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　　摘要：随着极端天气和水资源短缺现象的加剧恶化，干旱已成为限制植物生长的最严重的非生物胁迫之一。根系
作为植物吸水的关键器官，具有较强的可塑性，通过基因差异表达调控自身生长发育形成不同的根系构型和渗透物质

等对干旱产生适应性。为了解干旱胁迫下植物根系的适应性机制，通过收集中国知网（ＣＮＫＩ）和 ＷｅｂＯｆＳｃｉｅｎｃｅ
（ＷＯＳ）数据库中２００１—２０２１年近２０年已发表的核心期刊内容，采用 ＶＯＳｖｉｅｗｅｒ软件对干旱胁迫下植物根系适应性
机制的相关研究内容和热点趋势进行聚类分析，依照研究热点演进顺序综述了植物根系形态特征、生理特性和分子机

理３个方面的适应机制，并建议开展植物根系适应性阈值确定以及联合微观和宏观系统明确植物抗旱机理的相关研
究，以期为水资源的高效合理利用以及干旱地区的生态恢复提供帮助。
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　　干旱作为主要的气象灾害，已成为限制植物生
长最严重的非生物胁迫之一，加剧了农业生产的不

稳定性和风险［１－２］。全球变暖带来的生态环境恶

化，导致极端天气出现的频率持续增高，使干旱在

时间尺度上趋于常态化，对我国粮食安全造成了极

大威胁。面对不同程度的干旱胁迫，植物能够通过

自身调节对逆境产生适应性，以维持其生命特征。

根系作为植物与外界环境交换物质和能量的器官

之一，根系特征可以反映植物对土壤中养分的吸收

利用程度和转化率，其不仅受自身遗传因素的控

制，外界环境的影响同样不容忽视。另外，根系特

征在一定程度上体现了植物对生长环境的适应性

水平［３］。本文为探究干旱胁迫下植物根系适应性

生长机制，基于以往学者们的科学研究文本数据，

采用ＶＯＳｖｉｅｗｅｒ软件分析得到相关研究的知识图
谱。数据样本获取方式如图１所示。

　　分析得到干旱胁迫知识聚类图谱（图２）和研究
热点时间演变知识图谱（图３），分别反映了学者们
在该领域的主要研究方向以及研究热点的演变趋

势。其中，图谱节点的大小代表该关键词共现频次

的高低，节点越大代表关键词在检索的文本中出现

次数越多，关键词间连线数目的多少对应其在共现

图谱中的影响力大小。此外，在图３中知识点的颜
色从深到浅代表包含文献发表的时间顺序。

联合图２和图３分析图谱结果可知，该领域主
要有３个研究方向，即形态特征、生理特性和分子机
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理。从研究内容的热点演变来看，学者们的研究从

