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植物干旱胁迫响应机制研究进展

王凯悦ꎬ　 陈芳泉ꎬ　 黄五星∗

(河南农业大学烟草学院ꎬ 郑州 ４５０００２)

摘　 要:干旱是限制植物生长的重要因素ꎬ会诱导植物产生渗透失衡、膜系统损伤、呼吸与光合速率降低等不

良反应ꎬ不仅妨碍植物各阶段的生长代谢ꎬ还影响农作物的高质高产ꎮ 在与外部环境的互作过程中ꎬ植物会

产生干旱响应ꎬ如通过根系和叶片结构、代谢物质成分的改变以及抗旱基因的表达来抵御干旱胁迫ꎮ 从表型

水平、生理水平和分子水平阐述了植物干旱胁迫响应的研究进展ꎮ 其中ꎬ植物表型水平的干旱胁迫响应主要

体现在根系和叶片的结构改变ꎬ而植物生理水平的干旱胁迫响应主要体现在光合作用、渗透调节代谢、抗氧

化代谢和激素物质等方面ꎬ详细阐述了植物干旱胁迫响应的分子机制及参与其中的调节基因和功能基因ꎬ对
研究中存在的问题进行了讨论ꎬ展望了植物干旱胁迫响应的研究前景ꎮ
关键词:干旱ꎻ表型ꎻ生理ꎻ分子ꎻ基因工程
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　 　 近年来ꎬ环境与可持续农业之间的矛盾日益

