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摘　 要: ＮＡＣ 转录因子在植物生长发育和逆境胁迫中具有重要作用ꎮ 然而ꎬ马缨杜鹃 ＲｄＮＡＣ７２ 基因是否参

与调控高温胁迫响应的分子机制尚未见报道ꎮ 为研究 ＲｄＮＡＣ７２ 基因与高温胁迫的相关性及其潜在的调控

机制ꎬ该研究对马缨杜鹃 ＲｄＮＡＣ７２ 基因 ＣＤＳ 序列进行引物设计ꎬ通过 ＰＣＲ 技术克隆 ＲｄＮＡＣ７２ 基因全长编

码序列ꎬ通过生物信息学方法对基因的结构、功能和蛋白理化性质等进行分析和预测ꎬ并利用实时荧光定量

ＰＣＲ(ＲＴ￣ｑＰＣＲ)对该基因在高温胁迫下的时空表达特征及在脱落酸(ＡＢＡ)胁迫下的表达模式进行分析ꎮ
结果表明:(１)该基因全长 １ ００５ ｂｐꎬ编码 ３３４ 个氨基酸ꎬ相对分子量为 ３７. ４１５ ｋＤａꎮ 亚细胞定位显示

ＲｄＮＡＣ７２ 蛋白定位于细胞核ꎮ (２)多序列比对及系统发育分析表明ꎬＲｄＮＡＣ７２ 与圆叶杜鹃的 ＲｗＮＡＣ７２ 亲

缘关系最近ꎬ顺式作用元件分析发现该基因启动子区具有参与激素、光响应、厌氧响应、低温和热应激响应

元件ꎮ (３)高温胁迫可诱导 ＲｄＮＡＣ７２ 表达且具有时空表达特异性ꎮ 高温胁迫处理 ３ ｄ 时叶片中的 ＲｄＮＡＣ７２
相对表达量显著上调了 ３１.１６ 倍ꎬ但根和茎中该基因没有显著变化ꎻ高温胁迫处理 ６ ｄ 时ꎬ根、茎、叶中的

ＲｄＮＡＣ７２ 相对表达量均显著上调ꎮ 其中ꎬ叶中的最高ꎬ显著上调了 ６１.５６ 倍ꎻ其次是茎中ꎬ显著上调了 ５０.１４
倍ꎻ根中则显著上调了 １７. ４２ 倍ꎮ 此外ꎬ还发现 ＡＢＡ 可诱导 ＲｄＮＡＣ７２ 表达ꎮ ( ４) ＲＴ￣ｑＰＣＲ 结果显示ꎬ
ＲｄＨＳＰ１７.２ 与 ＲｄＮＡＣ７２ 基因有协同的表达模式ꎬ并且 ＲｄＨＳＰ１７. ２ 启动子区含有多个 ＮＡＣ 识别基序

ＣＡＴＧＴＧ 和核心结合序列 ＣＡＣＧꎬ推测 ＲｄＨＳＰ１７.２ 可能是 ＲｄＮＡＣ７２ 转录因子的下游靶基因ꎮ 该研究丰富了

逆境胁迫下 ＮＡＣ 转录因子的生物学功能ꎬ并为今后该植物的遗传育种提供了依据ꎮ
关键词: 马缨杜鹃ꎬ ＲｄＮＡＣ７２ꎬ 基因克隆ꎬ 亚细胞定位ꎬ 表达分析ꎬ 高温胁迫
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ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ｔｈｅ ＲｄＮＡＣ７２ ｇｅｎｅ ｉｎ Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｄｅｌａｖａｙｉ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｍａｉｎｓ
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ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ. Ｓｕｂｓｅｑｕｅｎｔｌｙꎬ ｔｈｅ ｇｅｎｅ􀆳ｓ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｆｕｎｃｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ａｎｄ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ
ｕｓｉｎｇ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ｍｅｔｈｏｄ. Ｔｈｅ ｓｐａｔｉａｌ ａｎｄ ｔｅｍｐｏｒａｌ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｅ ＲｄＮＡＣ７２ ｇｅｎｅ ｕｎｄｅｒ ｈｅａｔ ｓｔｒｅｓｓ
ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ｕｎｄｅｒ ＡＢＡ ｓｔｒｅｓｓ ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ｕｓｉｎｇ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ＰＣＲ(ＲＴ￣ｑＰＣＲ). Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ
ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: (１) Ｔｈｅ ＲｄＮＡＣ７２ ｇｅｎｅ ｈａｄ ａ ｆｕｌｌ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ １ ００５ ｂｐꎬ ｅｎｃｏｄｉｎｇ ３３４ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ｗｉｔｈ ａ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ ３７. ４１５ ｋＤａ. Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ＲｄＮＡＣ７２ ｐｒｏｔｅｉｎ ｗａｓ ｌｏｃａｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ
ｎｕｃｌｅｕｓ. (２) Ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ＲｄＮＡＣ７２ ｗａｓ ｍｏｓｔ ｃｌｏｓｅｌｙ
ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ＲｗＮＡＣ７２ ｉｎ Ｒ. ｗｉｌｌｉａｍｓｉａｎｕｍ. Ａｄｄｉｔｉｏｎａｌｌｙꎬ ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ
ｅｌｅｍｅｎｔｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｈｏｒｍｏｎｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅꎬ ｌｉｇｈｔ ｒｅｓｐｏｎｓｅꎬ ａｎａｅｒｏｂｉｃ ｒｅｓｐｏｎｓｅꎬ ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅꎬ ａｎｄ ｈｅａｔ
ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅ. (３) Ｈｉｇｈ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｔｒｅｓｓ ｃｏｕｌｄ ｉｎｄｕｃｅ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＲｄＮＡＣ７２ꎬ ｅｘｈｉｂｉｔｉｎｇ ｔｅｍｐｏｒａｌ ａｎｄ ｓｐａｔｉａｌ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙ. Ａｆｔｅｒ ｔｈｒｅｅ ｄａｙｓ ｏｆ ｈｉｇｈ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｔｒｅｓｓ ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎬ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｔｈｅ ＲｄＮＡＣ７２
ｇｅｎｅ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｕｐｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｂｙ ３１. １６￣ｆｏｌｄꎻ ｗｈｉｌｅ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｈａｎｇｅ ｗａｓ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ｒｏｏｔｓ ａｎｄ
ｓｔｅｍｓ. Ａｆｔｅｒ ｓｉｘ ｄａｙｓ ｏｆ ｈｉｇｈ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｔｒｅｓｓ ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎬ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ＲｄＮＡＣ７２ ｒｏｏｔｓꎬ ｓｔｅｍｓꎬ ａｎｄ
ｌｅａｖｅｓ ｗｅｒｅ ａｌｌ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｕｐｒｅｇｕｌａｔｅｄꎬ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ (６１.５６￣ｆｏｌｄ)ꎬ ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ ｓｔｅｍｓ (５０.１４￣
ｆｏｌｄ)ꎬ ａｎｄ ｒｏｏｔｓ (１７.４２￣ｆｏｌｄ). Ａｄｄｉｔｉｏｎａｌｌｙꎬ ｉｔ ｗａｓ ｆｏｕｎｄ ｔｈａｔ ＡＢＡ ｃｏｕｌｄ ｉｎｄｕｃｅ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＲｄＮＡＣ７２. (４) ＲＴ￣
ｑＰＣＲ ａｎａｌｙｓｉｓ ｄｅｍｏｎｓｔｒａｔｅｄ ａ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ＲｄＨＳＰ１７. ２ ａｎｄ ＲｄＮＡＣ７２ ｗｉｔｈ ＲｄＨＳＰ１７. ２
ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ＮＡＣ ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ ｍｏｔｉｆｓ (ＣＡＴＧＴＧ) ａｎｄ ｃｏｒｅ ｂｉｎｄｉｎｇ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ (ＣＡＣＧ) ｉｎ ｉｔｓ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｒｅｇｉｏｎꎬ
ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ＲｄＮＡＣ７２ ｍａｙ ｂｅ ａ ｄｏｗｎｓｔｒｅａｍ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅ ｏｆ ＲｄＮＡＣ７２. Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅꎬ ｔｈｅ ＲｄＮＡＣ７２ꎬ ａ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ
ｆａｃｔｏｒꎬ ｌｏｃａｌｉｚｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｎｕｃｌｅｕｓꎬ ｒｅｓｐｏｎｄｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｔｏ ｈｉｇｈ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｎｄ ＡＢＡꎬ ｐｏｔｅｎｔｉａｌｌｙ ａｃｔｉｖａｔｉｎｇ ｔｈｅ
ＲｄＨＳＰ１７.２ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｔｏ ｃｏｎｆｅｒ ｈｅａｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ. Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｅｎｒｉｃｈｅｓ ｔｈｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ＮＡＣ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ
ｆａｃｔｏｒｓꎬ ａｎｄ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ｔｈｅ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｆｏｒ ｔｈｅ ｆｕｔｕｒｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎｄ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｏｆ ｔｈｉｓ ｐｌａｎｔ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｄｅｌａｖａｙｉꎬ ＲｄＮＡＣ７２ꎬ ｇｅｎｅ ｃｌｏｎｉｎｇꎬ ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎꎬ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ｈｉｇｈ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｔｒｅｓｓ

　 　 高温一直是植物生长的限制因素之一ꎬ随着

高温、干旱等极端天气频繁出现ꎬ植物遭遇高温不

利环境的概率逐渐增大ꎮ 因此ꎬ适应高温已成为

越来越多植物的选择ꎮ 高温严重影响植物生长发

育ꎬ甚至导致植物死亡ꎬ造成作物减产或绝收ꎮ 高

温胁迫会使植物形态发生变化、气孔关闭、光合作

用下降、花朵败育ꎬ体内水分关系、细胞膜热稳定

性、次生代谢、激素平衡ꎬ以及抗氧化系统等重要

信号与代谢过程也会发生变化ꎬ严重干扰植物的

正常生长发育和繁殖(Ｕｌ Ｈａｓｓａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎮ 杜

鹃花属 (Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ)植物种类繁多ꎬ大小不一ꎬ
形态各异ꎬ各种植物的花的大小、形状、颜色也不

同ꎬ不仅有较高观赏价值ꎬ还具有很好的药用价值

和食用价值ꎮ 杜鹃花被认为是一种著名的园艺植

物ꎬ很多杜鹃花在生态旅游中发挥作用ꎬ如照白杜

鹃(Ｒ. ｍｉｃｒａｎｔｈｕｍ)、兴安杜鹃(Ｒ. ｄａｕｒｉｃｕｍ)、树形

杜 鹃 ( Ｒ. ａｒｂｏｒｅｕｍ ) 等 ( Ｍａｏ ＆ Ｇｏｇｏｉꎬ ２０１２ꎻ
Ｂｈａｎｄａｒｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻＬｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ 越来越多

的杜鹃花被用于景观美化和城市绿化(Ｇｕｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２２)ꎮ 马缨杜鹃(Ｒ. ｄｅｌａｖａｙｉ)ꎬ又名马缨花、密筒

花、红山花、麻力光、苍山杜鹃ꎬ原产于中国ꎬ属于

杜鹃花属常绿杜鹃亚属植物ꎮ 该杜鹃生长海拔范

围为 １ ２００ ~ ３ ２００ ｍꎬ通常为常绿灌木至乔木ꎬ花
色为鲜艳的国旗红ꎬ是杜鹃花中的佼佼者ꎬ在国际

花卉市场上享有盛誉ꎬ被称为“花中之王”ꎮ 马缨

杜鹃不仅具有较高的观赏价值和药用价值ꎬ还具

０８６１ 广　 西　 植　 物 ４５ 卷



有生态价值、食用价值和文化价值ꎮ 但是ꎬ它对生

态环境要求较严ꎬ温度是限制其向低海拔及高温

地区引种的关键限制因素之一ꎮ
ＮＡＣ 转录因子属于植物特有的转录因子之

一ꎬ 其家族成员众多ꎮ ＮＡＣ 源于 ３ 个具有 ＮＡＣ 结

构域转录因子的首字母缩写ꎬ分别是 ＮＡＭ( Ｎｏ
Ａｐｉｃａｌ Ｍｅｒｉｓｔｅｍ)、ＡＴＡＦ１ / ２(Ａｃｔｉｖａｔｉｏｎ Ｆａｃｔｏｒ １ / ２)
和 ＣＵＣ２(Ｃｕｐ￣Ｓｈａｐｅｄ Ｃｏｔｙｌｅｄｏｎ ２) ( Ｊｅｎｓｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００８)ꎮ ＮＡＣ 蛋白具有高度保守的 Ｎ 端结构域

(ＮＡＭ 结构域)和可变的 Ｃ 端转录激活结构域ꎻ其
Ｎ 端结构域进一步分为 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ 共 ５ 个子结

构域ꎬ涉及核定位、特异性识别和与下游靶基因

ＤＮＡ 的结合( Ｏｏｋａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３)ꎮ Ｃ 端是一个高

度可变的转录调控区域ꎬ具有转录激活或抑制活

性(Ｏｌｓｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５)ꎮ ＮＡＣ 转录因子不仅在植

物生长、分化、开花等生长发育过程中发挥重要作

用ꎬ在非生物胁迫响应中也具有重要角色( Ｓｈａｎｇ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ )ꎮ 研 究 发 现ꎬ 拟 南 芥 ( Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ｔｈａｌｉａｎａ)(Ｇｕａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)、水稻(Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ)
(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)、棉花 ( Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｈｉｒｓｕｔｕｍ)
(Ｍｅｈａｒｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)中的 ＮＡＣ 转录因子参与调控

植物应对高温、干旱及盐等胁迫的反应ꎬ并提高植

物的抗逆性ꎮ 此外ꎬ研究表明 ＮＡＣ７２ 基因分别在

月季 ( Ｒｏｓａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ) 盐 胁 迫 及 甘 薯 ( Ｉｐｏｍｏｅａ
ｂａｔａｔａｓ)抗旱中发挥调控作用 (张欢等ꎬ２０２０ꎻ包
颖ꎬ２０２２)ꎮ Ｚｈａｏ 等(２０１８)通过转录组分析发现ꎬ
海南杜鹃 ( Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｈａｉｎａｎｅｎｓｅ) 中的 ＮＡＣ７２
基因被热诱导表达ꎬ说明该基因可能参与了海南

杜鹃高温胁迫响应的调控ꎮ 这暗示该基因在马缨

杜鹃中也可能具有相同或相似的作用ꎮ 目前ꎬ关
于 ＮＡＣ 转录因子响应高温胁迫的报道主要集中在

拟南芥和水稻等模式植物上ꎬ而杜鹃中 ＲｄＮＡＣ７２
基因在调控高温胁迫中的功能和作用机制的研究

较少ꎮ 马缨杜鹃作为一种拥有巨大潜能的观赏乔

木ꎬ对其进行高温胁迫研究有助于提升其观赏价

值和经济价值ꎮ 因此ꎬ研究马缨杜鹃高温胁迫响

应的 ＮＡＣ 转录因子可为其进一步的遗传育种提供

一定的依据ꎮ
本研究基于前期对马缨杜鹃 ＲｄＮＡＣ７２ 基因进

行生物信息学分析ꎬ以两年生马缨杜鹃叶片为原

材料ꎬ提取该物种基因组 ＤＮＡꎬ并使用 ＰＣＲ 克隆

目的基因的全长编码区( ｃｏｄｉｎｇ ｓｅｑｕｅｎｃｅꎬ ＣＤＳ) ꎬ
再利用 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 实验对高温胁迫处理下马缨杜鹃