植物根系形态特征逐渐转变为生理调节，再到植物

的基因层面。从研究尺度来看，该领域的研究呈现

由宏观到微观，由表象到本质，由外界条件到自身

机理的趋势。从时间上看，学者们的研究从植物的

根系形态到生理特性再到分子机理。从关键词连

—５３—江苏农业科学　２０２３年第５１卷第９期



接数看，生理特性作为连接植物表型和基因型的桥

梁其连接线条数最多，也是干旱胁迫下植物根系研

究的突破点，且分子机理中的转录组学和蛋白质组

以及代谢组学等是后续研究的重要内容。笔者按

研究热点的时间顺序推进，系统论述了干旱胁迫下

植物根系的研究现状，并分析总结植物根系在响应

干旱胁迫时的外观结构变化和生理调节方式，以及

探究抗旱分子机理的主要研究内容，以期精准研究

植物的抗旱机理，从而为水资源的高效利用及干旱

地区的生态恢复提供帮助。

１　干旱胁迫下根系的结构特征

植物根系因其有高度的可塑性，可根据外界环

境的变换调整自身形态结构以响应胁迫。因此，对

根系的结构特征进行研究有利于摸清植物对干旱

胁迫的响应机理，从而为选育抗旱植物品种提供科

学理论支持。为探明植物根系分支情况对不同水

分条件的响应方式，前人主要围绕根系的形态特征

和解剖结构２个方面展开研究，并结合植物在干旱
胁迫下变化显著的形态指标进行抗旱性评价。干

旱胁迫下变化显著的形态指标通常包括总根长、根

系分支结构、根尖数、平均直径、根表面积以及维管

束直径和面积、韧皮部面积等内容（图４）。
１．１　根系形态特征

植物根系直接与土壤接触，其膨压和生物膜受

体能够及时感知外界环境条件的变化，并形成信号

传导至地上部分，使植物体减少水分的损耗，同时

根系自身也通过形态、结构的变化对干旱胁迫产生

适应性［４］。植物的总根长和根表面积的大小可以

反映植物根系利用土壤资源的密集程度，以及其应

对大气和土壤地下水分变化的能力和种间差异。

较大的根表面积和较多的根尖数有利于根系拓宽

水分吸收面积，提高水分利用率。大量研究表明，

植物响应干旱胁迫的策略为先适应后迫害。赵国

靖等通过研究不同土壤水分对胡枝子的影响发现，

适度的水分胁迫有利于提高根系的吸收能力，多个

生长指标均在轻度水分胁迫条件下显著提高［５］。

另有研究指出，轻度干旱胁迫能够促进根系伸长，

但是随着胁迫程度的加重和时间的加长，将会抑制

根系伸长，主要体现在根系的根尖数、表面积、总长

度和总体积等随干旱胁迫程度的加重先增加后降

低［６］。在持续干旱胁迫下，具体表现为在促进侧根

生长的同时显著抑制了主根的伸长［７］。即植物最

大限度地将光合产物分配给新根，促使根的直径变

细，根毛总根尖数增多，总根长变长［８］。Ｆｉｔｔｅｒ等将
根系形态结构划分为鱼尾形分支模式和叉状分支

模式２种极端的拓扑结构，且相对叉状分支模式，鱼
尾形连接模式能够降低植物根系的内部营养竞

争［９－１０］。单立山等发现，红砂根系为适应干旱通过

减少根部间重叠、增加根系连接长度使其拓扑结构

逐渐向鱼尾形发展，以保证植物更有效地吸收养

分［１１］。马雄忠等采用分形几何和几何拓扑学相结

合的方法在阿拉善高原荒漠植物的研究中也得到

了相似结论［１２］。

１．２　根系解剖结构
植物根系内串联排列的多个组织和结构对植

物需水必不可少，其中表皮、外皮层、皮层、内皮层、

薄壁组织从土壤中吸收水分，木质部导管向地上部

分转运水分［１３］。因此，根系解剖结构在研究植物耐

旱性等功能方面具有重要意义［１４］。随着干旱胁迫

程度的加重，根系染色质呈现凝聚并边缘化分布、

细胞程序性死亡、表皮细胞栓化、根冠脱落等现

象［１５］。根系的木质部、维管柱直径和树木以及运输

水分的导管管径在干旱环境中都会发生适应性变
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化，通常表现为运输水分的导管数量增多，直径减