突显ꎬ其中ꎬ水资源匮乏使我国粮食种植面临严峻

的干旱问题ꎮ 干旱作为植物生长过程中的主要制

约因素之一ꎬ会阻碍植物的呼吸作用、光合作用和

气孔运动等ꎬ进而影响植物的生长发育和生理代

谢ꎮ 而植物为应对缺水逆境会启动自身的干旱响

应机制ꎬ如通过形态结构的改变、抗旱基因的表

达、激素与渗透调节物质的合成等来缓解干旱逆

境ꎮ 目前关于植物干旱响应机制的研究热度呈上

升趋势ꎬ本文详细剖析了植物表型水平、生理水平



和分子水平的干旱胁迫响应方面所取得的研究进

展ꎬ关注植物抗旱基因工程的应用ꎬ对研究中可能

存在的问题进行了探讨ꎬ以期为现代农业生产中

的作物高产稳产、抗旱育种与种质创新等提供

参考ꎮ

１　 植物表型水平的干旱胁迫响应

１.１　 植物根系的干旱胁迫响应

根系结构(解剖结构和根系构型)的改变能

协助植物缓解干旱胁迫ꎬ其中ꎬ导管和皮层组织等

根系解剖结构在植物干旱胁迫响应的过程中起重

要作用ꎮ 例如ꎬ水稻(Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ)根系导管数量

的增多促进水分运输效率提高ꎬ帮助植株抵御干

旱[１]ꎮ Ｃｈｉｍｕｎｇｕ 等[２]研究发现ꎬ玉米(Ｚｅａ ｍａｙｓ)
根系皮层细胞减少利于降低代谢消耗ꎬ以此提高

水分利用率ꎮ 根毛和根系密度等根系构型也影响

植物 的 缺 水 适 应ꎮ 如 缺 失 根 毛 的 拟 南 芥

(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ)突变体的根系吸水强度显

著减弱ꎬ对缺水逆境胁迫的反应更加敏锐[３]ꎮ 另

外ꎬ根系分支与密度增加也可促进水稻根系吸水ꎬ
提高植株抗旱性[４]ꎮ

１.２　 植物叶片的干旱胁迫响应

叶片可通过气孔、腺毛、叶肉组织和角质膜等

形态变化来响应缺水逆境ꎮ Ｈｕｇｈｅｓ 等[５] 研究表

明ꎬ大麦(Ｈｏｒｄｅｕｍ ｖｕｌｇａｒｅ)叶片气孔密度减小可

增强其对缺水胁迫的耐受性ꎻ苏适等[６] 试验发

现ꎬ耐旱性芝麻( Ｓｅｓａｍｕｍ ｉｎｄｉｃｕｍ)品种冀 ９０１４
的腺毛分泌能力强于不耐旱品种ꎻＷａｎｇ 等[７] 研

究发现ꎬ叶肉组织越紧密的葡萄品种抗旱性越好ꎮ
此外ꎬ还有研究表明ꎬ旱生环境下针叶植物的叶角

质膜较厚ꎬ叶片的萎蔫卷曲运动可抵御太阳直射

以提高植株的保水性[８ꎬ９]ꎮ

２　 植物生理水平的干旱胁迫响应

２.１　 植物光合作用的干旱胁迫响应

光合作用是植物生长的基本代谢过程ꎬ植物

受到干旱胁迫时ꎬ其叶片光合生理会发生明显变

化ꎬ主要通过叶绿素含量、净光合速率和蒸腾速率

等来反映ꎮ 例如ꎬ范志霞等[１０]将叶片的叶绿素含

量作为主要抗旱指标来比较紫穗槐 ( Ａｍｏｒｐｈａ
ｆｒｕｔｉｃｏｓａ)的抗旱性ꎬ发现施用 １５０ ｍｇ / Ｌ 的多效唑

可通过显著提高叶绿素含量来改善植株抗旱性ꎮ
而在缺水逆境中ꎬ褪黑激素处理的玉米由于净光

合速率、气孔导度和蒸腾速率均上升ꎬ其水分状况

得到改善[１１]ꎮ Ｄｅｅｂａ 等[１２]研究证实ꎬ随着干旱强

度的增加ꎬ棉花的净光合速率、蒸腾速率和气孔导

度等会降低ꎮ

２.２　 植物渗透调节代谢的干旱胁迫响应

干旱胁迫条件下ꎬ植物合成的渗透调节相关

物质可提高植物渗透调节能力ꎬ渗透调节相关物

质包括脯氨酸、甜菜碱和多胺类等ꎮ 其中ꎬ脯氨酸

的偶极性可以维持膜蛋白形态完好ꎬ而降低植物

水分散失[１３]ꎮ Ｇｏｍｅｓ 等[１４] 试验发现ꎬ干旱胁迫

会诱导椰子(Ｃｏｃｏｓ ｎｕｃｉｆｅｒａ)叶片脯氨酸的积累ꎬ
降低其细胞渗透势ꎻＧｏｕ 等[１５] 探究证实ꎬ玉米叶

片甜菜碱含量增多可提高植株抗旱性ꎮ 另外ꎬ干
旱胁迫可促进腐胺、亚精胺和精胺等多胺类的生

物合成ꎬ从而提高植物抗旱性[１６]ꎮ

２.３　 植物抗氧化代谢的干旱胁迫响应

植物过氧化氢酶(ｃａｔａｌａｓｅꎬＣＡＴ)和超氧化物

歧化酶(ｓｕｐｅｒｏｘｉｄｅ ｄｉｓｍｕｔａｓｅꎬＳＯＤ)等可以减轻植

物活性氧伤害ꎬ帮助植物抵御干旱ꎮ 郑清岭等[１７]

研究发现ꎬ随着干旱胁迫的加剧ꎬ沙芥(Ｐｕｇｉｏｎｉｕｍ
ｃｏｒｎｕｔｕｍ)幼苗的 ＣＡＴ、ＰＯＤ 活性先升高后降低ꎬ
且 ＣＡＴ 可通过减少 Ｈ２Ｏ２的含量来调节氧化还原

信号传导途径ꎬ提高植株的抗氧化能力ꎻＷａｎｇ
等[１８]对萌芽期的紫花苜蓿(Ｍｅｄｉｃａｇｏｓａｔｉｖａ)进行

干旱处理ꎬ发现 Ｘｉｎｍｕ １ 比 Ｎｏｒｔｈｓｔａｒ 幼苗生长速

度快且芽尖和根部的 ＳＯＤ 含量高ꎬ进而说明

Ｘｉｎｍｕ １ 是相对耐旱的品种ꎮ

２.４　 植物激素的干旱胁迫响应

植物激素主要包括脱落酸 ( ａｂｓｃｉｓｉｃ ａｃｉｄꎬ
ＡＢＡ)、赤霉素(ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎꎬＧＡ)和生长素( ａｕｘｉｎꎬ
ＩＡＡ)ꎮ 其中ꎬＡＢＡ 与植物的抗旱关系最为密切ꎮ
拟南芥 ＡＢＡ 的大量合成可促进叶片气孔关闭ꎬ进
而增强其抗旱性[１９]ꎮ Ａｋｈｋｈａ 等[２０] 试验表明ꎬ
ＡＢＡ 能增强谷氨酰基磷酸酶的活性ꎬ加快脯氨酸

