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摘　要：利用已知的大麦犖犆犈犇基因（ｄｂｊ｜ＢＡＦ０２８３７．１）保守区域设计引物，在野生一粒小麦、硬粒小麦、野

生二粒小麦、普通小麦和粗山羊草中分别扩增出长度为７８２、７８２、７８２、７８３、７８３ｂｐ的目的片断，生物信息学分

析结果表明，均含有一个开放阅读框，编码２４２个氨基酸残基组成的蛋白，具有典型的９顺式新黄素加双氧

酶蛋白的结构域。同源性比对结果表明，普通小麦与大麦的犖犆犈犇序列具有高度同源性（９７％）；普通小麦及

其近缘种在该区内犖犆犈犇基因片段的同源性在９５％以上。半定量ＲＴＰＣＲ表达分析表明，犖犆犈犇基因参与

了普通小麦及其近缘种对非生物胁迫高渗、高盐的应答反应，但在不同物种或胁迫处理下的表达模式不同，其

中粗山羊草和普通小麦在高渗和高盐胁迫下分别表现出了较快的应答反应。

关键词：普通小麦；９顺式环氧类胡萝卜素双加氧合酶；基因克隆；序列比较；表达分析

中图分类号：Ｓ５１２．１＋１　　　　文献标识码：Ａ　　　　　文章编号：１００４１３８９（２０１０）０６００５５０５

犆犾狅狀犻狀犵犪狀犱犈狓狆狉犲狊狊犻狅狀狅犳犪犖犆犈犇犌犲狀犲犻狀犠犺犲犪狋犪狀犱犐狋狊犚犲犾犪狋犻狏犲犛狆犲犮犻犲狊

ＬＩＫａｎｇ
１，ＮＩＥＸｉａｏｊｕｎ１，ＦＡＮＧＧｕｉｙｉｎｇ１，ＷＡＮＧＬｅ１，ＹＵＥＨｕａ１，

ＳＨＥＫｕｉｊｕｎ
１ａｎｄＳＯＮＧＷｅｉｎｉｎｇ

１，２

（１．ＣｏｌｌｅｇｅｏｆＡｇｒｏｎｏｍｙ，ＮｏｒｔｈｗｅｓｔＡ＆ＦＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，ＹａｎｇｌｉｎｇＳｈａａｎｘｉ　７１２１００，Ｃｈｉｎａ；２．Ｋｅｙ

ＬａｂｏｒａｔｏｒｙｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙｏｆＳｈａａｎｘｉＰｒｏｖｉｎｃｅ，ＹａｎｇｌｉｎｇＳｈａａｎｘｉ　７１２１００，Ｃｈｉｎａ）

犃犫狊狋狉犪犮狋：Ａｐａｉｒｏｆｓｐｅｃｉｆｉｃｄｅｇｅｎｅｒａｔｅｐｒｉｍｅｒｓｗａｓｄｅｓｉｇｎｅｄｆｒｏｍｔｈｅｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｖｅｄｏｍａｉｎｏｆ犖犆犈犇

ｉｎ犎狅狉犱犲狌犿狏狌犾犵犪狉犲，犗狉狔狕犪狊犪狋犻狏犪，ａｎｄ犣犲犪犿犪狔狊ｔｏａｍｐｌｉｆｙｔｈｅ犖犆犈犇ｇｅｎｅ．７８２，７８２，７８２，７８３，ａｎｄ

７８３ｂｐｆｒａｇｍｅｎｔｓｗｅｒｅａｍｐｌｉｆｉｅｄｆｒｏｍ犜狉犻狋犻犮狌犿犫狅犲狅狋犻犮狌犿，犜狉犻狋犻犮狌犿犱犻犮狅犮犮狅犻犱犲狊，犜狉犻狋犻犮狌犿犱狌狉狌犿，

犜狉犻狋犻犮狌犿犪犲狊狋犻狏狌犿，ａｎｄ犃犲犵犻犾狅狆狊狋犪狌狊犮犺犻犻，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ｔｈｅｉｓｏｌａｔｅｄｆｒａｇｍｅｎｔｓｗｅｒｅｃｌｏｎｅｄａｎｄ