小，导管壁变厚。张翠梅等发现，不同品种及遭受

不同干旱胁迫时间的苜蓿解剖结构变化不同，且抗

旱性强的苜蓿根部疏导组织较发达［１６］。王竞红等

关于紫穗槐幼苗根系的研究发现，随着干旱胁迫的

持续其维管柱直径增加，运输水分的导管管径逐渐

变小而数量增加，木质部变得更加发达［１７］。甄博等

发现，水稻根部在经历干旱胁迫后会生成更多直径

较大的木质部导管和较大面积的中柱组织，且随着

干旱胁迫程度的加大，根系的输水能力增强越明

显［１８］。学者们研究指出，在木棉科［１９］和海棠［２０］的

根系解剖结构中发现了相同的耐旱策略。

２　干旱胁迫下植物的生理特性

植物根系作为从土壤中吸收营养和水分的主

要器官，不仅参与植物的代谢活动，在营养合成、固

定支持等重要功能以及耐旱能力等方面同样具有

重要作用［２１］。水分胁迫明显表现为与许多特征、过

程和反馈相关的生理损伤，这些特征、过程和反馈

会在不同的时间尺度上影响植物生理生长［２２］。在

干旱条件下，植物根系迅速感受到外界环境的变化

从而产生化学信号控制植物调控体内水分，提高水分

利用率。其中，植物中的丙二醛（ＭＤＡ）、根系活力和
渗透物质等含量都随着胁迫时长而改变（图５）。

２．１　根系活力
水分亏缺对植物根系的影响较为明显，且会导

致植物根系的衰老加快和活性降低，从而迫使植物

吸收水分和养分的能力下降。在以往的研究中，学

者们通常参照张志良等的氯化三苯基四氮唑（ＴＴＣ）
还原法测定根系的活力［２３］。目前，学者们普遍认为

轻度的干旱胁迫能够增加根系的活力，而干旱胁迫

严重的情况下会严重抑制根系的生长，甚至导致根

系死亡［２４］。丁红等发现，干旱胁迫降低了４０ｃｍ以
下土层花生的根系活力［２５］。此外，Ｃｈａｉ等发现，抗
旱性强的马铃薯品种随着干旱胁迫程度的增加根

系活力呈上升趋势，抗旱性弱的品种随着干旱胁迫

程度的增加根系活力呈下降趋势［２６］。在干旱条件

下，不同植物种类或品种的响应方式不同，总体上

表现为抗旱性强的植物更容易保持较高的根系活

力，抗旱性弱的植物随干旱胁迫程度加剧其根系活

力持续降低［２７－２８］。

２．２　渗透物质
植物为抵御干旱胁迫常通过分泌或消耗渗透

物质如可溶性糖（ＳＳ）、脯氨酸（Ｐｒｏ）、可溶性蛋白
（ＳＰ）等，以达到维持调节细胞渗透压、维护细胞膜

稳定等生理平衡［２９］。陈丽等发现，油橄榄根系中的

可溶性糖含量随干旱持续先增加后降低，而脯氨酸

含量加速增加［３０］。在沙芥幼苗根系［３１］和马铃薯根

系［３２］中发现Ｐｒｏ、ＳＳ、ＳＰ含量随胁迫程度的增大而
不断增加。王凯等的研究表明，樟子松根系在春季

干旱时主要通过消耗可溶性蛋白降低渗透势［３３］。

因此，大部分植物通过分泌渗透物质来提高其抗旱

性，但超出植物的耐旱限度则会消耗渗透物质以维

系其正常的生理活动。目前，植物不同生育期渗透

物质的含量及权重与其抗旱能力的关系仍不明确，

所以开展相应研究对于植物抗旱机理的探索十分

重要。

２．３　丙二醛
丙二醛是重要的膜质过氧化产物之一，具有强

氧化性和毒性且常被用作植物氧化损伤分析［３４］。

学者们在苜蓿根系的研究中认为，随着干旱时间的

延长，植物根系中的丙二醛摩尔浓度总体呈上升趋

势［３５］。植物体中的 ＭＤＡ含量受保护酶活性的影
响，且当植物处于轻度干旱胁迫时，在其保护酶的

作用下可保持较低水平的脂质过氧化程度，但当胁

迫程度超过植物可承受的范围时，保护酶活性将被
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抑制，进而导致植物体内积累大量的 ＭＤＡ，植物细
胞损害严重。

３　干旱胁迫的分子机理

植物在非生物胁迫下的分子调控机制涉及多

个层次，信息量庞大，相关胁迫基因的激活或调控

涉及信号传导、转录控制、细胞膜和蛋白质的保护

以及清除自由基和有毒化合物等多个过程［３６］。近

年来生物信息学技术的发展为植物抗旱基因的挖

掘及代谢通路的摸索等分子机理研究提供了技术

支撑，多组学研究成为明确植物抗旱分子机理的重

要方向（图６）。

３．１　转录组学
转录组学（Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃｓ）是从整体水平上以

某时段特定细胞或组织中全部转录本为研究对象，

改变了只对单个基因研究的传统模式，是一门系统

研究其转录本种类、结构和功能以及调控规律的科

学［３７］。转录组学的主要技术包括微阵列技术、实时

荧光定量ＰＣＲ技术（ｒｅａｌ－ｔｉｍｅＰＣＲ）和转录组测序
技术（ＲＮＡ－Ｓｅ），但微阵列技术灵敏度低，实时
ＰＣＲ技术价格昂贵，而 ＲＮＡ－Ｓｅｑ因其广泛的应用
场景（高通量的基因表达谱分析、基因组注释或非