累积ꎬ提高小麦的缺水耐受性ꎮ 另外ꎬ匍匐翦股颖

(Ａｇｒｏｓｔｉｓ ｓｔｏｌｏｎｉｆｅｒａ)叶片中 ＧＡ 减少会提高植株

抗氧化性ꎬ缓解干旱胁迫[２１] ꎻＸｉｎｇ 等[２２] 研究发

现ꎬＩＡＡ 含量提高可增强大豆幼苗的干旱耐

受性ꎮ

０２ 中 国 农 业 科 技 导 报 ２１ 卷



３　 植物分子水平的干旱胁迫响应

缺水条件下ꎬ植物会表达抗旱调控基因和功

能基因ꎬ进而编码功能性蛋白和有机分子合成酶ꎬ
调节干旱信号转导并参与激素、渗透物质等的合

成与积累ꎬ来帮助植物响应缺水逆境ꎮ 随着分子

生物学技术的发展ꎬ已得到一些抗旱调控基因和

功能基因ꎬ主要包括转录因子、信号因子、渗透调

节基因、抗氧化代谢基因、逆境诱导蛋白基因等

(表 １)ꎮ

表 １　 植物主要抗旱调控基因和功能基因

Ｔａｂｌｅ １　 Ｍａｉｎ ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｏｌｅｒａｎｔ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ.

基因类型
Ｇｅｎｅ ｔｙｐｅ

类别
Ｃａｔｅｇｏｒｙ

基因
Ｇｅｎｅ

调控基因
Ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｇｅｎｅ

转录因子
Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ

ＭＹＢ / ＭＹＣ ＡｔＭＹＢ２[２３] 、ＰｂｒＭＹＢ２１[２４]

ＤＲＥＢ / ＣＢＦ ＡｔＤＲＥＢ２Ａ[２５] 、ＺｍＤＲＥＢ２Ａ[２６] 、
ＷＲＫＹ ＴａＷＲＫＹ３３[２７]、ＧｈＷＲＫＹ１１[２８]、ＳｐＷＲＫＹ６[２９]

ＡＲＥＢ / ＡＢＦ ＰｔｒＡＢＦ１[３０]

ｂＺＩＰ ＯｓｂＺＩＰ４６[３１] 、ＯｓｂＺＩＰ６６[３２] 、ＢｈｂＺＩＰ６０[３３]

ＮＡＣ ＳｌＮＡＣ１１[３４] 、ＧｈＮＡＣ７９[３５]

信号因子
Ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｆａｃｔｏｒ ＨｖＣＰＫ２ａ[３６]

功能基因
Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅ

渗透调节基因
Ｏｓｍｏｔｉｃ ｒｅｇｕｌａｔｏｒ ｇｅｎｅ ＡｔＰ５ＣＳ[３７] 、ＳｂｍｔｌＤ[３８] 、ＬｃＰ５ＣＳ１[３９]

抗氧化代谢基因
Ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｇｅｎｅ ＡｔＭＰＫ１２[４０] 、ＴａＭＰＫ４[４１]

逆境诱导蛋白基因
Ｓｔｒｅｓｓ ｉｎｄｕｃｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ｇｅｎｅ ＬｅＨＡＲＤＹ[４２] 、ＰｅＰＰ２Ｃ[４３] 、ＧｍＰＰ２Ｃ[４４]

