(－０.０６８)
ＡＡ ０.８７４(０.１６０) －０.１８７(－０.０７３) ０.１４３(０.０９１) －０.１６８(－０.１２５) ０.３７９(０.３０７)
Ｐｒｏ ０.７４０(０.１３６) ０.１３９(０.０５５) －０.３３７(－０.２１４) －０.４８９(－０.３６３) ０.０８０(０.０６５)
ＲＷＣ －０.７５９(－０.１３９) ０.５１５(０.２０２) ０.０１８(０.０１１) ０.０５５(０.０４１) －０.０８５(－０.０６９)

特征值 Ｅｉｇｅｎ ｖａｌｕｅ ５.４４３ ２.５５１ １.５７３ １.３４６ １.２３３
贡献率 / ％

Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ３８.８８１ １８.２１９ １１.２３８ ９.６１６ ８.８０９

累积贡献率 / ％
Ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ３８.８８１ ５７.１００ ６８.３３８ ７７.９５４ ８６.７６３

　 　 注:括号内数值为得分系数ꎮ Ｎｏｔｅ: Ｔｈｅ ｖａｌｕｅ ｉｎ ｂｒａｃｋｅｔ ｉｓ ｓｃｏｒｅ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ.

表 ４　 各处理的综合指标值 ＣＩ(ｘ)、权重 Ｗ ｊ、隶属函数值 Ｕ(Ｘｊ)和综合评价值(Ｄ)
Ｔａｂ.４　 Ｔｈｅ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｉｎｄｅｘ ＣＩ(ｘ)ꎬ ｉｎｄｅｘ ｗｅｉｇｈｔ (Ｗ ｊ)ꎬ ｓｕｂｏｒｄｉｎａｔｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｖａｌｕｅｓ Ｕ(Ｘｊ)

ａｎｄ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ (Ｄ) ｏｆ ｅａｃｈ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

处理 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ 时间 Ｔｉｍｅ / ｄ ＣＩ(１) ＣＩ(２) ＣＩ(３) ＣＩ(４) ＣＩ(５) Ｕ(Ｘ１) Ｕ(Ｘ２) Ｕ(Ｘ３) Ｕ(Ｘ４) Ｕ(Ｘ５) Ｄ

ＰＥＧ

０ －１.４４５ －０.１７６ ０.２１５ －０.３３０ －０.６６５ ０.０３２ ０.２５２ ０.４１７ ０.４４４ ０.１３３ ０.１８４
１ －０.７７６ ０.６３０ －０.２８１ ０.０７６ ０.９９４ ０.２４９ ０.４５９ ０.２９６ ０.５３８ ０.６４５ ０.３７２
３ ０.３４８ ２.４９２ －０.９１０ －０.３０１ －０.７７９ ０.６１３ ０.９３７ ０.１４３ ０.４５１ ０.０９８ ０.５５０
５ ０.８０８ ０.４４８ ２.５２９ ０.３０９ －０.１５８ ０.７６２ ０.４１２ ０.９８２ ０.５９２ ０.２８９ ０.６５０
７ １.４６８ －０.７７１ －１.４３１ ０.１７６ ０.５９５ ０.９７６ ０.０９９ ０.０１５ ０.５６１ ０.５２１ ０.５７５

ＣＫ

０ －１.４７０ －０.９３３ －０.２９９ －０.５２３ －０.９８２ ０.０２４ ０.０５７ ０.２９２ ０.３９９ ０.０３５ ０.１０９
１ －０.６１２ －０.０７５ ０.１８１ ０.７４４ ２.０６９ ０.３０２ ０.２７８ ０.４０９ ０.６９３ ０.９７６ ０.４２３
３ ０.０２６ －０.２３６ －０.２４８ １.９４９ －０.６２７ ０.５０９ ０.２３６ ０.３０４ ０.９７２ ０.１４４ ０.４３９
５ ０.５７２ －０.３８２ ０.２４０ －２.１５０ ０.６３４ ０.６８６ ０.１９９ ０.４２４ ０.０２２ ０.５３３ ０.４６０
７ １.０７９ －０.９９８ ０.００４ ０.０５０ －１.０８０ ０.８５０ ０.０４０ ０.３６６ ０.５３２ ０.００５ ０.４９６

权重 Ｗｅｉｇｈｔ Ｗ ｊ ０.４４８ ０.２１０ ０.１３０ ０.１１１ ０.１０２
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３　 讨　 论