编码区域功能研究等）成为主要的定量转录组分析

系统［３８］。研究发现，ＡＰ２／ＥＲＦ、ＭＹＢ、ＮＡＣ、ｂＺＩＰ和
ＷＲＫＹ等转录因子家族的差异表达直接参与了植
物的抗旱过程［３９］。过量表达 ＡＰ２／ＥＲＦ转录因子可
以提高部分植物的抗旱性，但也使部分转基因植物

对胁迫更敏感［４０］。ＭＹＢ基因由信号传导途径实现
其干旱条件下的正常表达，并调控水杨酸和赤霉

素、吲哚－３－乙酸的含量提高植物抗旱能力［４１］。

干旱胁迫下，植物基因启动子中的ＮＡＣ识别序列结
合并激活非生物胁迫耐受性来调节下游靶基因的

转录，诱导胁迫基因的上调，从而具有抗旱性［４２］。

ＧｍｂＺＩＰ２在大豆毛状根中的过表达能够改善其干
旱耐受性［４３］。ＷＲＫＹ蛋白能够调控抗旱基因的表

达，通过作用糖代谢途径等方式参与植物的抗旱

应答［４４］。

３．２　蛋白质组学
蛋白质组学这一概念最早是由 ＭａｒｃＷｉｌｋｉｎｓ在

１９９４年的意大利科学会议上提出的，其内涵为一种
细胞或一个组织所表达的全部蛋白质［４５］。蛋白质

组学研究的基础性内容主要是大规模地进行蛋白

质的结构和功能研究，包含了蛋白质的表达水平、

翻译后的修饰与调控以及各细胞或组织蛋白质间

的相互作用等［４６－４７］。目前用于植物蛋白质组学研

究的主要技术包括蛋白质样品的制备、分离、鉴定

以及定量分析等环节［４８］。研究蛋白质组学技术的

方法通常为基于凝胶或质谱的相对定量和绝对定

量，主要有标记蛋白质组学定量技术（ｉＴＲＡＱ）、双向
电泳技术 （２－ＤＥ）和非标记蛋白质组学定量技术
（ｌａｂｅｌ－ｆｒｅｅ）［４９］。大量研究表明，植物相关差异蛋
白面对干旱胁迫时，涉及蛋白质合成与加工、光合

作用、能量代谢、自由基清除等多种途径。王月英

等关于蒙古冰草蛋白质组的研究发现，在一定的干

旱处理下干旱时长越长，复水处理后的差异表达蛋

白量越多［５０］。邹成林等的研究指出，耐旱弱的玉米

自交系灌浆期籽粒应答干旱胁迫的差异表达蛋白

明显少于耐旱性强的［５１］。
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３．３　代谢组学
代谢组学作为功能基因组学和系统生物学的