３.１　 抗旱调控基因

３.１.１　 转录因子 　 转录因子可特异性结合下游

基因的核苷酸序列ꎬ产生相关调控蛋白来响应干

旱胁 迫ꎬ 主 要 包 括 ＤＲＥＢ、 ＭＹＢ / ＭＹＣ、 ＮＡＣ、
ＷＲＫＹ 和 ｂＺＩＰ 类ꎮ 例如ꎬ转录因子 ＤＲＥＢ２ 和

ＤＲＥＢ３ 能减轻干旱对小麦的伤害ꎬ增强植株的干

旱耐受性[４５]ꎮ ＭＹＢ１Ｒ￣１ 可调节 ＡＢＡ 信号途径而

参与植株的干旱胁迫响应[４６]ꎮ ＮＡＣ２ 可促进马铃

薯根、 茎、 叶中抗氧化酶的合 成ꎬ ＴａＷＲＫＹ８２、
ＴａＷＲＫＹ１９￣Ｃ 和 ＴａＷＲＫＹ１６ 能调节气孔的开闭ꎬ
提高气孔密度ꎬ进而改善植株抗旱性[４７ꎬ４８]ꎮ 玉米

ｂＺＩＰ７２ 基因的表达促进植株积累脯氨酸ꎬ维持渗

透平衡ꎬ进而减少水分散失ꎬ增加植物在干旱条件

下的存活率[４９]ꎮ
３.１.２　 信号因子 　 信号因子可通过蛋白磷酸和

去磷酸化和 Ｃａ２＋感知来实现植物对缺水逆境的感

应ꎮ ＣＰＫ 和 ＳｎＲＫ 类信号因子正调控植物的抗旱

途径ꎮ 大麦 ＣＰＫ２ａ 基因在缺水环境下会上调表

达ꎬ促进钙依赖蛋白激酶合成ꎬ调节植株的干旱感

知和信号传递[５０]ꎮ Ｓｈｅｎ 等[５１] 研究表明ꎬ樱桃

(Ｃｅｒａｓｕｓ ｐｓｅｕｄｏｃｅｒａｓｕｓ)的 ＳｎＲＫ２.４、ＳｎＲＫ２.５ 基因

均能被脱水胁迫诱导表达ꎬ从而调节 ＡＢＡ 信号转

导ꎮ 信号因子还可负调控植物抗旱途径ꎮ 拟南芥

的法呢基转移酶 ＥＲＡ１ 会抑制脱落酸信号转导ꎬ
降低拟南芥对缺水逆境的耐受性[５２]ꎮ 此外ꎬ信号

因子可调控多个干旱信号转导途径ꎬ例如ꎬ拟南芥

ＭＰＫ６ 不仅参与 ＭＫＫ２￣ＭＰＫ６ 信号途径ꎬ还可参

与 ＭＫＫ４ / ＭＫＫ５￣ＭＰＫ６ 信号途 径 的 缺 水 胁 迫

应答[５３]ꎮ

３.２　 抗旱功能基因

３.２.１　 渗透调节基因 　 干旱逆境可诱导植物渗

透调节基因的表达ꎬ从而合成和积累脯氨酸、糖
类、甜菜碱、多醇类和多胺类等渗透调节物质ꎬ
Ｐ５ＣＳ、ｈｒｆ１、ＢＡＤＨ 和 ｍｔｌＤ 等均属于渗透调节相关

基因ꎮ 例如ꎬＳｕ 等[５４] 研究发现ꎬＰ５ＣＳ 基因表达

量的提高ꎬ促进高粱(Ｓｏｒｇｈｕｍ ｂｉｃｏｌｏｒ)的脯氨酸浓

度提高ꎮ Ｚｈａｎｇ 等[５５] 研究证明ꎬ水稻 ｈｒｆ１ 基因的

表达ꎬ使植株游离脯氨酸和可溶性糖含量均提高ꎬ
保水能力也显著增强ꎮ 苜蓿 (Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｓａｔｉｖａ)
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ＢＡＤＨ 基因的表达会促进植株合成更多甜菜碱ꎬ
使植株的渗透平衡力明显优于对照ꎬ抗旱性也显

