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　　摘要：植物激素脱落酸（ＡＢＡ）参与调控植物生长发育各个阶段，并在植物对多种胁迫的抗逆反应中起着重要作
用。ＰＰＲ基因家族是拟南芥最大的基因家族之一，ＰＰＲ蛋白在调控植物生长发育与响应逆境胁迫过程中发挥重要作
用，然而参与ＡＢＡ信号转导的线粒体ＰＰＲ蛋白仍有待进一步研究。本研究发现拟南芥线粒体 ＰＰＲ蛋白 ＡＰＰＲ６的２
个Ｔ－ＤＮＡ插入突变体在萌发与萌发后幼苗早期生长过程中对外源ＡＢＡ超敏，报道ＡＰＰＲ６参与ＡＢＡ信号转导为进
一步阐明线粒体ＰＰＲ蛋白的作用机制以及复杂的ＡＢＡ信号网络提供了新的信息。
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　　ＰＰＲ（ｐｅｎｔａｔｒｉｃｏｐｅｐｔｉｄｅｒｅｐｅａｔｓ）蛋白是拟南芥中最大的细
胞核编码的蛋白家族之一，最早在拟南芥基因组序列中发

现［１］。在拟南芥中约有４５０个ＰＰＲ蛋白，其他陆生植物基因
组序列中可编码更多［２－３］，并且来自不同种属的 ＰＰＲ蛋白具
有高度同源性。ＰＰＲ蛋白的主要结构特征是以３５个氨基酸
为重复单位连续排列，串联重复可达到３０次［２］。ＰＰＲ蛋白在
细胞内主要分布在线粒体与叶绿体中，在线粒体和叶绿体等

细胞器 ＲＮＡ代谢过程中起着重要作用［３］，包括 ＲＮＡ剪
接［４－６］、稳定［７］、编辑［８－１１］、加工［１２］以及蛋白质翻译起始和核

糖体组装等［１３］。大量研究表明，ＰＰＲ具有直接结合 ＲＮＡ功
能，通过ＰＰＲ基序形成的螺旋结构直接结合 ＲＮＡ，或与其辅
助因子共同结合 ＲＮＡ［２－３］。近年来结构生物学研究为进一
步阐明ＰＰＲ蛋白的识别机理与识别密码奠定基础［１４］。

脱落酸（ＡＢＡ）是植物体内最重要的激素之一，参与调控
植物生长发育各个阶段，并在植物应对干旱、渗透、盐、低温等

非生物胁迫以及病虫害等生物胁迫的响应中起着重要作

用［１５－１６］。定位在线粒体或叶绿体的 ＰＰＲ蛋白在调控植物生
长发育与逆境胁迫响应的过程中发挥重要作用［２－３］。有的

ＰＰＲ蛋白还与雄性胞质不育有密切联系［１７－１８］。目前人们在

拟南芥中已经发现几个线粒体定位的 ＰＰＲ蛋白参与了 ＡＢＡ
信号转导过程，包括 ＡＢＯ５［４］、ＳＬＯ２［９］、ＳＬＧ１［１０］、ＡＨＧ１１［１１］、
ＰＰＲ４０［１９］与ＰＧＮ［２０］等，这几种 ＰＰＲ蛋白通过调控线粒体中
活性氧（ＲＯＳ）的变化参与 ＡＢＡ信号转导过程。然而在拟南
芥庞大的ＰＰＲ蛋白家族中，仍有更多可能参与 ＡＢＡ信号转
导的线粒体ＰＰＲ蛋白有待鉴定。

最近研究发现拟南芥线粒体 ＰＰＲ蛋白 ＡＰＰＲ６参与调控
胚胎发育过程［２１］。ＡＰＰＲ６（Ａｔ１ｇ７７３６０）的３个 Ｔ－ＤＮＡ插入
突变体ＳＡＬＫ＿０４５７１４（ａｐｐｒ６－１）、ＳＡＬＫ＿０９１９１７（ａｐｐｒ６－２）
和ＳＡＬＫ＿０６１９５０（ａｐｐｒ６－３）的杂合体中，仅３／４的种子能够
萌发并且没有纯合体植株；另外１／４纯合体种子在发育的角
果中颜色透明、胚胎发育迟缓，成熟后干种子体积小、皱缩，在