根、茎、叶等组织中 ＲｄＮＡＣ７２ 基因的表达模式进行

分析ꎬ 拟 探 讨 如 下 问 题: ( １ ) 通 过 马 缨 杜 鹃

ＲｄＮＡＣ７２ 蛋白的理化性质及其与其他物种 ＮＡＣ
蛋白家族之间的亲缘进化关系ꎬ分析 ＲｄＮＡＣ７２ 基

因在高温胁迫响应中的潜在功能ꎬ并明确其在细

胞中发挥作用的位置ꎻ(２)探究马缨杜鹃经高温或

ＡＢＡ 等非生物胁迫处理后 ＲｄＮＡＣ７２ 基因的时空

表达特性ꎻ(３)分析马缨杜鹃 ＲｄＮＡＣ７２ 基因在高

温胁迫中可能具有的调控机制ꎮ 本研究可为马缨

杜鹃非生物胁迫的后续研究ꎬ如高温、干旱等提供

参考ꎬ也为进一步研究该基因在高温胁迫中的生

物学功能和潜在分子机制提供必要的依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

马缨杜鹃购自百里杜鹃风景名胜区万绿源种

苗建设有限责任公司的两年生幼苗ꎬ正常生长在

２３ ℃的温室中ꎮ 高温胁迫处理的条件为白天高温

３８ ℃ １２ ｈꎬ光照强度 ６ ０００ ｌｘꎬ夜间温度 ３０ ℃ １２
ｈꎬ连续处理 ６ ｄꎬ分别于 ０、３、６ ｄ 时取根、茎、叶ꎬ并
用液氮速冻 ３０ ｍｉｎ 后置于－８０ ℃冰箱备用ꎮ ＡＢＡ
处理参考林先玉等(２０２３)的研究ꎬ具体为马缨杜

鹃生长在条件为 ２３ ℃温室中ꎬ处理组用 １００ ｍｇ􀅰
Ｌ￣１的 ＡＢＡ 喷施叶片ꎬ每天 １ 次ꎬ对照组用纯水进

行同样的处理ꎮ 在 ６ ｄ 取其叶片组织ꎬ快速浸入液

氮中 ３０ ｍｉｎꎬ之后放入超低温冰箱中保存ꎮ
１.２ ＲｄＮＡＣ７２ 基因克隆

１.２.１ 总 ＲＮＡ 提取和 ｃＤＮＡ 第一链合成 　 将高温

胁迫处理的马缨杜鹃根、茎、叶等组织按北京华越

洋生物科技有限公司的快速通用植物 ＲＮＡ 提取

试剂盒提取总 ＲＮＡꎮ 测定浓度及凝胶电泳检验质

量后ꎬ 按 南 京 诺 维 赞 生 物 科 技 有 限 公 司 的

ＨｉＳｃｒｉｐｔＩＩＩ ＲＴ ＳｕｐｅｒＭｉｘ ｆｏｒ ｑＰＣＲ 试剂盒反转录得

到 ｃＤＮＡꎮ
１.２.２ ＲｄＮＡＣ７２ 基因克隆和测序　 以马缨杜鹃基因

组中提取的 ＣＤＳ 序列设计如下引物 ＲｄＮＡＣ７２￣Ｆ /
ＲｄＮＡＣ７２￣Ｒ(表 １)ꎮ 以马缨杜鹃叶片为材料提取总

ＲＮＡ 并反转录后ꎬ使用翌圣生物科技(上海)股份有

限公司的 ２ ×ＨｉｅｆｆＣａｎａｃｅ® ＧｏｌｄＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ 高保

真酶预混液和 ２×ＥａｓｙＴａｑ® ＰＣＲＳｕｐｅｒＭｉｘ( ＋ｄｙｅ)进
行 ＰＣＲ 实验ꎮ 胶回收使用天根生化科技(北京)
有限公司试剂盒ꎬ ｐＣＡＭＢＩＡ１３０２ 载体连接则用

１８６１９ 期 周平等: 马缨杜鹃 ＲｄＮＡＣ７２ 基因的克隆、亚细胞定位及表达分析



表 １　 ＲｄＮＡＣ７２ 基因克隆及 ＰＣＲ 引物
Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｌｏｎｉｎｇ ｏｆ ＲｄＮＡＣ７２ ｇｅｎｅ ａｎｄ ＰＣＲ ｐｒｉｍｅｒｓ

引物
Ｐｒｉｍｅｒ

引物序列 (５′→ ３′)
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′→ ３′)

长度
Ｌｅｎｇｔｈ (ｂｐ)

ＲｄＮＡＣ７２￣Ｆ ＣＧＧＧＧＧＡＣＴＣＴＴＧＡＣＣＡＴＧＧＡＴＧＧＧＡＧＴＡＣＡＧＧＡＡＴＣＣＧＡＣＣ ４３

ＲｄＮＡＣ７２￣Ｒ ＡＡＡＧＴＴＣＴＴＣＴＣＣＴＴＴＡＣＴＡＧＴＣＴＧＣＣＧＡＡＡＣＣＣＡＡＡＴＣＣＴＣＣ ４３

ＲｄＮＡＣ７２￣ｑＦ ＡＧＡＧＴＣＧＴＴＴＣＣＣＧＡＧＡＴＧＡＡＣ ２２

ＲｄＮＡＣ７２￣ｑＲ ＣＴＣＧＡＣＴＣＧＣＴＧＧＴＴＣＴＴＧＡ ２０

ＲｄＨＳＰ１７.２￣ｑＦ ＧＧＡＧＧＡＧＡＡＧＡＡＣＧＡＣＡＡ １８

ＲｄＨＳＰ１７.２￣ｑＲ ＣＣＴＣＴＴＴＡＧＧＧＡＣＧＧＴＡＡＴＡ ２０

１８ｓＲＮＡ￣ｑＦ ＧＧＧＧＣＡＴＴＣＧＴＡＴＴＴＣＡＴＡＧＴＣ ２２

１８ｓＲＮＡ￣ｑＲ ＣＧＧＴＡＴＣＴＧＡＴＣＧＴＣＴＴＣＧＡＧ ２１

Ｎｏｖｏｐｒｏｔｅｉｎ 公 司 的 ＮｏｖｏＲｅｃ® ｐｌｕｓＯｎｅｓｔｅｐＰＣＲ￣
ＣｌｏｎｉｎＧＫｉｔ 试剂盒ꎬ之后将载体转化进入大肠杆菌

(ＤＨ５α)ꎮ 检测阳性后扩大培养ꎬ质粒小提试剂盒

及酶切验证试剂盒来自天根生化科技(北京)有限

公司ꎬ测序由陕西艾优稷生物科技有限公司完成ꎮ
１.３ 生物信息学分析

从杜鹃 ＴＥＧＲ 数据库 ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｔｅｇｒ. ｃｏｍ.
ｃｎ)获取马缨杜鹃基因组数据及相应的注释文件ꎬ
利用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件提取马缨杜鹃 ＲｄＮＡＣ７２ 基因

ＣＤＳ 序列及上游启动子序列ꎮ 利用线上软件 Ｐｆａｍ
(ｈｔｔｐ: / / ｐｆａｍ.ｘｆａｍ.ｏｒｇ)对 ＲｄＮＡＣ７２ 基因的编码蛋

白进行保守结构域分析ꎮ 利用 Ｅｘｐａｓｙ ＰｒｏｔＰａｒａｍ
(ｈｔｔｐ: / / ｗｅｂ. ｅｘｐａｓｙ. ｏｒｇ / ｐｒｏｔｐａｒａｍ / ) 与 ＳｃａｎＰｒｏｓｉｔｅ
( ｈｔｔｐ: / / ｗｅｂ. ｅｘｐａｓｙ. ｏｒｇ / ｐｒｏｔｐａｒａｍ / ) 软 件 对