新兴研究内容［５２］，是一种全面鉴定和定量小分子量

代谢物（代谢组）的方法，为研究植物面对非生物胁

迫反应的分子表型提供新的科学方向［５３］。核磁共

振（ＮＭＲ）光谱和基于质谱（ＭＳ）的分析仪是植物代
谢组学研究中的主要分析平台［５４］。结合色谱技术

处理后得到的多维元数据常采用模式识别和多维

统计分析等方法实现数据的可视化和分类。

Ｍｉｃｈａｌｅｔｔｉ等采用 ＬＣ－ＭＳ对小麦的代谢组学进行
分析，发现氨基酸、有机酸和糖等作为小麦的主要

代谢物在干旱条件下丰度明显变化［５５］。李小冬等

采用液相色谱电离串联质谱法发现，高羊茅叶片应

对干旱时，油脂代谢产物含量下调，芳香族化合物

含量上调［５６］。大部分植物的差异代谢物含量在较

高强度干旱胁迫下整体表现为下调，以维持其必要

的生命活动。

４　存在问题与展望

随着生物科学技术的进步，人们对植物耐旱机

理的研究重点逐渐从地上部分向地下部分、从表型

向分子层次过渡。开展干旱胁迫下植物多层次的

研究，有利于摸清植物抗逆策略，提高植物抵抗外

界胁迫的能力，具有重要的生态学意义。目前相关

领域的研究仍存在许多不足，从研究对象看，近年

来国内外对于植物地下根系的研究偏重于经济作

物，而对于干旱地区生态植被根系的研究鲜有报

道；从形态特征看，植物根系可塑性变化阈值仍不

确定；从生理特性看，前人的研究多集中于对不同

程度干旱胁迫下植物的生理响应，但对干旱胁迫下

植物不同生育期的适应策略研究较少。从分子机

理看，学者们关于植物抗旱的分子机理主要集中在

筛选候选关键基因方面，但对于基因功能验证性试

验以及多组学的综合运用仍需深入研究。针对以

上问题，后续应加强干旱区生态植物根系的研究，

采用微观宏观相结合的方法系统地研究植物根系

抗旱机理。
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ｏｆｍａｉｚｅｕｎｄｅｒｄｒｏｕｇｈｔｓｔｒｅｓｓ［Ｊ］．ＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃＲｅｐｏｒｔｓ，２０２１，１１（１）：

３１９５．

［３５］张翠梅，师尚礼，吴　芳．干旱胁迫对不同抗旱性苜蓿品种根系

生长及生理特性影响［Ｊ］．中国农业科学，２０１８，５１（５）：８６８－

８８２．　

［３６］ＴａｋａｈａｓｈｉＦ，ＫｕｒｏｍｏｒｉＴ，ＵｒａｎｏＫ，ｅｔａｌ．Ｄｒｏｕｇｈｔｓｔｒｅｓｓｒｅｓｐｏｎｓｅｓ

ａｎｄｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｉｎｐｌａｎｔｓ：ｆｒｏｍｃｅｌｌｕｌａｒｒｅｓｐｏｎｓｅｓｔｏｌｏｎｇ－ｄｉｓｔａｎｃｅ

ｉｎｔｅｒｃｅｌｌｕｌａｒｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＦｒｏｎｔｉｅｒｓｉｎＰｌａｎｔＳｃｉｅｎｃｅ，２０２０，

１１：５５６９７２．

［３７］ＩｍａｄｉＳＲ，ＫａｚｉＡＧ，ＡｈａｎｇｅｒＭＡ，ｅｔａｌ．Ｐｌａｎｔｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃｓａｎｄ

ｒｅｓｐｏｎｓｅｓｔｏｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｓｔｒｅｓｓ：ａｎｏｖｅｒｖｉｅｗ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆ

Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２０１５，９４（３）：５２５－５３７．

［３８］ＳｔａｒｋＲ，ＧｒｚｅｌａｋＭ，ＨａｄｆｉｅｌｄＪ．ＲＮＡｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ：ｔｈｅｔｅｅｎａｇｅｙｅａｒｓ

［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＲｅｖｉｅｗｓＧｅｎｅｔｉｃｓ，２０１９，２０（１１）：６３１－６５６．

［３９］ＧｏｌｌｄａｃｋＤ，ＬｉＣ，ＭｏｈａｎＨ，ｅｔａｌ．Ｔｏｌｅｒａｎｃｅｔｏｄｒｏｕｇｈｔａｎｄｓａｌｔ

ｓｔｒｅｓｓｉｎｐｌａｎｔｓ：ｕｎｒａｖｅｌｉｎｇｔｈｅｓｉｇｎａｌｉｎｇｎｅｔｗｏｒｋｓ［Ｊ］．Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓｉｎ

ＰｌａｎｔＳｃｉｅｎｃｅ，２０１４，５：１５１．

［４０］ＸｉｅＺＬ，ＮｏｌａｎＴ，ＪｉａｎｇＨ，ｅｔａｌ．ＴｈｅＡＰ２／ＥＲＦｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒ

ＴＩＮＹ ｍｏｄｕｌａｔｅｓｂｒａｓｓｉｎｏｓｔｅｒｏｉｄ－ｒｅｇｕｌａｔｅｄｐｌａｎｔｇｒｏｗｔｈａｎｄ

ｄｒｏｕｇｈｔｒｅｓｐｏｎｓｅｓｉｎＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ［Ｊ］．ＴｈｅＰｌａｎｔＣｅｌｌ，２０１９，３１（８）：

１７８８－１８０６．

［４１］ＷｕＪＤ，ＪｉａｎｇＹＬ，ＬｉａｎｇＹＮ，ｅｔａｌ．ＥｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｔｈｅｍａｉｚｅＭＹＢ

ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒＺｍＭＹＢ３Ｒｅｎｈａｎｃｅｓｄｒｏｕｇｈｔａｎｄｓａｌｔｓｔｒｅｓｓ

ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｉｎ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｐｌａｎｔｓ［Ｊ］． ＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ

Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０１９，１３７：１７９－１８８．

［４２］ＥｒｐｅｎＬ，ＤｅｖｉＨＳ，ＧｒｏｓｓｅｒＪＷ，ｅｔａｌ．ＰｏｔｅｎｔｉａｌｕｓｅｏｆｔｈｅＤＲＥＢ／

ＥＲＦ，ＭＹＢ，ＮＡＣａｎｄＷＲＫＹｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒｓｔｏｉｍｐｒｏｖｅａｂｉｏｔｉｃ

ａｎｄｂｉｏｔｉｃｓｔｒｅｓｓｉｎｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｐｌａｎｔｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＣｅｌｌ，Ｔｉｓｓｕｅａｎｄ

ＯｒｇａｎＣｕｌｔｕｒｅ，２０１８，１３２（１）：１－２５．

［４３］ＹａｎｇＹ，ＷｅｉＷＬ，ＺｈｏｕＹＢ，ｅｔａｌ．ＴｈｅｓｏｙｂｅａｎｂＺＩＰｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ

ｆａｃｔｏｒｇｅｎｅＧｍｂＺＩＰ２ ｃｏｎｆｅｒｓｄｒｏｕｇｈｔａｎｄｓａｌｔｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｓｉｎ

ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｐｌａｎｔｓ［Ｊ］．ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｏｌｅｃｕｌａｒＳｃｉｅｎｃｅｓ，

２０２０，２１（２）：６７０．

［４４］刘　潮，韩利红，宋培兵，等．桑树ＷＲＫＹ转录因子的全基因组

鉴定及生物信息学分析［Ｊ］．南方农业学报，２０１７，４８（９）：

１６９１－１６９９．　

［４５］ＷａｓｉｎｇｅｒＶＣ，ＣｏｒｄｗｅｌｌＳＪ，Ｃｅｒｐａ－ＰｏｌｊａｋＡ，ｅｔａｌ．Ｐｒｏｇｒｅｓｓｗｉｔｈ

ｇｅｎｅ－ｐｒｏｄｕｃｔｍａｐｐｉｎｇｏｆｔｈｅＭｏｌｌｉｃｕｔｅｓ：Ｍｙｃｏｐｌａｓｍａｇｅｎｉｔａｌｉｕｍ

［Ｊ］．Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ，１９９５，１６（７）：１０９０－１０９４．

［４６］ＴａｎＢＣ，ＬｉｍＹＳ，ＬａｕＳＥ．Ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓｉｎｃｏｍｍｅｒｃｉａｌｃｒｏｐｓ：ａｎ

ｏｖｅｒｖｉｅｗ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｒｏｔｅｏｍｉｃｓ，２０１７，１６９：１７６－１８８．