ｓｅｑｕｅ犖犆犈犇，ａｎｄ２４２ａｍｉｎｏａｃｉｄｒｅｓｉｄｕｅｓｅｎｃｏｄｅｄｂｙｔｈｅｌｏｎｇｅｓｔｏｐｅｎｒｅａｄｉｎｇｆｒａｍｅ（ＯＦＲ）ｉｎａｌｌ

ｗｅｒｅｈｉｇｈｌｙｈｏｍｏｌｏｇｉｃａｌｗｉｔｈｔｈｅｃｏｎｓｅｒｖｅｄｄｏｍａｉｎｏｆ９ｃｉｓｅｐｏｘｙｃａｒｏｔｅｎｏｉｄｄｉｏｘｙｇｅｎａｓｅ（犖犆犈犇），

ｗｈｉｃｈｃｏｎｆｉｒｍｅｄｔｈａｔｔｈｅｉｓｏｌａｔｅｄｆｒａｇｍｅｎｔｗａｓｔｈｅｐｒｏｄｕｃｔｏｆ犖犆犈犇ｇｅｎｅ．Ｃｏｍｐａｒｅｄｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｅ

ｑｕｅｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｓｅｆｉｖｅｍａｔｅｒｉａｌｓ，ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｔｈｅｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓｏｆｅａｃｈｓｅｑｕｅｎｃｅｈｉｇｈｅｒ

ｔｈａｎ９５％．ＲｅａｌｔｉｍｅｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅＰＣＲｗａｓｐｅｒｆｏｒｍｅｄｔｏｒｅｖｅａｌｔｈａｔ犖犆犈犇ｗａｓｕｐｒｅｇｕｌａｔｅｄｉｎａｂｉｏｔｉｃ

ｓｔｒｅｓｓ（ｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎｔｒｅａｔｍｅｎｔａｎｄＮａＣｌｔｒｅａｔｍｅｎｔ）．犃犲犵犻犾狅狆狊狋犪狌狊犮犺犻犻ａｎｄ犜狉犻狋犻犮狌犿犪犲狊狋犻狏狌犿Ｌ．ｄｅｍ

ｏｎｓｔｒａｔｅｄｆａｓｔｅｒｒｅｓｐｏｎｓｅｒｅａｃｔｉｏｎｕｎｄｅｒｈｙｐｅｒｏｓｍｏｔｉｃａｎｄｈｉｇｈｓａｌｔｓｔｒｅｓｓｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

犓犲狔狑狅狉犱狊：Ｗｈｅａｔ；９ｃｉｓｅｐｏｘｙｃａｒｏｔｅｎｏｉｄｄｉｏｘｙｇｅｎａｓｅ（犖犆犈犇）；Ｇｅｎｅｃｌｏｎｉｎｇ；Ｓｅｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎｍｅｎｔ；

Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓ

　　脱落酸（ａｂｓｃｉｓｉｃａｃｉｄ，ＡＢＡ）是一种非常重要

的植物激素，它在植物的生长发育、气孔调节和对

外界恶劣环境的反应中都起着极其重要的作

用［１２］。植物对干旱、寒冷和盐碱的适应是通过一

系列由依赖 ＡＢＡ和非依赖 ＡＢＡ的信号调节系

统而达到的。所以研究ＡＢＡ的生物合成和信号
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调节是从分子生物学水平上了解植物抗旱、抗寒