ＲｄＮＡＣ７２ 蛋白质的理化性质进行预测与分析ꎮ 利

用 ＴＭＨＭＭ ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｃｂｓ. ｄｔｕ. ｄｋ / ｓｅｒｖｉｃｅｓ /
ＴＭＨＭＭ / ) 和 ＷｏＬＦＰＳＯＲＴ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.
ｇｅｎｓｃｒｉｐｔ. ｃｏｍ / ｗｏｌｆ￣ｐｓｏｒｔ. ｈｔｍｌ) 软 件 进 一 步 预 测

ＲｄＮＡＣ７２ 基因编码蛋白的跨膜结构域和亚细胞定

位ꎮ 此外ꎬ用 ＳＯＰＭＡ 和 ＳＷＩＳＳ￣ＭＯＤＥＬ( ｈｔｔｐｓ: / /
ｓｗｉｓｓｍｏｄｅｌ.ｅｘｐａｓｙ. ｏｒｇ / ｉｎｔｅｒａｃｔｉｖｅ)在线软件预测蛋

白质的二级结构和三级结构ꎬ并用 ＳｎａｐＧｅｎｅ 软件

进行酶切位点分析ꎮ ＲｄＮＡＣ７２ 基因及其同源基因

的氨基酸进行多序列比对在 Ｍｕｌｔａｌｉｎ 软件( ｈｔｔｐ: / /
ｍｕｌｔａｌｉｎ. ｔｏｕｌｏｕｓｅ. ｉｎｒａ. ｆｒ / ｍｕｌｔａｌｉｎ / ｍｕｌｔａｌｉｎ. ｈｔｍｌ) 中

完成ꎮ ＲｄＮＡＣ７２ 基因上游启动子顺式作用元件分

析 采 用 在 线 软 件 ＰｌａｎｔＣＡＲＥ ( ｈｔｔｐ: / /
ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ. ｐｓｂ. ｕｇｅｎｔ. ｂｅ / ｗｅｂｔｏｏｌｓ / ｐｌａｎｔｃａｒｅ /
ｈｔｍｌ / ) 完 成ꎮ 使 用 ＭＥＧＡ１１ 软 件 中 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣
ｊｏｉｎｉｎｇ 法构建系统进化树ꎮ 利用在线工具 ＭＥＭＥ

( ｈｔｔｐｓ: / / ｍｅｍｅ￣ｓｕｉｔｅ. ｏｒｇ / ｍｅｍｅ / ｔｏｏｌｓ / ｍｅｍｅ ) 进 行

Ｍｏｔｉｆｓ 分析ꎬ利用 ｐｒｉｍｅｒ ５.０ 进行引物设计ꎮ 通过

对该基因的初步了解ꎬ推测该基因可能具有的功

能及其在细胞中起作用的位置等ꎮ
１.４ 亚细胞定位

利用 １.２ 步骤中构建的 ｐＣＡＭＢＩＡ１３０２ 载体ꎬ
转化到 ＧＶ３１０１ 农杆菌ꎬ将检测成功的农杆菌菌液

过夜扩摇ꎬ稀释菌液浓度至 ＯＤ６００为 ０.４ 备用ꎮ 为

使烟草气孔打开ꎬ需在侵染前将其置于日光灯下

１ ~ １.５ ｈꎬ标记需要转染的区域后ꎬ注射器将稀释

后的菌液注射到健康生长的烟草叶片背面ꎬ转染

后的烟草放置在恒温器中ꎬ将叶片适当喷水ꎬ并覆

盖上保鲜膜ꎬ 暗培养一夜后ꎬ继续培养 ２ ~ ３ ｄꎬ切
取侵染区域ꎬ撕表皮制片ꎬ用激光共聚焦显微镜

(ＦＶ１０￣ＡＳＷꎬ Ｏｌｙｍｐｕｓ)观察 ＧＦＰ 在烟草细胞中的

分布情况ꎮ
１.５ ＲｄＮＡＣ７２ 基因表达分析

马缨杜鹃高温胁迫处理后提取 ＲＮＡ 并反转

ｃＤＮＡ 备用ꎮ 分别设计 ＲｄＮＡＣ７２ 和 ＲｄＨＳＰ１７.２ 基

因引物 ＲｄＮＡＣ７２￣ｑＦ / ＲｄＮＡＣ７２￣ｑＲ 和 ＲｄＨＳＰ１７.２￣
ｑＦ / ＲｄＨＳＰ１７.２￣ｑＲ (表 １)ꎬ用于 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 反应ꎮ
相关基因相对表达变化情况采用德国 Ａｎａｌｙｔｉｋ
Ｊｅｎａ 分析仪器股份公司荧光定量 ＰＣＲ 仪检测ꎮ 反

应试剂 ２×ＣｈａｍＱ Ｕｎｉｖｅｒｓａｌ ＳＹＢＲ ｑＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ
购自南京诺维赞生物科技有限公司ꎮ ＲＴ￣ｑＰＣＲ 反

应体系:ｄｄＨ２Ｏ ３ μＬ、ＳＹＢＲ ｑＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ５ μＬ、
引物各 ０.５ μＬ(１０ μｍｏｌ􀅰Ｌ￣１)、ｃＤＮＡ１ μＬꎮ 扩增

程序设置如下:９５ ℃预变性 ３０ ｓꎻ ９５ ℃变性 １０ ｓꎬ
６０ ℃ ３０ ｓꎬ ３５ 个循环ꎮ 实验样品采用 ３ 个生物学
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重复ꎬ内参基因为马缨杜鹃 １８ｓＲＮＡꎬ相对表达量分

析使用 ２－ΔΔＣｔꎮ
１.６ 数据统计分析

使用 ＳＰＳＳ 对相对表达数据进行差异显著性

分析ꎬ使用 ＧｒａｐｈＰａｄ 软件绘制图片ꎬ最后利用

Ｐｈｏｔｏｓｈｏｐ 处理图片ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 马缨杜鹃 ＲｄＮＡＣ７２ 基因 ＣＤＳ 序列克隆及基

因位置和结构分析

杜鹃 ＲＰＧＤ 数据库( ｈｔｔｐ: / / ｂｉｏｉｎｆｏｒ. ｋｉｂ. ａｃ. ｃｎ /
ＲＰＧＤ / ｉｎｄｅｘ.ｈｔｍｌ) 搜索发现ꎬＲｄＮＡＣ７２ 基因位于