土中不能直接萌发，而在含有蔗糖的 ＭＳ培养基上表现为生
长发育严重滞后、植株矮小等［２１］。然而对于 ＡＰＰＲ６在拟南
芥中的其他功能仍有待研究。

本研究通过鉴定ＡＰＰＲ６另外２个 Ｔ－ＤＮＡ插入突变体
ＳＡＬＫ＿０７８４３０（ａｐｐｒ６－４）与 ＳＡＬＫ＿００５６０１（ａｐｐｒ６－５）在种子
萌发与萌发后幼苗早期生长过程中对 ＡＢＡ的响应，发现
ＡＰＰＲ６参与 ＡＢＡ信号转导，为进一步阐明线粒体 ＰＰＲ蛋白
的作用机制以及ＡＢＡ信号网络奠定基础。
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１　材料与方法

１．１　植物材料
拟南芥（Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａ）野生型（Ｃｏｌ）种子购自美国

俄亥俄州立大学拟南芥生物资源中心（ＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓＢｉｏｌｏｇｉｃａｌ
ＲｅｓｏｕｒｃｅＣｅｎｔｅｒ，ＯｈｉｏＳｔａｔｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，ＵＳＡ，简称ＡＢＲＣ）。

ＡＰＰＲ６（Ａｔ１ｇ７７３６０）基因 Ｔ－ＤＮＡ插入突变体 ＳＡＬＫ＿
０７８４３０（ａｐｐｒ６－４）以及 ＳＡＬＫ＿００５６０１（ａｐｐｒ６－５）种子购自
ＡＢＲＣ，其遗传背景为Ｃｏｌ生态型。

ＡＢＩ１（ＡＴ４Ｇ２６０８０）基因 Ｔ－ＤＮＡ插入突变体 ａｂｉ１－３
（ＳＡＬＫ＿０７６３０９）、ＡＢＩ２（ＡＴ５Ｇ５７０５０）基因 Ｔ－ＤＮＡ插入突变
体ａｂｉ２－２（ＳＡＬＫ＿０１５１６６）购自 ＡＢＲＣ，其遗传背景为 Ｃｏｌ生
态型。ａｂｉ１－３ａｂｉ２－２双突变体纯合体由中国农业大学生命
科学学院郭岩教授馈赠。

１．２　方法
１．２．１　拟南芥种植　将适量拟南芥种子用０．５％次氯酸钠
（ＮａＣｌＯ）表面消毒，振荡２０ｍｉｎ后用无菌水漂洗５次，播种于
固体ＭＳ［２２］培养基（ＭＳ干粉４．４３ｇ／Ｌ，蔗糖３０ｇ／Ｌ，琼脂 ７～
８ｇ／Ｌ，ｐＨ值５．８～６．０）上，将培养皿置于４℃环境中低温处
理３ｄ后取出，置于光照培养箱中培养１０～１４ｄ，光周期为光
照１６ｈ—黑暗８ｈ，温度２０℃，光照度约８０μｍｏｌ／（ｍ２·ｓ）。
将适龄幼苗移栽入小盆中，种植用土的成分体积配比为营养

土 ∶草炭土 ∶蛭石＝２∶１∶１。幼苗覆膜培养５ｄ后揭膜，光
周期为光照 １６ｈ—黑暗 ８ｈ，温度 ２２～２４℃，光照度
为１２０μｍｏｌ／（ｍ２·ｓ）。
１．２．２　Ｔ－ＤＮＡ插入突变体鉴定　采用表１中所示引物对
突变体进行鉴定。Ｔ－ＤＮＡ插入突变体ａｐｐｒ６－４和ａｐｐｒ６－５
纯合体基因组 ＤＮＡ用自身基因 ＲＰ引物与 Ｔ－ＤＮＡ序列
ＬＢａ１引物可以扩增出特异条带，而 ＬＰ＋ＲＰ引物扩增不出条
带；野生型或无插入植株基只有 ＬＰ＋ＲＰ引物能扩增出目的
条带。ＰＣＲ程序：９４℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，５８℃退
火３０ｓ，７２℃延伸 １．５ｍｉｎ，３５个循环；之后 ７２℃总延
伸１０ｍｉｎ。