和抗盐碱遗传机制的重要途径［３５］。９顺式环氧

类胡 萝 卜 素 双 加 氧 酶 （９ｃｉｓｅｐｏｘｙｃａｒｏｔｅｎｏｉｄ

ｄｉｏｘｙｇｅｎａｓｅ，ＮＣＥＤ）催化的氧化裂解反应是

ＡＢＡ生物合成途径中的关键步骤
［６７］。第一个

犖犆犈犇基因首先从玉米（犣犲犪犿犪狔狊）中被克隆出

来［６，８］，随后在其他植物中也克隆到了犖犆犈犇 基

因，例如番茄［９］、菜豆 ［７］、豇豆 ［１０］等。近年来，在

其他植物如玉米、大豆和拟南芥等中，犖犆犈犇 被

证实是干旱胁迫诱导的，而将犖犆犈犇基因转化拟

南芥和烟草后，提高了转基因植株内源 ＡＢＡ含

量和耐旱性［１１１２］。上述结果综合表明，犖犆犈犇 基

因在提高植物抗逆性方面具有良好的应用前景。

野生一粒小麦、硬粒小麦、野生二粒小麦和粗

山羊草作为小麦的近缘物种，是普通小麦遗传改

良的重要基因资源，但是目前，在小麦及其近缘种

基因组中，所有 ＡＢＡ生物合成体系各种酶的基

因都还没有被克隆，因而弄清犖犆犈犇基因在普通

小麦及其近缘种中的分布情况及表达模式对普通

小麦的抗逆性改良有着十分重要的作用。本研究

以普通小麦及其近缘种为材料对ＡＢＡ合成过程

中的重要基因犖犆犈犇基因进行克隆及序列分析，

并对其进行半定量 ＲＴＰＣＲ表达研究，旨在为

ＡＢＡ合成的分子机制研究和麦类作物抗逆的分

子机理的揭示奠定基础。

１　材料与方法

１．１　材料及犇犖犃提取

野生一粒小麦（犜狉犻狋犻犮狌犿犫狅犲狅狋犻犮狌犿 犅狅犻狊狊）

Ｌ２５、粗山羊草（犃犲犵犻犾狅狆狊狋犪狌狊犮犺犻犻）由西北农林科

技大学农学院标本区提供。硬粒小麦（犜狉犻狋犻犮狌犿

犱狌狉狌犿）Ｊｏｐｐａ、野生二粒小麦（犜狉犻狋犻犮狌犿犱犻犮狅犮

犮狅犻犱犲狊）ＭｔＨｅｍｏｎ、普通小麦（犜狉犻狋犻犮狌犿犪犲狊狋犻狏狌犿

Ｌ）品种中国春均由陕西省农业分子生物学重点

实验室保存。

取１～２周龄的硬粒小麦、野生一粒小麦、普

通小麦品种中国春、野生二粒小麦、粗山羊草幼

叶，用ＣＴＡＢ提取法提取基因组ＤＮＡ。

１．２　目的基因的克隆

根据大麦（Ｕ９５９５３．１）、水稻（ＡＰ００８２１８．１）、

玉米（Ｕ９５９５３．１）犖犆犈犇 基因的保守区序列，用

ＰｒｉｍｅｒＰｒｅｍｉｅｒ５．０软件设计引物：犖犆犈犇Ｐｒｉｍ

ｅｒ１：５′ｇｃａｔｃｃｃｇｃｃｃｔｔｃａｔｃａａｃ３′；犖犆犈犇Ｐｒｉｍｅｒ２：

５′ｃｇｔｃｃａｃｃｃａｃａｔｃａｔｃｔｃｃ３′。

内参基因１８Ｓ的引物序列：１８ＳＦ：５′ｇａｇｔａｔｇ

ｇｔｃｇｃａａｇｇｃｔｇａａａ３′；１８ＳＲ：５′ｃａｇａｃａａａｔｃｇｃｔｃｃａｃ

ｃａａｃ３′。

ＰＣＲ反应体系：１０×ＰＣＲｂｕｆｆｅｒ２．０μＬ，２．５

ｍｍｏｌ／ＬｄＮＴＰ１．６μＬ，２５ｍｍｏｌ／Ｌ ＭｇＣｌ２１．５

μＬ，１０μｍｏｌ／Ｌ引物各０．５μＬ，５Ｕ／μＬ犜犪狇聚合

酶０．２μＬ，１００ｎｇ／μＬＤＮＡ 模板０．５μＬ，加

ｄｄＨ２Ｏ 至２０μＬ。扩增程序为：９４℃预变性３

ｍｉｎ，然后以９４℃变性４０ｓ，６０℃复性４０ｓ，７２℃

延伸９０ｓ进行３５个循环，最后于７２℃延伸１０

ｍｉｎ。

琼脂糖凝胶电泳检测后，回收目的片段条带

并克隆至ｐＭＤ１８载体（ＴＡＫＡＲＡ，Ｊａｐａｎ），挑取

阳性克隆提取质粒，送至上海生工生物工程技术

服务有限公司进行测序。

１．３　序列的生物信息学分析

将所得的普通小麦及其近缘种的序列在

Ｇｅｎｅｂａｎｋ中进行同源性搜索，利用ＩｎｔｅｒＰｒｏＳｃａｎ