［４７］常丽丽，彭存智，王　丹，等．盐芥叶片应答盐胁迫的蛋白质组

学分析［Ｊ］．江苏农业学报，２０２２，３８（１）：４９－６４．

［４８］ＬｉｕＹＨ，ＬｕＳ，ＬｉｕＫＦ，ｅｔａｌ．Ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓ：ａｐｏｗｅｒｆｕｌｔｏｏｌｔｏｓｔｕｄｙ

ｐｌａｎｔｒｅｓｐｏｎｓｅｓｔｏｂｉｏｔｉｃｓｔｒｅｓｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＭｅｔｈｏｄｓ，２０１９，１５

（１）：１３５．

［４９］ＡｓｌａｍＢ，ＢａｓｉｔＭ，ＮｉｓａｒＭＡ，ｅｔａｌ．Ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓ：ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓａｎｄ

ｔｈｅｉｒａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＣｈｒｏｍａｔｏｇｒａｐｈｉｃＳｃｉｅｎｃｅ，２０１７，５５

（２）：１８２－１９６．

［５０］王月英，黄广学，孟利前，等．干旱胁迫下蒙古冰草的蛋白质组

学分析［Ｊ］．沈阳农业大学学报，２０２０，５１（１）：１０５－１１０．

［５１］邹成林，谭　华，郑德波，等．玉米灌浆期籽粒应答干旱胁迫的

差异蛋白质组分析［Ｊ］．分子植物育种，２０２０，１８（１３）：４１５３－

４１６３．　

［５２］ＳｈａｎｋｅｒＡＫ，ＭａｈｅｓｗａｒｉＭ，ＹａｄａｖＳＫ，ｅｔａｌ．Ｄｒｏｕｇｈｔｓｔｒｅｓｓ

ｒｅｓｐｏｎｓｅｓｉｎｃｒｏｐｓ［Ｊ］．Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ＆ＩｎｔｅｇｒａｔｉｖｅＧｅｎｏｍｉｃｓ，２０１４，

１４（１）：１１－２２．

［５３］ＭａｒｏｌｉＡＳ，ＧａｉｎｅｓＴＡ，ＦｏｌｅｙＭＥ，ｅｔａｌ．Ｏｍｉｃｓｉｎｗｅｅｄｓｃｉｅｎｃｅ：ａ

ｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅｆｒｏｍ ｇｅｎｏｍｉｃｓ，ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃｓ，ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｏｍｉｃｓ

ａｐｐｒｏａｃｈｅｓ［Ｊ］．ＷｅｅｄＳｃｉｅｎｃｅ，２０１８，６６（６）：６８１－６９５．

［５４］ＡｌｉｆｅｒｉｓＫＡ，Ｂｅｒｎａｒｄ－ＰｅｒｒｏｎＤ．Ｃａｎｎａｂｉｎｏｍｉｃｓ：ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｏｆ

ｍｅｔａｂｏｌｏｍｉｃｓｉｎｃａｎｎａｂｉｓ（ＣａｎｎａｂｉｓｓａｔｉｖａＬ．）ｒｅｓｅａｒｃｈａｎｄ

ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ［Ｊ］．ＦｒｏｎｔｉｅｒｓｉｎＰｌａｎｔＳｃｉｅｎｃｅ，２０２０，１１：５５４．

［５５］ＭｉｃｈａｌｅｔｔｉＡ，ＮａｇｈａｖｉＭＲ，ＴｏｏｒｃｈｉＭ，ｅｔａｌ．Ｍｅｔａｂｏｌｏｍｉｃｓａｎｄ

ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓｒｅｖｅａｌｄｒｏｕｇｈｔ－ｓｔｒｅｓｓｒｅｓｐｏｎｓｅｓｏｆｌｅａｆｔｉｓｓｕｅｓｆｒｏｍ

ｓｐｒｉｎｇ－ｗｈｅａｔ［Ｊ］．ＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃＲｅｐｏｒｔｓ，２０１８，８（１）：５７１０．

［５６］李小冬，王小利，王　茜，等．干旱胁迫下高羊茅叶片的代谢组

学分析［Ｊ］．中国草地学报，２０１６，３８（５）：５９－６５．

—０４— 江苏农业科学　２０２３年第５１卷第９期


