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　　摘要：通过花粉管通道转导芦苇总ＤＮＡ到水稻辽星１号中，以获得的２个耐盐变异水稻品系Ｈ１、Ｈ２为材料，对６
张叶的水稻幼苗进行０．３％浓度的 ＮａＣｌ溶液诱导处理２４ｈ。提取经 ＮａＣｌ溶液诱导后的叶片 ｍＲＮＡ，经反转录成
ｃＤＮＡ，经过酶解后加接头和２次杂交，构建差异表达的抑制消减（ＳＳＨ）ｃＤＮＡ文库。以 ＮａＣｌ溶液诱导后的耐盐变异
水稻Ｈ１、Ｈ２的ｃＤＮＡ为检测子（ｔｅｓｔｅｒ），以水稻辽星１号 ｃＤＮＡ为驱动子（ｄｒｉｖｅｒ）。所构建的文库容量分别达到了
２４０、２８１个，表明所构建的文库质量良好。对文库中克隆进行测序分析，在ＮＣＢＩ水稻数据库中进行ＢＬＡＳＴ比对，获得
了１５个没有同源性的ＥＳＴ序列，其中９个ＥＳＴ序列功能与植物的抗盐性有关，通过ＲＴ－ＰＣＲ技术进一步验证了芦苇
总ＤＮＡ转导到水稻中，使水稻获得了抗盐性。
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　　我国沿海盐渍稻区常利用盐水灌溉，过量施用肥料导致
土壤盐分积累以及水稻产量下降［１］。因此，选育耐盐的水稻

新品种、充分开发利用盐碱地对于实现农业增收、保障粮食安

全具有重要的意义［２－３］。通过生物技术手段可以加速耐盐水

稻品种选育进程，但是耐盐目的基因的转入由于存在基因克

隆、质粒构建等一系列问题而受到限制。笔者将具有耐盐性

状的芦苇总ＤＮＡ通过花粉管通道法转导至水稻中，经过几代
的人工海水筛选获得２个稳定耐盐的水稻品系。抑制消减杂
交（ｓｕｐｐｒｅｓｓｉｏｎｓｕｂｔｒａｃｔｉｖｅｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ，ＳＳＨ）技术是一种筛
选、分离差异表达基因的方法［４－５］，目前已在小麦［６］、水

稻［７－９］、马铃薯［１０］、紫秆柽柳［１１－１２］、杨树［１３］等多种植物中得

到广泛应用。本研究以２个耐盐变异水稻为材料，构建水稻
抑制消减杂交文库，对阳性克隆进行测序，并结合生物信息学

对测序结果进行分析，旨在为通过花粉管通道转导芦苇总

ＤＮＡ获得耐盐变异水稻提供可靠的分子生物学证据。

１　材料与方法

１．１　材料
试验材料为辽星１号水稻转导芦苇总 ＤＮＡ获得的２个

耐盐变异品系后代Ｈ１、Ｈ２，用浓度为０．３％的ＮａＣｌ溶液对其
诱导处理２４ｈ。将处理完的水稻倒数第３张叶片经液氮速冻
后保存于－８０℃超低温冰箱备用。植物总 ＲＮＡ提取试剂
盒、ＴａｑＤＮＡ聚合酶、超纯 ｄＮＴＰ（１０ｍｍｏｌ／Ｌ）均购自天根生