在线分析软件预测所获序列的结构域（ｈｔｔｐ：／／

ｗｗｗ．ｅｂｉ．ａｃ．ｕｋ／ＩｎｔｅｒＰｒｏＳｃａｎ／ｉｎｄｅｘ．ｈｔｍｌ）。采

用 ＭＥＧＡ４．０软件对普通小麦及其近缘种的

犖犆犈犇基因序列和其他植物的犖犆犈犇 基因进行

多序列比对并通过Ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ方法构建系

统进化树。

１．４　犖犆犈犇基因半定量犚犜犘犆犚表达分析

将中国春和其他材料的种子置于垫有湿润滤

纸的培养皿中，４℃条件下萌发，待种子发芽后再

移栽到盛有基质的营养钵中。待幼苗长至２周龄

时进行胁迫处理，处理方式包括对幼苗进行自然

脱水处理和用２００ｍｍｏｌ／Ｌ的 ＮａＣｌ溶液对幼苗

进行渗透胁迫，在处理后０，１，３，６，１２ｈ分别取

样，参照Ｂｉｚｏｌ试剂盒说明书（Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ，ＵＳＡ）

提取总ＲＮＡ。

在各处理总ＲＮＡ浓度相对一致的条件下，

通过预试验确定ＰＣＲ扩增反应的循环数。以各

处理及对照在各时间点的幼苗叶片总ＲＮＡ为模

板，用 ＭＡＭＶ反转录酶合成ｃＤＮＡ第一链，再

以ｃＤＮＡ为模板，并以１８ＳｒＲＮＡ 作为内参基

因，用犖犆犈犇Ｐｒｉｍｅｒ１、犖犆犈犇Ｐｒｉｍｅｒ２和内参基

因引物进行ＲＴＰＣＲ扩增，扩增程序为９４℃预变

性３ｍｉｎ，然后以９４℃变性４０ｓ，６０℃复性４０ｓ，

７２℃延伸９０ｓ进行３５个循环，最后于７２℃延伸

１０ｍｉｎ。取适量的扩增产物于０．０１ｇ／ｍＬ琼脂

糖凝胶电泳上检测扩增结果。
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２　结果与分析

２．１　小麦及其近缘种犖犆犈犇基因克隆及序列分析

利用犖犆犈犇Ｐｒｉｍｅｒ１和 犖犆犈犇Ｐｒｉｍｅｒ２对

野生一粒小麦、硬粒小麦、野生二粒小麦、粗山羊

草和普通小麦品种中国春的基因组 ＤＮＡ 进行

ＰＣＲ扩增得到了一条８００ｂｐ左右的目的片段（图

１），与预期结果一致。克隆阳性片段并送至上海

生工生物工程技术服务有限公司测序，分别得到

了７８２、７８２、７８２、７８３、７８３ｂｐ的ＤＮＡ序列片段。

将测序得到的５个核酸序列运用ＭＥＧＡ４．０软件

进行序列比对（图２）。结果表明，普通小麦、野生

一粒小麦、硬粒小麦、野生二粒小麦、粗山羊草在

　　Ｍ．ＤＬ２０００１．野生一粒小麦 犜狉犻狋犻犮狌犿犫狅犲狅狋犻犮狌犿２．硬粒小

麦犜狉犻狋犻犮狌犿犱狌狉狌犿３．野生二粒小麦犜狉犻狋犻犮狌犿犱犻犮狅犮犮狅犻犱犲狊４．粗

山羊草犃犲犵犻犾狅狆狊狋犪狌狊犮犺犻５．普通小麦犜狉犻狋犻犮狌犿犪犲狊狋犻狏狌犿Ｌ．

图１　犖犆犈犇基因的犇犖犃扩增结果

犉犻犵．１　犌犲狀犲犪犿狆犾犻犳犻犮犪狋犻狅狀狉犲狊狌犾狋狊狅犳犖犆犈犇

　　１．硬粒小麦犜狉犻狋犻犮狌犿犱狌狉狌犿；２．野生一粒小麦 犜狉犻狋犻犮狌犿犫狅犲狅狋犻犮狌犿；３．野生二粒小麦犜狉犻狋犻犮狌犿犱犻犮狅犮犮狅犻犱犲狊；４．粗山羊草 犃犲犵犻犾狅狆狊

狋犪狌狊犮犺犻；５．普通小麦犜狉犻狋犻犮狌犿犪犲狊狋犻狏狌犿Ｌ．

图２　普通小麦及其近缘种犖犆犈犇基因的核苷酸序列比较（划线部分为引物序列）

犉犻犵．２　犆狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅狀狋犺犲狀狌犮犾犲狅狋犻犱犲狊犲狇狌犲狀犮犲狊狅犳犖犆犈犇犵犲狀犲狊犫犲狋狑犲犲狀犮狅犿犿狅狀