马缨杜鹃基因组第 ６ 号染色体上ꎬ由 ３ 个外显子组

成ꎬ基因长度为 １ ００５ ｂｐ(图 １: Ａ)ꎬ根据该目的基

因引物进行 ＰＣＲ 扩增后测序ꎬ发现克隆基因与基

因组 ＣＤＳ 序列仅在第 ５９７ 处有 １ 个碱基差异ꎬ即
Ｇ 被 Ａ 取代ꎬ该基因编码 ３３４ 个氨基酸ꎮ 琼脂糖

凝胶电泳结果与马缨杜鹃基因组中的数据相符ꎮ
因此ꎬ扩增出来 ＰＣＲ 产物将用于后续亚细胞定位

分析ꎬ条带大小如图 １: Ｂ 所示ꎮ
２.２ 马缨杜鹃 ＲｄＮＡＣ７２ 基因的生物信息学分析

２.２.１ 马缨杜鹃 ＲｄＮＡＣ７２ 基因编码蛋白理化性质

分析　 利用 Ｐｆａｍ 数据库对马缨杜鹃 ＲｄＮＡＣ７２ 基

因的编码蛋白进行保守结构域分析ꎬ发现其 Ｎ 端

含有 １ 个高度保守结构域 ＮＡＭꎬ属于 ＮＡＣ 转录因

子家 族 ( 图 ２: Ａ )ꎮ 利 用 Ｅｘｐａｓｙ ＰｒｏｔＰａｒａｍ 与

ＳｃａｎＰｒｏｓｉｔｅ 网站对 ＲｄＮＡＣ７２ 蛋白的理化性质分

析ꎬ结果显示该蛋白分子量为 ３７. ４１５ ｋＤａꎬ编码

３３４ 个氨基酸ꎬ理论等 电 点 为 ９. ２２ꎬ分 子 式 为

Ｃ１６６６Ｈ２５５５Ｎ４６７Ｏ５０２Ｓ８ꎮ 脂溶系数为 ６４.４９ꎬ不稳定指

数为 ３８. ８８ꎬ 属 于 稳 定 蛋 白ꎮ 亲 水 性 指 数 为

－０.６４３ꎬ表明其为亲水性蛋白ꎮ 使用 ＴＭＨＭＭ 程

序预测上述基因的蛋白质跨膜结构域和亚细胞定

位ꎬ结果表明ꎬＲｄＮＡＣ７２ 没有跨膜结构域ꎬ也没有

信号肽ꎮ 亚细胞定位预测表明 ＲｄＮＡＣ７２ 可能定

位于细胞核ꎮ 采用 ＳＯＰＭＡ 和 ＳＷＩＳＳ￣ＭＯＤＥＬ 在线

软件对蛋白质的二级结构和三级结构预测发现ꎬ
该基因编码蛋白的主要二级结构为无规则卷曲

( ｒａｎｄｏｍ ｃｏｉｌ)和 α￣螺旋( α￣ｈｅｌｉｘ)ꎮ 其中ꎬ无规则

卷曲最多ꎬ为 ８２.３４％ꎻα￣螺旋最少ꎬ为 ７.１９％ꎮ 三

级结构预测 ＲｄＮＡＣ７２ 蛋白是由单体相互作用形

成的同源二聚体(图 ２:Ｂ、Ｃ)ꎮ

２.２.２ 马缨杜鹃 ＲｄＮＡＣ７２ 基因启动子顺式作用元

件分析 　 使用 ＰｌａｎｔＣＡＲＥ 在线软件对 ＲｄＮＡＣ７２
基因 的 启 动 子 进 行 顺 式 作 用 元 件 分 析 发 现ꎬ
ＲｄＮＡＣ７２ 基因上游启动子的顺式作用元件包括脱

落酸反应元件(ＡＢＲＥ)、厌氧感应顺式作用元件

(ＡＲＥ)、光响应元件(Ｇ￣ｂｏｘ)、低温胁迫响应元件

(ＬＴＲ)、热应激核心元件( ＳＴＲＥ)和水杨酸反应元

件(ＴＣＡ￣ｅｌｅｍｅｎｔ)等(图 ３)ꎮ 由此推测ꎬ马缨杜鹃

ＲｄＮＡＣ７２ 基因在高温胁迫响应、光响应、低温胁迫

响应等反应中起调控作用ꎮ 这表明 ＲｄＮＡＣ７２ 基因

可能参与了调控植物多种非生物胁迫响应ꎮ
２.２.３ 马缨杜鹃 ＲｄＮＡＣ７２ 多重序列比对和同源性

分析 　 将 ＲｄＮＡＣ７２ 氨 基 酸 序 列 与 圆 叶 杜 鹃

(Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｗｉｌｌｉａｍｓｉａｎｕｍ)、杜鹃(Ｒ. ｓｉｍｓｉｉ)、欧
洲 越 橘 ( Ｖａｃｃｉｎｉｕｍ ｐａｄｉｆｏｌｉｕｍ )、 山 梨 猕 猴 桃

(Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｒｕｆａ)、茶树 ( Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ)、蓝果树

(Ｎｙｓｓａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ)、甜橙(Ｃｉｔｒｕｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ)、川桑(Ｍｏｒｕｓ
ｎｏｔａｂｉｌｉｓ )、 胡 桃 ( Ｊｕｇｌａｎｓ ｒｅｇｉａ )、 月 季 ( Ｒｏｓａ
ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ)、 苹 果 ( Ｍａｌｕｓ ｐｕｍｉｌａ )、 白 梨 ( Ｐｙｒｕｓ
ｂｒｅｔｓｃｈｎｅｉｄｅｒｉ)、 湖 北 海 棠 ( Ｍａｌｕｓ ｈｕｐｅｈｅｎｓｉｓ)、 梅

(Ｐｒｕｎｕｓ ｍｕｍｅ)、欧洲甜樱桃 ( Ｐ. ａｖｉｕｍ)、桃 ( Ｐ.
ｐｅｒｓｉｃａ)、拟南芥等 １７ 种常见植物 ＮＡＣ 转录因子

进行同源性分析ꎮ 分析结果发现ꎬＲｄＮＡＣ７２ 蛋白

与圆叶杜鹃 ＲｗＮＡＣ７２ 的同源性最高ꎬ达 ９７.９％ꎻ
与桃树 ＰｐＮＡＣ０５６ 同源性最低ꎬ为 ４８.４％(图 ４)ꎮ
使 用 ＭＥＧＡ１１. ０ 进 行 系 统 发 育 分 析 显 示ꎬ
ＲｄＮＡＣ７２ 蛋 白 与 圆 叶 杜 鹃 ＲｗＮＡＣ７２ 和 杜 鹃

ＲｓＮＡＣ７２ 亲缘关系最近ꎬ而与桃树 ＰｐＮＡＣ０５６ 亲

缘关系最远ꎬ这与氨基酸同源多序列比对结果一

致(图 ５)ꎮ
２.２.４ ＲｄＮＡＣ７２ 同源氨基酸保守基序分析 　 通过

ＭＥＭＥ 软件鉴定来自 １５ 个物种的 ２０ 条 ＮＡＣ７２ 的

同源 蛋 白 保 守 基 序 ( ｍｏｔｉｆ) １５ 个ꎮ 结 果 显 示ꎬ
ＲｄＮＡＣ７２ 与 模 式 植 物 拟 南 芥 中 的 同 源 蛋 白

ＡｔＮＡＣ７２ 和 ＡｔＮＡＣ１９ 差 别 较 大ꎬ 与 桃 树 中 的

ＰｐＮＡＣ０５６ 差别最大 (图 ６)ꎮ 此外ꎬＲｄＮＡＣ７２ 蛋

白与其他同源蛋白有 ５ 个相同的保守基序(Ｍｏｔｉｆ
１、Ｍｏｔｉｆ ２、Ｍｏｔｉｆ ３、Ｍｏｔｉｆ ４ 和 Ｍｏｔｉｆ １１)ꎬ并且位置和

分布相同或相似ꎮ 由此可知ꎬＮＡＣ 家族基因在非

生物胁迫中发挥着相同或相似的功能ꎮ
２.３ 马缨杜鹃 ＲｄＮＡＣ７２ 基因的亚细胞定位

利用 ｐＣａｍｂｉａ１３０２￣ＧＦＰ￣ＲｄＮＡＣ７２ 载体ꎬ转染

农杆菌后ꎬ 将其注入烟草原生质体中ꎬ瞬时表达研

３８６１９ 期 周平等: 马缨杜鹃 ＲｄＮＡＣ７２ 基因的克隆、亚细胞定位及表达分析



Ａ. ＲｄＮＡＣ７２ 基因结构及在染色体上的位置ꎻ Ｂ. ＲｄＮＡＣ７２ 凝胶电泳检测图ꎻ Ｍ. ＤＬ５０００ 标记ꎻ １、２. ＲｄＮＡＣ７２ 基因产物ꎮ
Ａ. Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ＲｄＮＡＣ７２ ｇｅｎｅ ｏｎ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓꎻ Ｂ. ＲｄＮＡＣ７２ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｄｉａｇｒａｍꎻ Ｍ. ＤＬ５０００ ｍａｒｋｅｒꎻ
１ꎬ ２. ＲｄＮＡＣ７２ ｇｅｎｅ ｐｒｏｄｕｃｔ.