化科技（北京）有限公司；反转录酶 ＳｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔⅢ购自
Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ生物技术有限公司；ｐＧＥＭ－Ｔｅａｓｙ克隆试剂盒购自
Ｐｒｏｍｅｇａ公司；ＬＡＴａｑＤＮＡ聚合酶购自ＴａＫａＲａ公司；琼脂糖
购自西班牙；琼脂糖凝胶回收试剂盒购自Ｘｙｇｅｎ公司；其他生
化试剂购自Ｓｉｇｍａ公司；引物由Ｉｎｖｏｔｒｉｇｅｎ公司合成。
１．２　方法
１．２．１　叶片总ＲＮＡ的提取与纯化　分别取浓度为０．３％的
ＮａＣｌ溶液诱导处理２４ｈ的耐盐变异水稻Ｈ１、Ｈ２和对照辽星
１号叶片１００ｍｇ，加入液氮充分研磨成粉末，参照天根生化科
技（北京）有限公司植物总ＲＮＡ提取试剂盒操作说明提取纯
化总ＲＮＡ。对纯化后的ＲＮＡ进行１．２％琼脂糖凝胶电泳，观
察提取物质量。分光光度计检测ＲＮＡ样品浓度。ＲＮＡ样品
浓度计算公式如下：ＲＮＡ原液浓度（ｎｇ／μＬ）＝Ｄ２６０ｎｍ ×稀释
倍数×４０。根据Ｄ２６０ｎｍ／Ｄ２８０ｎｍ比值估测ＲＮＡ质量。
１．２．２　ＳＳＨｃＤＮＡ文库的构建　采用 Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ公司 Ｓｕｐｅｒ
ＳｃｒｉｐｔⅢ Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔａｓｅ反转录酶合成ｃＤＮＡ第１链。以ｃＤＮＡ
第１链为模板合成双链 ｃＤＮＡ，利用 ＱＩＡＧＥＮＰＣＲ产物纯化
试剂盒纯化双链 ｃＤＮＡ。采用 ＲｓａⅠ限制性内切酶对双链
ｃＤＮＡ进行单酶切，酶切后用ＱＩＡＧＥＮＰＣＲ产物纯化试剂盒进
行纯化与浓缩，取５μＬ酶切产物进行琼脂糖凝胶电泳检测。
分别以耐盐变异水稻 Ｈ１、Ｈ２为检测子（ｔｅｓｔｅｒ），对照辽星 １
号为驱动子 （ｄｒｉｖｅｒ）进行 ＳＳＨ杂交，构建耐盐变异水稻特异
表达基因的正向 ｃＤＮＡ文库。将 ＳＳＨ－ＰＣＲ纯化产物做 ＴＡ
克隆、蓝白斑筛选，挑选白斑单菌落在３７℃氨苄青霉素抗性
条件下培养，提取质粒以通用引物 Ｔ７（５′－ＴＡＡＴＡＣＧＡＣＴ
ＣＡＣＴＣＴＡＴＡＧＧＧ－３′）测序，得到 ＥＳＴ序列。将测序得到的
ＥＳＴ序列在ＮＣＢＩ水稻数据库中进行核酸ＢＬＡＳＴ比对。
１．２．３　ＲＴ－ＰＣＲ验证　对 ＳＳＨｃＤＮＡ文库中筛选的与水稻
ｃＤＮＡ文库查找没有同源性的 ＥＳＴ序列设计引物，用 Ｐｒｉｍｅｒ
Ｐｒｅｍｉｅｒ５软件设计引物，由 Ｉｎｖｏｔｒｉｇｅｎ公司合成引物，采用
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ＲＴ－ＰＣＲ技术验证耐盐变异水稻Ｈ１、Ｈ２差异表达基因。

２　结果与分析

２．１　耐盐变异水稻Ｈ１、Ｈ２叶片总ＲＮＡ纯度、质量检测
将提取的耐盐变异水稻Ｈ１、Ｈ２和对照辽星１号（ＣＫ）总

ＲＮＡ用１．２％琼脂糖凝胶进行电泳检测。由图１可知，２８Ｓ、
１８Ｓ条带清晰。根据条带亮度可以判断，水稻叶片总ＲＮＡ主
要由 ２８Ｓ、１８Ｓ组成。同时谱带亮度明显，表明提取的总
ＲＮＡ未被降解，纯度较高。Ｄ２６０ｎｍ／Ｄ２８０ｎｍ比值为１９６，大于
１．８。由此可知，提取的耐盐变异水稻 Ｈ１、Ｈ２和对照叶片总
ＲＮＡ纯度较高、质量完整，满足进一步抑制消减杂交的要求。

２．２　双链ｃＤＮＡ合成与酶切电泳检测
１．２％琼脂糖凝胶检测结果（图２）显示，酶切前后条带大

小发生明显变化，说明酶切效果很好。未经酶切的双链

ｃＤＮＡ大小在０．４～１０．０ｋｂ之间呈现弥散带型，且在７５０ｂｐ
附近有比较清晰的条带，酶切后的ｃＤＮＡ大小在０．１～２．０ｋｂ
呈现弥散带型，且在１００、３００ｂｐ附近有比较清晰的条带，说
明酶切可以充分进行ＳＳＨ杂交。

２．３　ＳＳＨ杂交电泳结果
以２次杂交所得产物为模板进行２轮ＰＣＲ扩增，将ＰＣＲ

产物进行１％琼脂糖凝胶检测，耐盐变异后代 Ｈ１、Ｈ２经第１
次消减杂交后，对这些产物进行 ＰＣＲ，结果显示：泳道１、３出
现弥散带，并且有主带出现，虽然主带不明显，但也说明差异