进一步对突变体的Ｔ－ＤＮＡ序列插入位置进行分析。以
突变体纯合体植株的基因组ＤＮＡ为模板，用Ｔ－ＤＮＡ序列左
右端引物 ＬＢａ１５′－ＴＧＧＴＴＣＡＣＧＴＡＧＴＧＧＧＣＣＡＴＣＧ－３′、
ＲＢａ１５′－ＴＧＧＴＴＣＡＣＧＴＡＧＴＧＧＧＣＣＡＴＣＧ－３′分别与基因组
序列两端引物 ＲＰ、ＬＰ（表１）扩增，将所得目的扩增产物片段
用凝胶回收试剂盒回收，之后重组到克隆载体上（ｐＥＡＳＹ－
Ｔ１），送至北京 ＬｉｆｅＴｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ测序并比对分析 Ｔ－ＤＮＡ插
入位置。

表１　ＡＰＰＲ６Ｔ－ＤＮＡ插入突变体鉴定引物

突变体名

称（编号）
引物名称 引物序列（５′→３′）

ａｐｐｒ６－４ ＬＢａ１ ＴＧＧＴＴＣＡＣＧＴＡＧＴＧＧＧＣＣＡＴＣＧ
（ＳＡＬＫ＿０７８４３０） ａｐｐｒ６－４ＬＰ ＴＣＡＧＡＣＣＡＴＴＧＧＡＡＧＡＡＣＣＴＧ

ａｐｐｒ６－４ＲＰ ＡＴＣＡＡＧＣＴＣＣＡＣＡＡＣＡＡＡＴＧＧ
ａｐｐｒ６－５ ＬＢａ１ ＴＧＧＴＴＣＡＣＧＴＡＧＴＧＧＧＣＣＡＴＣＧ

（ＳＡＬＫ＿００５６０１） ａｐｐｒ６－５ＬＰ ＡＣＴＣＡＡＣＡＡＧＧＧＴＴＴＧＣＡＡＴＧ
ａｐｐｒ６－５ＲＰ ＧＣＣＡＴＣＴＡＡＴＡＧＡＡＣＧＡＧＧＧＧ

１．２．３　实时荧光定量ＰＣＲ检测基因表达　采用通用植物总

ＲＮＡ提取试剂盒提取不同植物材料ＲＮＡ，反转录后采用实时
荧光定量 ＰＣＲ分析。所用的引物如表 ２所示。反应体系
（１０μＬ）中加入ＳＹＢＲＰｒｅｍｉｘＥｘＴａｑ（２×）５μＬ，正向引物与
反向引物（２０μｍｏｌ／Ｌ）各０．１μＬ，ｃＤＮＡ模板０．２μＬ，ｄｄＨ２Ｏ
补至１０μＬ。每个反应体系重复３次，充分混匀，短暂离心后
采用ＣＦＸ９６荧光定量 ＰＣＲ仪（Ｂｉｏ－Ｒａｄ，美国）进行扩增。
实时荧光定量ＰＣＲ反应程序：９５℃３０ｓ，９４℃５ｓ、６０℃２０ｓ
读取荧光值并重复４０个循环，９５℃ １０ｓ，６５℃升温至９５℃，
每次上升０．５℃，每次５ｓ读取荧光值。数据分析：ＣＴ值为
ＰＣＲ反应荧光信号达到所设域值时对应的循环数，ΔＣＴ为目
的基因引物ＣＴ（ＡＰＰＲ６）与内参引物 ＣＴ（Ａｃｔｉｎ）值之差，ΔΔＣＴ
为处理组与对照组ΔＣＴ之差，以２