著提高[５６]ꎮ 过表达 ｍｔｌＤ 基因的高粱合成和积累

较多甘露醇ꎬ叶片含水量明显上升ꎬ植株对水分亏

缺的耐受性增强[５７]ꎮ
３.２. ２ 　 抗氧化代谢 基 因 　 ＡＢＰ９、 ＧｂＭＰＫ３ 和

ＺＦＰ２４５ 等基因的表达均可促进植株活性氧的清

除ꎬ增强植物对干旱的忍受能力ꎮ Ｚｈａｎｇ 等[５８] 研

究表明ꎬ拟南芥 ＡＢＰ９ 基因的表达可减轻植株氧

化损伤ꎬ进而在植物干旱耐受中发挥重要作用ꎮ
干旱条件下ꎬＧｂＭＰＫ３ 基因的表达能够显著提高

烟草的抗氧化酶活性ꎬ并通过增强植株活性氧清

除能力来应对干旱[５９]ꎮ Ｈｕａｎｇ 等[６０] 试验发现ꎬ
ＺＦＰ２４５ 基因的表达可促进水稻抗氧化酶的合成

以抑制活性氧的积累ꎬ增强植株的干旱耐受性ꎮ
３.２.３　 逆境诱导蛋白基因 　 在水分亏缺环境下

植物会表达逆境相关基因ꎬ从而合成胚胎发育晚

期丰富蛋白(ｌａｔｅ ｅｍｂｒｙｏｇｅｎｅｓｉｓ ａｂｕｎｄａｎｔ ｐｒｏｔｅｉｎｓꎬ
ＬＥＡ)和水通道蛋白(ａｑｕａｐｏｒｉｎꎬＡＱＰ)等来维持细

胞渗透压ꎬ而 ＨＶＡ１、ＯＬＰ 等基因均参与植株逆境

诱导蛋白的合成ꎮ 例如ꎬ水稻可通过 ＨＶＡ１ 基因

的表达来合成 ＬＥＡꎬ提高植株的缺水耐受性[６１]ꎮ
油菜(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ)质膜上的水通道蛋白 ＡＱＰꎬ
可通过磷酸化和去磷酸化来维持细胞水势ꎬ调节

植株对干旱胁迫的响应[６２]ꎮ 还有研究发现ꎬ芝麻

渗调蛋白 ＯＬＰ 基因参与叶绿素和脯氨酸的合成ꎬ
其表达有助于植株抗氧化能力和抗旱性的

增强[６３]ꎮ

３.３　 植物干旱胁迫响应的分子机制

植物分子水平的干旱胁迫响应是一个复杂的

生物学过程ꎬ需要多种信号因子、转录因子和功能

基因等参与ꎮ 首先ꎬ由 Ｃａ２＋、激酶和磷酸酶等感知

干旱信号ꎮ 其次ꎬ主要经过 ＡＢＡ 依赖途径和 ＡＢＡ
不依 赖 途 径ꎮ 在 ＡＢＡ 依 赖 途 径 中ꎬ 拟 南 芥

ＮＣＥＤ３ 是 ＡＢＡ 生物合成的关键酶并受干旱胁迫

诱导ꎬ产生的 ＡＢＡ 由受体复合物 ＰＹＲ / ＰＹＬ /
ＲＣＡＲ 感知ꎬ使 ＰＰ２Ｃ 释放 ＳｎＲＫ２ꎬ进而磷酸化激

活 ＳｎＲＫ２ 下游的 ＡＲＥＢ / ＡＢＦ 等转录因子ꎬ这个

过 程 受 ＯｓＭＹＢ４８￣１、 ＧｓＷＲＫＹ２０、 ＡｈＮＡＣ２、
ＯｓＤＢＲＥ１Ｆ、ＴａＭＹＢ３３ 和 ＯｓＮＡＰ 正调控ꎻ在 ＡＢＡ
不依赖途径中ꎬＤＲＥＢ / ＣＢＦ、ＯｓＤＥＲＦ１、ＬｃＷＲＫＹ５
和 ＳＩＮＡＣ 等调节下游干旱胁迫相应基因的表达ꎬ
在这个过程中ꎬ生长因子 ＧＲＦ７ 会抑制 ＤＲＥＢ 启