表达基因已经被均衡消减，达到了去除高丰度基因的目的。

在第１次杂交混合物中加入新制备的变性ＣＫｃＤＮＡ，结果显
示，第２轮ＰＣＲ后在泳道２、４中１５０、３００ｂｐ附近有比较清晰
的条带，说明经过第２次抑制消减杂交后，已经富集诱导表达
ｃＤＮＡ目的片段（图３、图４）。
２．４　ＴＡ克隆及阳性克隆筛选

将第２次ＰＣＲ扩增产物经 ＱＩＡＧＥＮＰＣＲ产物纯化试剂
盒纯化后与ｐＧＥＭ－Ｔｅａｓｙ载体连接，转化大肠杆菌。对所构

建的抑制消减杂交文库进行蓝白斑点筛选并计算重组率［重

组率＝白色菌落数／（蓝色菌落数 ＋白色菌落数）×１００％］，
结果显示，耐盐变异水稻 Ｈ１、Ｈ２杂交文库重组率分别为
９６２％、９３２％。随机挑选的２４个阳性克隆均能扩增出单一
清晰条带。Ｈ１、Ｈ２杂交文库插入的片段大小为３００～１０００ｂｐ，
个别插入片段大于１０００ｂｐ，平均插入片段大小为４００ｂｐ。

２．５　ＳＳＨ文库测序分析
对挑选的经过菌落 ＰＣＲ检测过的差异表达克隆进行测

序，以Ｔ７（ＡＣＧＡＣＴＣＡＣＴＡＴＡＧＧＧＣＴＴＴＴＴ）为引物。Ｈ１文库
得到２４０个高质量的ＥＳＴ序列，Ｈ２文库得到２８１个高质量的
ＥＳＴ序列。将测序质量合格的序列去除序列两端载体序列、
接头序列后提交到 ＮＣＢＩ水稻数据库中进行核酸 ＢＬＡＳＴ比
对，结果表明，Ｈ１文库有２３４个 ＥＳＴ序列在水稻 ｃＤＮＡ数据
库中有很高同源性，６个 ＥＳＴ序列没有同源性。Ｈ２文库有
２７２个ＥＳＴ序列在水稻ｃＤＮＡ数据库中有很高的同源性，９个
ＥＳＴ序列没有同源性。将获得的１５个与水稻没有同源性的
ＥＳＴ序列进行功能比对，其中９个 ＥＳＴ序列与植物抗盐性有
关，说明通过转导芦苇总ＤＮＡ获得的水稻 Ｈ１、Ｈ２、辽星１号
在基因水平上存在差异，芦苇ＤＮＡ与抗盐相关的基因片段转
导到水稻ＤＮＡ中从而导致其耐盐性发生改变（表１）。
２．６　引物设计结果

选取４个在水稻ｃＤＮＡ数据库中没有同源性的ＥＳＴ序列
与５个具有与抗盐性相关的基因ＥＳＴ序列设计引物（表２）。
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表１　耐盐变异水稻Ｈ１、Ｈ２文库筛选的 抗盐相关基因的主要信息