干旱和低温胁迫下ꎬ植物体内活性氧(ＲＯＳ)积
累产生氧化胁迫ꎬ会造成生物膜结构的损伤和功能

丧失ꎬ而抗氧化系统在植物防御氧化胁迫伤害方面

发挥着重要作用[５]ꎮ 植物体内参与抗氧化防御反

应的酶类主要有 ＳＯＤ、ＣＡＴ、ＰＯＤ、ＡＰＸ 等ꎬ抗氧化物

质有 ＡＳＡ、ＧＳＨ 等ꎬ这些抗氧化酶和抗氧化物质共

同构成抗氧化系统ꎬ各自分工与协同运作将 Ｏ

∸

２ 和

Ｈ２Ｏ２等这些 ＲＯＳ 转化为 Ｈ２Ｏ 和 Ｏ２ꎬ从而减轻 ＲＯＳ
对细胞的氧化伤害[１０]ꎮ 与此同时ꎬ植物在干旱和低

温下往往会出现植株水分的亏缺ꎬ为了减轻细胞过

多失水ꎬ胞质常会积累可溶性糖和脯氨酸等渗透调

节物质来增强对干旱和低温的抵抗能力[８ ９]ꎮ 因

此ꎬ本研究检测了与 ＲＯＳ 代谢和渗透调节相关的

Ｏ

∸

２、Ｈ２Ｏ２、ＭＤＡ、ＳＯＤ、ＣＡＴ、ＰＯＤ、ＡＰＸ、ＡＳＡ、ＧＳＨ 及

ＳＳ、ＳＰ、ＡＳ、Ｐｒｏ、ＲＷＣ １４ 项生理指标ꎬ从生理代谢角

度探讨燕麦幼苗对干旱 低温的交叉适应性ꎮ
植物的抗性表现是诸多生理代谢综合作用的

结果ꎬ若以单个或少数几个指标的改变很难全面和

准确评价植物对干旱 低温的交叉适应性ꎮ 因此ꎬ本
研究未逐一考察单个指标对燕麦干旱 低温交叉胁

迫的响应ꎬ而是将上述检测的 １４ 项生理指标值离差

标准化后采用主成分分析ꎬ将 １４ 个存在信息重叠的

单项指标综合为 ５ 个相互独立的主成分变量ꎬ这 ５
个主成分变量的特征值分别为 ５.４４３、２.５５１、１.５７３、
１. ３４６、 １. ２３３ꎬ贡献率分别为 ３８. ８８１％、１８. ２１９％、
１１.２３８％、９.６１６％、８.８０９％ꎬ累积贡献率达 ８６.７６３％
(表 ３)ꎬ说明用这 ５ 个主成分因子代替 １４ 个单项指

标具有较强的信息代表性ꎮ 由此ꎬ计算 ５ 个主成分

因子的得分系数(表 ３)ꎬ再乘以相应标准化原始变

量值后求和得到不同处理时间的综合变量得分值

(表 ４)ꎮ 根据各主成分因子贡献率的大小确定其相

对权重ꎬ进行隶属函数加权分析ꎮ 结果表明ꎬ干旱

预处理显著提高了燕麦幼苗在低温胁迫下的综合

评价值(图 ２)ꎬ说明干旱能够增强燕麦对低温的交

叉适应性ꎮ 另外ꎬ干旱预处理提高低温下燕麦幼苗

株高增量和生物量增量(图 １)进一步证明了这个结

论ꎮ 这与前人在小麦[７] 和黄瓜[８] 上的研究结果一

致ꎮ 然而ꎬ人们对植物交叉适应的机理还知之甚

少ꎮ 多年生黑麦草经中度干旱后可使低温下的叶

片相对含水量、叶绿素含量降幅减小ꎬ而脯氨酸、可
溶性糖含量和抗氧化酶活性增加[１６]ꎮ 干旱诱导黄瓜

对低温交叉适应性的提高与渗透调节能力增强有

关[８]ꎮ 本试验表明ꎬ干旱预处理燕麦能够通过改善

体内 ＲＯＳ 代谢平衡和渗透溶质积累ꎬ增强对低温的

耐受能力ꎬ从而可为生产上燕麦苗期低温伤害预防

提供参考ꎮ Ｊａｎｉｃｋａ￣Ｒｕｓｓａｋ 等[１７] 报道ꎬ低温改变植

物质膜 Ｈ＋ －ＡＴＰ 酶基因表达及酶蛋白的磷酸化修

饰ꎮ Ｒｏｍａｎｅｎｋｏ 等[１８]研究表明ꎬ抗寒锻炼使低温下

植物亚细胞隔室中的一些蛋白(如脱水蛋白)产生

积累和转移ꎮ 干旱诱导植物低温交叉适应的分子

机理尚需进一步深入探讨ꎮ

图 ２　 燕麦幼苗对干旱－低温交叉适应的综合评价

Ｆｉｇ.２　 Ｔｈｅ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｒｏｓｓ ａｄａｐｔａｔｉｏｎ ｏｆ
ｏａｔ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ｔｏ ｄｒｏｕｇｈｔ￣ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ
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