图 １　 ＲｄＮＡＣ７２ 基因位置、结构及其扩增产物
Ｆｉｇ. １　 Ｌｏｃａｔｉｏｎꎬ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ａｎｄ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｏｆ ＲｄＮＡＣ７２ ｇｅｎｅ

Ａ. 保守结构域预测ꎻ Ｂ. ＲｄＮＡＣ７２ 蛋白三级结构预测ꎻ Ｃ. 二级结构组成ꎮ 紫色表示无规则卷曲ꎻ 浅蓝色表示 α￣螺旋ꎻ 浅红色表
示延伸链ꎮ
Ａ. Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｖｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｄｏｍａｉｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎꎻ Ｂ. Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｔｅｒｔｉａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ＲｄＮＡＣ７２ ｐｒｏｔｅｉｎꎻ Ｃ. Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ
ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ. Ｐｕｒｐｌｅ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｒａｎｄｏｍ ｃｏｉｌꎻ ｌｉｇｈｔ ｂｌｕｅ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ α￣ｈｅｌｉｘꎻ ｌｉｇｈｔ ｒｅｄ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｅｘｔｅｎｄｅｄ ｓｔｒａｎｄ.

图 ２　 ＲｄＮＡＣ７２ 蛋白结构预测
Ｆｉｇ. ２　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ＲｄＮＡＣ７２ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

４８６１ 广　 西　 植　 物 ４５ 卷



ＡＢＲＥ. 脱落酸反应顺式作用元件ꎻ ＡＲＥ. 厌氧感应顺式作
用元件ꎻ Ｇ￣ｂｏｘ. 光响应元件ꎻ ＬＴＲ.低温胁迫响应元件ꎻ
ＳＴＲＥ. 热应激相关核心元件ꎻ ＴＣＡ￣ｅｌｅｍｅｎｔ. 水杨酸反应
顺式作用元件ꎮ
ＡＢＲＥ. Ａｂｓｃｉｓｉｃ ａｃｉｄ ｒｅａｃｔｉｏｎ ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ ＡＲＥ.
Ａｎａｅｒｏｂｉｃ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ Ｇ￣ｂｏｘ. Ｐｈｏｔｏｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ
ｅｌｅｍｅｎｔꎻ ＬＴＲ. Ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ
ＳＴＲＥ. Ｃｏｒｅ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｈｅａｔ ｓｔｒｅｓｓꎻ ＴＣＡ￣ｅｌｅｍｅｎｔ.
Ｓａｌｉｃｙｌｉｃ ａｃｉｄ ｒｅａｃｔｉｏｎ ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔ.

图 ３　 ＲｄＮＡＣ７２ 基因启动子顺式作用元件分析
Ｆｉｇ. ３　 Ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ

ＲｄＮＡＣ７２ ｇｅｎｅ ｐｒｏｍｏｔｅｒ

究表明ꎬ３５Ｓ￣ＧＦＰ 的信号在整个细胞中被检测到ꎬ
３５Ｓ￣ＲｄＮＡＣ７２￣ＧＦＰ 融合蛋白信号在细胞核中被检

测到ꎬ其在细胞核中与核定位标记共表达ꎬ说明

ＲｄＮＡＣ７２ 蛋白定位于细胞核中(图 ７)ꎮ
２.４ 马缨杜鹃 ＲｄＮＡＣ７２ 基因表达特性分析

为进一步分析马缨杜鹃 ＲｄＮＡＣ７２ 基因时空的

表达特性ꎬ对两年生马缨杜鹃进行了高温胁迫处

理ꎬ以 ０ ｄ 为对照组ꎬ分别收集高温胁迫处理 ０、３、
６ ｄ 的根、茎、叶等组织进行 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 试验ꎬ结果显

示ꎬ高温胁迫处理 ３ ｄ 时叶片中的 ＲｄＮＡＣ７２ 相对

表达量显著上调了 ３１.１６ 倍ꎬ但茎和根中该基因没

有显著变化ꎬ这可能是因为高温首先影响植物叶

片的发育(图 ８:Ａ－Ｃ)ꎮ 高温胁迫处理 ６ ｄ 时ꎬ根、
茎、叶中的 ＲｄＮＡＣ７２ 相对表达量均显著上调ꎮ 其

中ꎬ叶中的最高ꎬ显著上调了 ６１. ５６ 倍ꎻ其次是茎

中ꎬ显著上调了 ５０.１４ 倍ꎻ根中则显著上调了 １７.４２
倍(图 ８:Ａ－Ｃ)ꎮ 这说明 ＲｄＮＡＣ７２ 基因能被高温

显著诱导表达ꎬ其可能参与了马缨杜鹃高温胁迫

响应调控ꎮ 此外ꎬ由于此前文献报道ꎬＮＡＣ７２ 基因

参与了 ＡＢＡ 依赖的途径ꎬ进而调控植物非生物胁

迫反应ꎬ并且 ＮＡＣ７２ 基因可被 ＡＢＡ 诱导 表 达

(Ａｉｄａ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９７)ꎬ因此本研究用 １００ ｍｇ􀅰Ｌ￣１的

ＡＢＡ 胁迫处理马缨杜鹃幼苗ꎬ结果显示ꎬＡＢＡ 胁迫

处理 ６ ｄ 后ꎬ与对照相比ꎬＲｄＮＡＣ７２ 相对表达量被

显著上调了 ４.３６ 倍(图 ８:Ｄ)ꎬ与此前文献报道一

致ꎮ Ｔａｎｇ 等(２００８)研究发现ꎬ高温能显著增加水

稻中 ＡＢＡ 含量ꎬ推测高温胁迫也能增加马缨杜鹃

ＡＢＡ 含 量ꎬ 进 而 诱 导 ＲｄＮＡＣ７２ 表 达 增 强ꎬ 而

ＲｄＮＡＣ７２ 作为转录因子继续调控下游基因的表

达ꎬ以响应高温胁迫ꎮ
２.５ ＲｄＮＡＣ７２ 基因响应高温胁迫的作用机制分析

Ａｉｄａ 等(１９９７)报道拟南芥 ＮＡＣ 家族基因可

被 ＡＢＡ 诱导表达ꎬ本研究证明 ＲｄＮＡＣ７２ 基因也可

被 ＡＢＡ 诱 导 表 达 ( 图 ８: Ｄ )ꎮ 此 外ꎬ Ｍｅｎｇ 等

(２０２２)研究表明 ＮＡＣ 转录因子可直接作用于热

激蛋白(ＨＳＰ)基因启动子ꎬ增强热激蛋白表达ꎬ从
而调控植物高温胁迫反应ꎮ 在分析了大量热激蛋

白基因启动子后ꎬ本研究发现 ＲｄＨＳＰ１７.２( ｇｅｎｅ ｉｄ
Ｒｈｄｅｌ０１Ｇ０３１１０００)启动子区含有多个 ＮＡＣ 识别

基序 ＣＡＴＧＴＧ 和核心结合序列 ＣＡＣＧꎮ ＲＴ￣ｑＰＣＲ
结果也显示高温胁迫处理后 ＲｄＨＳＰ１７.２ 相对表达

量显著上调ꎬ具有与 ＲｄＮＡＣ７２ 基因相协同的表达

模 式 ( 图 ８: Ｅ )ꎬ 这 表 明 ＲｄＨＳＰ１７. ２ 可 能 为

ＲｄＮＡＣ７２ 的下游靶基因ꎮ 因此ꎬ推测 ＲｄＮＡＣ７２ 基

因响应高温胁迫的作用机制为高温胁迫后 ＡＢＡ 合

成增加ꎬ诱导了 ＲｄＮＡＣ７２ 基因表达ꎬ该基因进一步

激活 ＲｄＨＳＰ１７.２ 等下游基因表达和翻译ꎬ从而调

控马缨杜鹃高温胁迫反应(图 ９)ꎮ

３　 讨论与结论

非生物胁迫会影响马缨杜鹃发芽、生长、开花

等生命进程ꎬ其中高温是限制马缨杜鹃生长的关

键限制因子ꎮ 研究发现ꎬＥＲＦ、ｂＨＬＨ、ＭＹＢ、ＷＲＫＹ
和 ＭＹＢ 等多种转录因子参与了杜鹃抵御高温胁

迫的调控 ( Ｚｈａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ ꎻＸｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎮ
ＮＡＣ 作为转录激活因子也参与了植物各阶段生长