登录号 注释 相似性（％）
ＸＭ＿００２５１８２１８．１ ＲｉｃｉｎｕｓｃｏｍｍｕｎｉｓＰｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍＩＩＰ６８０ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌＡ，ａｐｏｐｒｏｔｅｉｐｕｔａｔｉｖｅ，ｍＲＮＡ ８９
ＮＭ＿００１１５６１９９．１ Ｚｅａｍａｙｓｕｂｉｑｕｉｔｉｎ－ｃｏｎｊｕｇａｔｉｎｇｅｎｚｙｍｅＥ２－１７ｋｕ（ＬＯＣ１００２８３２９７），ｍＲＮＡ ９２
ＢＴ１３０３００．１ ＯｒｙｚａｓａｔｉｖａｃｌｏｎｅＲＲｌｉｂＤ００３２８ｍＲＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅ １００
ＢＴ１３１１７１．１ ＯｒｙｚａｓａｔｉｖａｃｌｏｎｅＲＲｌｉｂＢ００３２６ｍＲＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅ １００
ＸＭ＿００２２６５２８７．２ ＰＲＥＤＩＣＴＥＤ：Ｖｉｔｉｓｖｉｎｉｆｅｒａｕｂｉｑｕｉｔｉｎ－ｃｏｎｊｕｇａｔｉｎｇｅｎｚｙｍｅＥ２２－ｌｉｋｅ（ＬＯＣ１００２４２８０１），ｍＲＮＡ ８１
ＨＱ０１３２９５．１ ＯｒｙｚａｓａｔｉｖａＪａｐｏｎｉｃａＧｒｏｕｐｃｌｏｎｅＫＣＳ０５９Ｄ０４ｕｂｉｑｕｉｔｉｎｃｏｎｊｕｇａｔｅｄｅｎｚｙｍｅｍＲＮＡ １００
ＸＭ＿００３５５７８１４．１ ＰＲＥＤＩＣＴＥＤ：Ｂｒａｃｈｙｐｏｄｉｕｍｄｉｓｔａｃｈｙｏｎｕｂｉｑｕｉｔｉｎ－ｃｏｎｊｕｇａｔｉｎｇｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｖａｒｉａｎｔ３（ＬＯＣ１００８４５４２８），ｍＲＮＡ ８４
ＡＹ６６０７５０．１ ＰｏｐｕｌｕｓｔｏｍｅｎｔｏｓａｕｂｉｑｕｉｔｉｎｃａｒｒｉｅｒｐｒｏｔｅｉｎｍＲＮＡ，ｃｏｍｐｌｅｔｅｃｄｓ ８３
ＸＭ＿００３５８０６２８．１ ＰＲＥＤＩＣＴＥＤ：ＢｒａｃｈｙｐｏｄｉｕｍｄｉｓｔａｃｈｙｏｎＡＴＰ－ｄｅｐｅｎｄｅｎｔＣｌｐｐｒｏｔｅａｓｅｐｒｏｔｅｏｌｙｔｉｃｓｕｂｕｎｉｔ－ｌｉｋｅ