动子区的转录ꎮ 最后ꎬＯｓＣＡＳ、ＯｓＬＥＡ３￣１、Ｐ５ＣＳ 和

ＴＰＳ１ 等功能基因被诱导表达ꎬ使植物产生生理生

化反应并做出干旱应答[６４]ꎮ
从分子水平调控植物生理代谢将会为植物抗

旱基因工程的探究提供技术支撑ꎮ 例如ꎬ Ｏｈ
等[６５]构建启动子 ＯｓＣｃ１ 驱动 ＡＰ３７、ＡＰ５９ 基因并

导入水稻ꎬ轻度干旱后ꎬ植株的水分利用效率大幅

提高ꎬ耐旱性增强ꎮ Ｂｈａｔｎａｇａｒ￣Ｍａｔｈｕｒ 等[６６] 研究

发现ꎬ设置 Ａｔｒｄ２９Ａ 启动 Ａｔ￣ＤＲＥＢ１Ａ / ＣＢＦ 基因的

表达ꎬ转基因花生可合成和积累较多脯氨酸ꎬ具备

更强的脱水耐受性ꎮ 这些研究均运用植物抗旱的

分子机制来改善植物耐旱性ꎬ并证明了通过基因

工程提高植株抗旱能力的重要性ꎮ

４　 展望

综上所述ꎬ植物表观水平、生理水平、分子水

平的干旱胁迫响应研究虽已取得很大进展ꎬ但以

下问题还需进一步研究:①植物的干旱响应机制

仍不完全清楚ꎮ 参与其中的酶和基因种类较多ꎬ
信号感知、传导途径以及抗旱物质的合成与转运

等一系列过程尚未完全明了ꎻ②新的抗旱相关基

因有待发掘ꎮ 植物抗旱是由多基因控制的数量性

状ꎬ仍需进一步挖掘新的耐旱相关基因ꎻ③缺乏系

统的植物抗旱评价体系ꎮ 不同物种或同一物种不

同时期ꎬ植物的干旱响应均存在较大差异ꎬ目前还

缺少完整统一、精准化的抗旱鉴定指标和评价体

系ꎻ④传统抗旱育种手段存在缺陷ꎮ 常规抗旱育

种技术面临不可预测、选择效率低等制约因素ꎻ
⑤研究者大多是在模拟条件下探究植物的干旱胁

迫响应ꎮ 如何成功应用基因工程增强植物对多种

胁迫的抗性需要在本质上有所突破ꎻ⑥植物干旱

相关的应用研究相对薄弱ꎮ 大部分植物抗旱研究

是在理论水平得出相关结论ꎮ
针对植物干旱胁迫响应研究中存在的问题ꎬ

对其未来的研究提出如下建议:①可利用免疫共

沉淀、酵母双杂交和 ＤＮＡ 分子标记等技术ꎬ探究

植物抗旱相关的转录因子调节和信号转导途径ꎬ
从更深层次研究植物的干旱胁迫响应机制ꎻ②通

过转录组技术构建差减文库来探寻新的植物抗旱

基因ꎬ并运用串联质谱与蛋白组学等手段研究其

表达特性ꎻ③有效地、综合地分析干旱胁迫下植物

的响应过程ꎬ筛选合适的指标ꎬ建立科学的耐旱评
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价体系ꎻ④分子育种技术可弥补传统育种的欠缺ꎬ
缩短育种时间并提高育种水平ꎻ⑤实验室试验、田
间试验和野外试验并重ꎬ优化试验设计和数据分

析方法ꎬ使植物抗旱研究的环境更接近自然状态ꎬ
并提高所测数据的精准度和说服力ꎻ⑥运用转基

因技术并关注微生物与植物的互作ꎬ选育抗旱、高
产和稳产的作物新品种ꎬ进而将植物抗旱研究应

用到现代农业生产实际中ꎮ
此外ꎬ植物的干旱胁迫响应机制一直是国内

外的研究热点ꎮ 已有研究大多集中于干旱前后植

物的表型和生理测定ꎬ即对生理生化的响应机制

研究较为常见ꎬ而对其分子响应机制探究尚浅ꎬ包
括抗旱基因表达调控、蛋白互作机理和信号转导

途径等ꎮ 需借助基因芯片、基因沉默和酵母双杂

交等分子生物学技术等鉴定更多抗旱基因ꎬ探究

其表达模式并筛选其上下游蛋白ꎮ 全面开展植物

表型、生理和抗旱分子机制研究将是未来相关研

究的发展方向ꎬ这些都将为探明植物干旱响应分

子机制、分子遗传育种和农业可持续发展等工作

提供理论参考ꎮ
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