狑犺犲犪狋犪狀犱犻狋狊狉犲犾犪狋犻狏犲狊狆犲犮犻犲狊（狋犺犲狌狀犱犲狉犾犻狀犲犱犻狊狆狉犻犿犲狉狊犲狇狌犲狀犮犲）
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该基因片段的同源性均在９５％以上，只有个别碱

基的差异，说明在麦类作物中该基因片段具有高

度保守性。

　　将所克隆到的普通小麦品种中国春核酸序列

信息输入到ＧｅｎＢａｎｋ中进行ＴＢＬＡＳＴＮ同源核

酸序列搜索，共检索到９３条同源序列，其中与大

麦犖犆犈犇核酸序列同源性最高，达到了９７％（表

１），与水稻的同源性达到了９０％；同时，应用ＮＣ

ＢＩ的ＢＬＡＳＴ在线分析工具和ＩｎｔｅｒＰｒｏＳｃａｎ对五

个基因片段的结构域预测，结果表明，该片段编码

的２４２个氨基酸序列具有典型的９顺式新黄素

加双氧酶蛋白的结构［１４］。由上可以证实所获得

的五个ＤＮＡ序列分别是硬粒小麦、野生一粒小

麦、普通小麦、野生二粒小麦、粗山羊草的９顺式

新黄素加双氧酶基因的部分序列。

表１　普通小麦品种中国春犖犆犈犇基因核甘酸序列与部分其他植物犖犆犈犇 基因的同源性比较

犜犪犫犾犲１　犎狅犿狅犾狅犵狔狅犳犖犆犈犇狀狌犮犾犲狅狋犻犱犲狊犲狇狌犲狀犮犲狅犳犮狅犿犿狅狀狑犺犲犪狋犮狌犾狋犻狏犪狉犆犺犻狀犪犛狆狉犻狀犵狑犻狋犺狅狋犺犲狉狆犾犪狀狋狊