（ＬＯＣ１００８２８８５８），ｍＲＮＡ
９３

表２　ＲＴ－ＰＣＲ分析所用的引物

引物
引物序列

（５′→３′）
退火温度

（℃）
产物长度

（ｂｐ）
Ｘ１７７Ｆ：ＣＧＧＴＡＧＧＧＡＴＡＴＡＡＣＴＡＧＧＣＧＡＣ

Ｒ：ＴＴＴＴＧＧＡＡＧＡＡＣＴＣＡＡＴＴＧＧＧＡＧ
５９
６０

１３０
１３０

Ｘ１３７Ｆ：ＡＡＧＧＴＡＡＡＴＴＴＣＧＧＡＴＧＡＣＡＣＴＣ
Ｒ：ＴＴＧＧＡＴＡＡＣＴＣＧＣＴＧＡＴＡＴＡＧＧＴ

５５
５９

１６６
１６６

Ｘ１８１Ｆ：ＧＴＴＣＴＣＡＧＧＧＴＡＴＣＣＧＡＣＧＴ
Ｒ：ＣＧＴＣＣＴＧＴＡＴＴＧＡＡＣＴＣＴＧＣ

５９
５９

２０２
２０２

Ｘ１４４Ｆ：ＣＣＡＡＡＣＡＡＡＡＣＴＣＴＣＣＡＣＡＡ
Ｒ：ＡＧＴＡＡＧＣＧＡＡＧＧＣＧＴＡＡＧＣＣ

６３
６２

１６３
１６３

Ｘ２０５Ｆ：ＧＡＴＴＧＴＧＧＡＧＣＧＧＡＧＣＴＧＧＡ
Ｒ：ＴＴＣＴＴＴＡＣＡＴＡＡＧＣＡＴＣＡＡＴＡＣＣＴＴＡＴＡ

６２
５６

２３０
２３０

Ｘ２１９Ｆ：ＴＣＴＴＴＡＣＡＴＡＡＧＣＡＴＣＡＡＴＡＣＣ
Ｒ：ＣＣＧＡＣＴＡＡＧＣＣＡＡＧＧＡＣＡ

５２
５６

２２１
２２１

Ｄ５６２Ｆ：ＣＧＡＣＴＡＡＧＣＣＡＡＧＧＡＣＡＴＧＡ
Ｒ：ＡＣＣＴＡＧＣＡＧＣＡＡＣＡＧＣＡＡＣＴ

５７
６０

２６０
２６０

Ｄ５４６Ｆ：ＡＴＣＡＡＧＣＴＣＡＧＧＡＡＴＴＡＣＡＡ
Ｒ：ＧＣＣＧＡＣＴＡＡＧＣＣＡＡＧＧＡＣＡＣ

５４
６０

１４０
１４０

Ｄ２３ Ｆ：ＡＣＴＡＣＣＡＴＣＣＴＣＣＡＣＴＣＴＣＡＣＴＣ
Ｒ：ＣＣＴＴＣＴＣＡＣＡＣＡＴＡＣＣＡＡＣＣＴＡＡ

５６
５６

４８７
４８７

　　注：Ｆ为正向引物，Ｒ为反向引物。

２．７　ＲＴ－ＰＣＲ验证
从ＳＳＨ－ｃＤＮＡ文库中挑选９个阳性克隆进行ＲＴ－ＰＣＲ

验证。提取水稻耐盐变异新品种以及对照株的ＲＮＡ为模板，
进行反转录合成 ｃＤＮＡ，用上述步骤中合成的特异性检测引
物进行ＰＣＲ扩增，取１０μＬＰＣＲ扩增产物进行１％琼脂糖凝
胶电泳。ＲＴ－ＰＣＲ扩增后电泳检测，部分结果如图５所示，
Ｘ１７７、Ｘ１３７检测引物可从水稻耐盐变异株中扩增出目的条
带，对照株辽星１号中没有扩增出特异性条带，表明辽星１号
变异品系成功转入了芦苇总ＤＮＡ。Ｘ１８１、Ｘ２１９、Ｄ５６２检测引
物在耐盐变异新品种材料中的表达量较高，条带亮度较为明

显，对照株中的表达量较低，ＰＣＲ条带较暗，目的基因在植株
体内表达量不是很高。Ｄ２３没有扩增出目的条带，说明阳性
克隆特异性弱。Ｘ２０５、Ｄ５４６检测引物在辽星１号以及耐盐变
异株中均扩增出了目的片段且丰度相同，这是因为消减杂交

构建文库时可能没有完全消减掉相同的片段，由此说明抑制

消减杂交技术还有待改进。Ｘ１４４在对照辽星１号中扩增出
了目的条带而在水稻耐盐变异株中没有扩增出目的条带，

表明这个阳性克隆是假阳性。为了验证片段的正确性，片段

进行ＲＴ－ＰＣＲ扩增后的 ＰＣＲ产物再次进行测序，将所得的
序列与之前的序列进行比对，发现均属于相同的片段。

３　结论与讨论

通过花粉管通道将外源 ＤＮＡ导入整体植物是一种简单
易行的生物技术，目前已被广大作物育种工作者用于作物的

基因转移［１４］。此技术不但在小麦、棉花、水稻上得以利用，而

且在大豆［１５］、花生、烟草、白菜、茄子［１６］、黄瓜等作物上都进

行了供体ＤＮＡ的转移。花粉管通道转基因技术初期阶段是
以总ＤＮＡ为外源基因供体，虽能引起后代发生变异，但对外

源ＤＮＡ进入胚囊、卵细胞或受精卵以及核基因组或细胞质基
因组的行为，带有标记基因的质粒或目的基因导入后整合机

理，以及引起特定而广泛变异的机制和转化后的表达与调节

等问题缺乏理论认识，致使国内外一些学者对其可靠性提出

了质疑。自从花粉管通道转基因技术问世，最普遍的疑问是

认为变异植株来自种子混杂、异花授粉或自然突变。本研究

首次利用ＳＳＨ技术对水稻通过花粉管通道技术转导芦苇总
ＤＮＡ获得的变异后代 Ｈ１、Ｈ２进行测序研究，最终获得了许
多非来源于水稻的表达序列标签。未知基因比例高达

３００％、３４．５％，这些未知基因可能来源于供体芦苇 ＤＮＡ片
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段与水稻合成相关的新基因。这些 ＥＳＴ为最终阐明通过花
粉管通道转导芦苇总 ＤＮＡ获得耐盐变异后代机制提供了直
接可靠的分子生物学证据。

３．１　ＲＮＡ样本的制备
构建一个高质量的全长ｃＤＮＡ的前提是能提取到结构完

整、纯度高的总 ＲＮＡ，否则就不能保证所构建的文库涵盖
９０％以上的基因。ＲＮＡ提取的过程中，应该创造一个无
ＲＮａｓｅＡ的环境，防止ＲＮＡ降解，并且选择一种既简单又快捷
的提取ＲＮＡ的方法。本研究获得的总 ＲＮＡ质量完整，纯度
较高，为构建高质量的耐盐变异后代Ｈ１、Ｈ２的ｃＤＮＡ文库奠
定了良好的基础。