发育和非生物胁迫反应(Ｔｒａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４)ꎮ 本研

究通 过 生 物 信 息 学 分 析 和 亚 细 胞 定 位 说 明

ＲｄＮＡＣ７２ 基因作为转录因子可能参与马缨杜鹃的

多种非生物胁迫反应ꎮ 目前ꎬ有研究发现 ＮＡＣ７２
在提高棉花和辣椒(Ｃａｐｓｉｃｕｍ ａｎｎｕｕｍ)的耐旱性中

发挥重要作用(Ｂｏｒｒａｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１ꎻ Ｍｅｈａｒｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
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ＰｐＮＡＣ７２. 桃树 ( ＸＰ ＿ ００７２１１４７５. １ )ꎻ ＰａＮＡＣ７２. 欧 洲 甜 樱 桃 ( ＸＰ ＿ ０２１８０９１２２. １ )ꎻ ＰｍＮＡＣ７２. 梅 ( ＸＰ ＿ ００８２２６６７６. １ )ꎻ
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００６４６４７０８.１)ꎻ ＶｐＮＡＣ７２. 欧洲越橘 ( ＡＹＣ３５３８３. １)ꎻ ＲｄＮＡＣ７２. 马缨杜鹃 ( Ｒｈｄｅｌ０６Ｇ０２９０２００. １)ꎻ ＣｓＮＡＣ０３. 茶树 ( ＸＰ ＿
０２８０７８５６０.１)ꎻ ＲｃＮＡＣ７２. 月季(ＡＫＣ８８４８１. １)ꎻ ＪｒＮＡＣ７２. 胡桃(ＸＰ ＿０１８８５１４４５. １)ꎻ ＡｒＮＡＣ７２. 山梨猕猴桃(ＧＦＳ３９１４１. １)ꎻ
ＮｓＮＡＣ７２. 蓝果树(ＫＡＡ８５２３８５８.１)ꎻ ＡｔＮＡＣ７２. 拟南芥(ＮＰ＿００１０７８４５２.１)ꎻ ＡｔＮＡＣ１９. 拟南芥(ＮＰ＿１７５６９７.１)ꎻ ＰｐＮＡＣ０５６. 桃
(ＸＰ＿０２０４１８１７３.１)ꎮ 深棕色表示序列同一性≥９０％ꎻ深绿色表示 ７０％≤序列同一性< ９０％ꎻ 明黄色表示 ５０％≤序列同一
性<７０％ꎮ
ＰｐＮＡＣ７２. Ｐｒｕｎｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ(ＸＰ ＿００７２１１４７５. １)ꎻ ＰａＮＡＣ７２. Ｐ. ａｖｉｕｍ ( ＸＰ ＿０２１８０９１２２. １)ꎻ ＰｍＮＡＣ７２. Ｐ. ｍｕｍｅ ( ＸＰ ＿００８２２６６７６. １)ꎻ
ＰｂＮＡＣ７２. Ｐｙｒｕｓ ｂｒｅｔｓｃｈｎｅｉｄｅｒｉ(ＸＰ＿００９３７８４９２.１)ꎻ ＭｄＮＡＣ７２. Ｍａｌｕｓ ｐｕｍｉｌａ(ＡＤＬ３６７９７.１)ꎻ ＭｈＮＡＣ７２. Ｍ. ｈｕｐｅｈｅｎｓｉｓ(ＡＧＳ０８７７３.１)ꎻ
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Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｄｅｌａｖａｙｉ(Ｒｈｄｅｌ０６Ｇ０２９０２００.１)ꎻ ＣｓＮＡＣ０３. Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ(ＸＰ＿０２８０７８５６０.１)ꎻ ＲｃＮＡＣ７２. Ｒｏｓａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ(ＡＫＣ８８４８１.１)ꎻ
ＪｒＮＡＣ７２. Ｊｕｇｌａｎｓ ｒｅｇｉａ ( ＸＰ ＿ ０１８８５１４４５. １)ꎻ ＡｒＮＡＣ７２. Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｒｕｆａ ( ＧＦＳ３９１４１. １)ꎻ ＮｓＮＡＣ７２. Ｎｙｓｓａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ ( ＫＡＡ８５２３８５８. １)ꎻ
ＡｔＮＡＣ７２. Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ(ＮＰ＿００１０７８４５２.１)ꎻ ＡｔＮＡＣ１９. Ａ. ｔｈａｌｉａｎａ(ＮＰ＿１７５６９７.１)ꎻ ＰｐＮＡＣ０５６. Ｐ. ｐｅｒｓｉｃａ(ＸＰ＿０２０４１８１７３.１). Ｄａｒｋ
ｂｒｏｗｎ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｄｅｎｔｉｔｙ≥９０％ꎻ ｄａｒｋ ｇｒｅｅｎ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ７０％≤ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｄｅｎｔｉｔｙ < ９０％ꎻ ｂｒｉｇｈｔ ｙｅｌｌｏｗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ５０％ ≤ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｉｄｅｎｔｉｔｙ<７０％.

图 ４　 ＲｄＮＡＣ７２ 蛋白同源多序列比对分析
Ｆｉｇ. ４　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ＲｄＮＡＣ７２ ｐｒｏｔｅｉｎ

２０２２)ꎮ 但是ꎬＲｄＮＡＣ７２ 基因在马缨杜鹃中参与逆

境胁迫功能和机制的研究尚未见报道ꎮ Ｚｈａｏ 等

(２０１８)研究揭示 ＮＡＣ７２ 基因可能在海南杜鹃高

温胁迫响应中发挥作用ꎬ与本研究在马缨杜鹃中

的实验结果与分析一致ꎬ说明该基因也可能在马

缨杜鹃的高温胁迫中具有相同功能ꎮ ＲｄＮＡＣ７２ 基

因含有 ３ 个外显子、２ 个内含子ꎬ与拟南芥、水稻等

同源基因一致且都含有相同的 Ｎ 端保守结构域

６８６１ 广　 西　 植　 物 ４５ 卷



图 ５　 马缨杜鹃 ＲｄＮＡＣ７２ 与其他物种 ＮＡＣ 同源蛋白的系统发育树
Ｆｉｇ. ５　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ＲｄＮＡＣ７２ ａｎｄ ＮＡＣ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｄｅｌａｖａｙｉ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｓｐｅｃｉｅｓ

图 ６　 马缨杜鹃 ＲｄＮＡＣ７２ 蛋白保守基序分析
Ｆｉｇ. ６　 Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｍｏｔｉｆ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＲｄＮＡＣ７２

ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎ Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｄｅｌａｖａｙｉ

ＮＡＭꎬ保守基序分析该基因与桃树中的 ＰｐＮＡＣ５６
基因及拟南芥中的 ＡｔＮＡＣ１９ 等同源基因含有多个

相同的保守基序ꎬ而这两个基因已经被证明参与

植物高温胁迫响应ꎬ这进一步表明 ＲｄＮＡＣ７２ 基因

可能在马缨杜鹃热胁迫中发挥调控作用ꎮ 多序列

比对及系统发育分析表明ꎬＲｄＮＡＣ７２ 与圆叶杜鹃

的 ＲｗＮＡＣ７２ 亲缘关系最近ꎬ其次是 ＲｓＮＡＣ７２ꎬ说
明它们有相同的功能ꎬ该结果将为其他杜鹃属植

物在逆境胁迫中的研究提供参考ꎮ 此外ꎬ本研究

发现 ＲｄＮＡＣ７２ 基因不仅能被高温诱导显著表达ꎬ
还可以被 ＡＢＡ 显著诱导ꎬ这与之前相关同源基因

的报道一致(Ａｉｄａ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９７)ꎮ ＲＴ￣ｑＰＣＲ 的结果

显示ꎬＲｄＮＡＣ７２ 基因在不同组织中的表达具有差

异性ꎬ高温胁迫后叶中的 ＲｄＮＡＣ７２ 表达最高ꎬ说明

叶对高温最为敏感ꎬ 其次是茎和根ꎮ 这表明该基
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图 ７　 ＲｄＮＡＣ７２ 亚细胞定位
Ｆｉｇ. ７　 Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ＲｄＮＡＣ７２

Ａ. 高温胁迫处理后 ＲｄＮＡＣ７２ 基因在叶片组织中的表达分析ꎻ Ｂ. 高温胁迫处理后 ＲｄＮＡＣ７２ 基因在茎组织中的表达分析ꎻ Ｃ. 高

温胁迫处理后 ＲｄＮＡＣ７２ 基因在根组织中的表达分析ꎻ Ｄ. １００ ｍｇ􀅰Ｌ￣１ＡＢＡ 诱导 ＲｄＮＡＣ７２ 基因的表达分析ꎻ Ｅ. 高温胁迫处理后
ＲｄＨＳＰ１７.２ 基因的表达分析ꎮ 高温胁迫的温度为 ３８ ℃ꎮ 不同字母表示显著性差异(Ｐ<０.０５)ꎮ
Ａ. Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＲｄＮＡＣ７２ ｇｅｎｅ ｉｎ ｌｅａｆ ｔｉｓｓｕｅ ａｆｔｅｒ ｈｉｇｈ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｔｒｅｓｓ ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎻ Ｂ. Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＲｄＮＡＣ７２ ｇｅｎｅ ｉｎ ｓｔｅｍ
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Ｄ. Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＲｄＮＡＣ７２ ｇｅｎｅ ｉｎｄｕｃｅｄ ｂｙ １００ ｍｇ􀅰Ｌ￣１ ＡＢＡꎻ Ｅ. Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＲｄＨＳＰ１７.２ ｇｅｎｅ ａｆｔｅｒ ｈｉｇｈ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｔｒｅｓｓ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔ. Ｔｈｅ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｏｆ ｈｉｇｈ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｔｒｅｓｓ ｉｓ ３８ ℃. Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５).

图 ８　 不同胁迫处理后 ＲｄＮＡＣ７２ 基因的相对表达量变化
Ｆｉｇ. ８　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ＲｄＮＡＣ７２ ｇｅｎｅ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｒｅｓｓ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

因发挥逆境胁迫作用的组织主要是叶片ꎮ
关于 ＮＡＣ 转录因子在植物高温胁迫中发挥作

用的分子机制ꎬ前人的研究主要集中在拟南芥、水
稻等 植 物 中ꎮ 例 如ꎬ 通 过 系 统 敲 除 水 稻 基 因

ＯｓＮＡＣ６ꎬ得到了干旱和热敏感的敲除系ꎬ实验证明

该基因参与了水稻高温胁迫调控 (Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０)ꎮ ＡｔＮＡＣ１９ 与 热 应 激 转 录 因 子 ＨＳＦＡ１ｂ、
ＨＳＦＡ６ｂ、ＨＳＥＡ７ａ 和 ＨＳＦＣｌ 的启动子区域结合ꎬ过
表达 ＡｔＮＡＣ１９ 增强了转基因拟南芥的热耐受性

(Ｇｕａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎮ 桃树转录因子 ＰｐＮＡＣ５６ 可
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图 ９　 ＲｄＮＡＣ７２ 基因调控马缨杜鹃响应高温胁迫机制模式图
Ｆｉｇ. ９　 Ｍｏｄｅｌ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｔｈｅ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ＲｄＮＡＣ７２ ｇｅｎｅ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ

ｔｏ ｈｉｇｈ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｔｒｅｓｓ ｉｎ Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｄｅｌａｖａｙｉ

以与 ＰｐＭＩＥＬ１ 相 互 作 用 并 激 活 ＰｐＨＳＰ１７.４ 和

ＰｐＳｎＲＫ２Ｄ 的表达ꎬ从而增强植物耐热性(Ｍｅｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎮ Ｗｕ 等 ( ２０２３) 报道了百合 花 基 因

ＬｌＮＡＣ０１４ 通过感知高温和转移到细胞核来激活

ＤＲＥＢ２￣ＨＳＦＡ３ 模块ꎬ从而提高耐热性ꎮ 本研究通

过生物信息学及实验验证说明 ＲｄＮＡＣ７２ 也可能在

马缨杜鹃耐热性调控中发挥积极作用ꎮ 此外ꎬ
Ｍｅｎｇ 等(２０２２)研究发现 ＮＡＣ 家族基因可直接激

活热激蛋白的表达以应对高温胁迫ꎬ本研究发现

热激蛋白基因 ＲｄＨＳＰ１７.２ 启动子区含有多个 ＮＡＣ
转录因子的核心结合基序 ＣＡＣＧ 和识别基序

ＣＡＴＧＴＧ 且该基因与 ＲｄＮＡＣ７２ 基因表达模式一

致ꎬ说明 ＲｄＮＡＣ７２ 可能和 ＲｄＨＳＰ１７.２ 启动子区结

合并激活其表达ꎬ从而增强马缨杜鹃耐热性ꎬ但这

需要进一步实验证明ꎮ 此前文献报道 ＮＡＣ７２ 可以

靶 向 ＰＵＢ１９ꎬ ＡＴＨＢ１３ 和 ＢＡＭ１ ( Ｚｈａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８)ꎬ而 ＢＡＭ１ 可以通过降解淀粉ꎬ为脯氨酸合

成提供碳骨架ꎬ从而促进脯氨酸合成ꎬ进而降低植

物中的 ＲＯＳꎬ最终增强植物抗热性(Ｚａｎｅｌｌａ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１６)ꎮ 高温会使植物产生大量 ＲＯＳꎬＲｄＮＡＣ７２
也可能会通过作用下游靶基因 ＢＡＭ１ꎬ从而降低

ＲＯＳꎬ提高马缨杜鹃耐热性ꎮ 此前的研究表明ꎬ
ＮＡＣ 转录因子可以激活下游热激蛋白和热激转录

因子ꎬ从而提高植物耐热性ꎮ 因此ꎬ推测 ＲｄＮＡＣ７２
也可能通过激活下游热激蛋白基因的表达ꎬ从而

调控马缨杜鹃耐热性ꎮ
目前ꎬ仍然没有 ＮＡＣ 转录因子通过何种方式

参与杜鹃抗逆境胁迫的报道ꎬ但是可以推测杜鹃

中的 ＮＡＣ 转录因子能激活其下游靶基因ꎬ从而在

杜鹃的抗逆胁迫中发挥调控作用ꎮ 本研究结果表

明ꎬ高温及 ＡＢＡ 胁迫能显著诱导 ＲｄＮＡＣ７２ 基因表

达ꎬ进而可能激活下游热激蛋白基因 ＨＳＰ１７.２ 或

ＢＡＭ１ꎬ最终增强马缨杜鹃耐热性ꎮ 但是ꎬ这一调

控通路是否成立ꎬ需要更进一步的研究ꎮ
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