基因登录号

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ

物种

Ｓｐｅｃｉｅｓ

碱基同源性／％
Ｔｈｅｒａｔｅｏｆ

ｉｄｅｎｔｉｔｉｅｓＩｄｅｎｔｉｔｉｅｓ

同源碱基数

Ｉｄｅｎｔｉｃａｌｂａｓｅ
ｐａｉｒｓＩｄｅｎｔｉｔｉｅｓ

期望值

Ｅｖａｌｕｅ

ＡＢ２３９２９７．１ 大麦犎狅狉犱犲狌犿狏狌犾犵犪狉犲 ９７ ７８２ ０

ＡＹ８３８９０１．１ 水稻犗狉狔狕犪狊犪狋犻狏犪 ９０ ７７８ ０

Ｕ９５９５３．１ 玉米犣犲犪犿犪狔狊 ８７ ６９５ ０

ＡＹ８３８９００．１ 南西文心兰犗狀犮犻犱犻狌犿ＧｏｗｅｒＲａｍｓｅｙ ７７ ５５３ ４ｅ１０５

ＤＱ０６２１５０．３ 柱花草犛狋狔犾狅狊犪狀狋犺犲狊犵狌犻犪狀犲狀狊犻狊 ７５ ５１３ １ｅ７４

ＤＱ１７３５３５．１ 风花茶犚狌犿犲狓狆犪犾狌狊狋狉犻狊 ７８ ３４０ １ｅ７０

ＡＹ９７４８０８．１ 短柱头菟丝子犆狌狊犮狌狋犪狉犲犳犾犲狓犪 ７４ ５８０ ７ｅ６８

ＡＹ９７４８０６．１ 菜豆犘犺犪狊犲狅犾狌狊狏狌犾犵犪狉犻狊 ７３ ５６８ ４ｅ８６

图３　普通小麦及其近缘种在不同胁迫下叶片中犖犆犈犇基因表达的犚犜犘犆犚分析

犉犻犵．３　犖犆犈犇狋狉犪狀狊犮狉犻狆狋犻狀狋犺犲犾犲犪犳狊狅犳犳犻狏犲狊狆犲犮犻犲狊狌狀犱犲狉犱犲犺狔犱狉犪狋犲犪狀犱狊犪犾狋狊狋狉犲狊狊狋狉犲犪狋犿犲狀狋狊

２．２　非生物胁迫条件下犖犆犈犇 基因的半定量

犚犜犘犆犚

为了验证本研究克隆的犖犆犈犇 基因在非生

物胁迫下，不同物种间的表达差异，将普通小麦及

其近缘种进行脱水和盐胁迫处理，测定基因的相

对表达量。试验结果初步表明，幼苗期普通小麦

及其近缘种在没有受非生物胁迫的条件下

犖犆犈犇基因只有少量或者几乎不表达，但是随着

逆境处理时间的增加其表达量明显增加（图３），

但不同物种或胁迫处理下的表达模式不同。在脱

水处理条件下，随着时间的延长犖犆犈犇表达量明

显上升，在处理后的６ｈ几个物种犖犆犈犇基因的

表达量都达到了最高，在处理后的１２ｈ，几个物

种的表达量都有下降的趋势，但是相比之下，粗山

羊草在处理后１ｈ犖犆犈犇 基因表达量就明显上

升。而在ＮａＣｌ盐胁迫下，除野生二粒小麦外该

基因的表达量均在１２ｈ处达到最高，其中普通小

麦品种中国春在处理后的１ｈ犖犆犈犇就出现了较
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高的表达量。这说明在不同处理的胁迫下，小麦

及其近缘种的表达模式是不同的，其中粗山羊草

在应对脱水胁迫时能够快速反应，而在盐胁迫时

普通小麦则表现出了强烈的响应能力。

３　讨 论

本试验首次从野生一粒小麦、硬粒小麦、野生

二粒小麦、普通小麦和粗山羊草中克隆到了

犖犆犈犇基因的片断，包含一个开放阅读框，编码

由２４２个氨基酸残基组成的蛋白，具有典型的９

顺式新黄素加双氧酶蛋白的结构域。

犖犆犈犇基因在拟南芥中为一个多基因家族，

其中犃狋犖犆犈犇３受干旱胁迫的诱导，对干旱胁迫

下ＡＢＡ的合成起关键作用。融合蛋白的酶活性

测定表明犃狋犖犆犈犇３编码的是有活性的 ＮＣＥＤ

蛋白［１３］。根据 ＮＣＢＩ上的同源检索结果，Ａｔ

ＮＣＥＤ３蛋白与其余３个具有 ＮＣＥＤ酶活性的

ＡｔＮＣＥＤ２、ＡｔＮＣＥＤ６和 ＡｔＮＣＥＤ９的氨基酸同

源性分别为６８％，５８％和７１％。本研究克隆到的

普通小麦及其近缘种犖犆犈犇 基因片段之间的同

源性都在９５％以上，这说明在普通小麦中的

犖犆犈犇基因可能以单基因形式存在，并且其在普

通小麦及其近缘种中具有高度的保守性。

前人研究结果表明，犖犆犈犇 基因在非生物胁

迫下大量表达，并调控内源ＡＢＡ的合成
［１３１４］，但

是其在不同胁迫或不同物种间的表达模式是不相

同的［１１，１６］。本研究结果表明，普通小麦及其近缘

种犖犆犈犇基因在正常条件下表达量很低或几乎

不表达，但在逆境条件下的表达量明显增强，脱水

胁迫和盐胁迫都能够强烈诱导该基因的表达，说

明了犖犆犈犇基因参与了麦类作物的非生物胁迫

应答反应，这与前人的研究结果是一致的。同时，

在非生物胁迫条件下普通小麦及其近缘种之间

犖犆犈犇基因的表达量具有明显差异，说明不同麦

类材料对逆境的响应能力是不同的，小麦及其近

缘种间犖犆犈犇基因的诱导表达和调控还是存在

一定差异，这就为普通小麦的抗逆性育种提供了

一定的理论依据。

抗逆基因分离及其在品种改良上的应用是小

麦抗逆育种的研究热点，本研究克隆并分析了普

通小麦及其近缘种犖犆犈犇基因的片段，并证实了

犖犆犈犇 基因参与了普通小麦及其近缘种的非生

物胁迫应答反应，为进一步研究犖犆犈犇基因的表

达调控、麦类作物的 ＡＢＡ生物合成代谢途径及

其抗逆分子机理奠定了基础。
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