３．２　对ＳＳＨ各个环节进行实时监控
本试验抑制消减杂交过程中，由反转录合成 ｃＤＮＡ及

ＲｓａⅠ 酶切的检测，到加接头后的接头连接效率分析直到进
行消减ｃＤＮＡ片段的消减效率分析，都要对各个试验环节进
行随时监控，以保证最终能得到高质量的差异表达 ｃＤＮＡ文
库。接头连接效率同整个试验效果直接相关，接头连接后，要

进行接头连接效率检测。

３．３　阳性克隆的鉴定
菌斑培养的方法是抗生素、蓝白斑筛选，一般情况下，使

用抗生素筛选则空载体不能成活。蓝白斑筛选可以判断目标

片断是否插入到载体中，白斑或者浅蓝斑表示该菌落质粒中

已经含有目标片断。为了能够更准确地判断该克隆是否是有

水稻诱导后特异表达的基因（正交库）或者诱导后不表达或

者表达量减少的基因（反交库），应当进一步进行菌落ＰＣＲ鉴
定，对目标基因的特异性进行验证。

３．４　ＥＳＴ序列的分析
ＲＴ－ＰＣＲ把以ＲＮＡ当作模板的ｃＤＮＡ合成同ＰＣＲ结合

在一起，是一种快速灵敏的分析基因表达的方法，主要应用于

对表达信息进行检测，除此之外还可以用来检测基因表达的

差异，相比于其他包括 ＲＮａｓｅ保护分析、Ｎｏｒｔｈｅｒｎ印迹、原位
杂交以及Ｓ１核酸酶分析在内的 ＲＮＡ分析技术更加灵敏，更
加便于操作。本试验利用ＲＴ－ＰＣＲ差异片段进行扩增，可以
有效避免ＤＮＡ扩增过程所带来的内含子的影响，从而可以更
高效、快速地验证差异片段的正确性。

３．５　ＥＳＴ序列的分析
泛肽（ｕｂｉｑｕｉｔｉｎ）是存在于真核细胞中含有７６个氨基酸

残基的高度保守序列的小肽。泛肽途径是真核细胞选择性降

解蛋白质的１种级联反应途径，不但能降解变性的、异常的或
短命的蛋白，还能降解植物色素、内膜蛋白、细胞周期蛋白等

天然蛋白、转录因子，因而在转录水平的调节、蛋白的降解、蛋

白稳定状态的调节、程序性细胞死亡、细胞周期的控制等过程

中有重要作用。泛素类蛋白被各种胁迫所诱导而表达且该家

族成员对胁迫反应是相互独立的。菜豆泛肽基因能响应高

温、水杨酸、病毒侵染等胁迫，表明菜豆的泛肽水解途径在清

除胁迫条件下累积的损伤蛋白和介导植物的抗逆性具有重要

作用。本研究所获 ＥＳＴ序列（登录号：ＮＭ＿００１１５６１９９．１）与
玉米泛素结合酶、ＥＳＴ序列（登录号：ＸＭ＿００２２６５２８７．２）的同
源性较高。盐胁迫对光反应的影响主要是对光系统Ⅰ
（ＰＳⅠ）、光系统Ⅱ（ＰＳⅡ）以及电子传递的影响，通常认为 ＰＳ
Ⅱ是光抑制的原初位点及主要作用部位。ＰＳⅡ能介导非循

环电子传递，而且是进行水光解放氧的部位，在光合作用响应

环境胁迫中起着极为关键的作用。本研究所得到的 ＥＳＴ序
列（登录号：ＸＭ＿００２５１８２１８．１）与蓖麻 ＰＳⅡ叶绿素 ａＰ６８０假
定蛋白的同源性较高。有学者认为，逆境胁迫下蛋白水解酶

活性上升同清除因胁迫而产生的畸变蛋白（ａｂｅｒｒａｎｔｐｒｏｔｅｉｎｓ）
有关。研究表明，大麦根系蛋白水解酶活性在盐胁迫处理下

下降，这可能是因为形成了具有蛋白酶抑制剂作用的盐适应

蛋白，在盐胁迫条件下维持根系中较高的蛋白质含量。本研

究所获ＥＳＴ序列（登录号：ＸＭ＿００３５８０６２８．１）与二穗短柄草
的ＡＴＰ依赖的Ｃｌｐ蛋白水解酶的同源性较高。
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