－ΔΔＣＴ衡量标准化后基因表

达差异。

表２　实时荧光定量ＰＣＲ引物

引物名称 引物序列（５′→３′）
Ａｃｔｉｎ２／８ｆｏｒ ＧＧＴＡＡＣＡＴＴＧＴＧＣＴＣＡＧＴＧＧＴＧＧ
Ａｃｔｉｎ２／８ｒｅｖ ＡＡＣＧＡＣＣＴＴＡＡＴＣＴＴＣＡＴＧＣＴＧＣ
ＡＰＰＲ６ｆｏｒ ＣＧＧＧＡＡＡＴＧＡＴＴＧＡＴＧＣＧＧＧ
ＡＰＰＲ６ｒｅｖ ＴＣＡＡＧＣＣＧＧＴＴＣＴＣＡＧＴＴＣＣ

１．２．４　种子萌发试验　将适量拟南芥种子表面消毒后，播种
在含有不同浓度（±）ＡＢＡ的固体ＭＳ培养基上，经４℃左右
低温处理２～３ｄ后将培养皿转移至光照培养箱中。种子萌发
以种子露白作为记录标准，分别在不同时间点（１２、２４、３６、４８、
６０、７２ｈ）记录不同基因型种子对应的萌发数量。按照公式“萌
发率＝萌发数／总数×１００％”对萌发率数据进行统计分析。
１．２．５　幼苗萌发后生长试验　将适量拟南芥种子表面消毒
后，播种在含有不同浓度（±）ＡＢＡ的固体 ＭＳ培养基上，经
４℃ 低温层积处理２～３ｄ后将培养皿转移至光照培养箱中，
经适当生长天数（１０ｄ）后观察记录幼苗生长状况。

２　结果与分析

２．１　突变体ａｐｐｒ６－４和ａｐｐｒ６－５的Ｔ－ＤＮＡ插入位点鉴定
之前报道的Ｔ－ＤＮＡ插入突变体ＳＡＬＫ＿０４５７１４（ａｐｐｒ６－

１）和 ＳＡＬＫ＿０９１９１７（ａｐｐｒ６－２）均插入拟南芥 ＡＰＰＲ６基因起
始密码子下游１４３５ｂｐ，ＳＡＬＫ＿０６１９５０（ａｐｐｒ６－３）插入拟南芥
ＡＰＰＲ６基因起始密码子下游１４４９ｂｐ，这几个突变体纯合体
种子胚胎发育异常、不能正常萌发生长；在添加蔗糖的培养基

上生长出的植株移入土中生长后，其株高与角果大小均显著

小于野生型，生长严重滞后。

本研究选择 ＡＰＰＲ６另外 ２个 Ｔ－ＤＮＡ插入突变体
ＳＡＬＫ＿０７８４３０（ａｐｐｒ６－４）与 ＳＡＬＫ＿００５６０１（ａｐｐｒ６－５）。
ａｐｐｒ６－４突变体中Ｔ－ＤＮＡ插入ＡＰＰＲ６基因启动子区，即起
始密码子ＡＴＧ上游第２７１ｂｐ到第２５４ｂｐ之间，插入造成约
１８ｂｐ碱基缺失；ａｐｐｒ６－５突变体中 Ｔ－ＤＮＡ插入 ＡＰＰＲ６基
因起始密码子 ＡＴＧ下游 １５３９ｂｐ到终止密码子 ＴＧＡ下游
３７ｂｐ之间，插入造成约５２ｂｐ碱基缺失（图１）。
　　同时，与野生型相比，ａｐｐｒ６－４和 ａｐｐｒ６－５突变体的纯
合体种子形态与野生型接近，并能够正常萌发，在土中可继续

生长；进入生殖生长阶段，仅 ａｐｐｒ６－５在早期（３５ｄ前）表现
出株高（花序高度）较低、生长滞后，然而在４２ｄ后 ａｐｐｒ６－４
和ａｐｐｒ６－５突变体与野生型相比植株高度差异不显著（图
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２）。因此选择ａｐｐｒ６－４和 ａｐｐｒ６－５突变体作为遗传材料进
行后续研究。

２．２　ＡＰＰＲ６基因表达在种子中最高并受到ＡＢＡ诱导
首先检测了拟南芥不同生长时期 ＡＰＰＲ６表达变化情况

（图３－Ａ）。采用实时荧光定量ＰＣＲ检测野生型低温层积处
理３ｄ后生长２４ｈ种子、生长１２ｄ幼苗和２１ｄ幼苗中ＡＰＰＲ６
基因表达情况，发现ＡＰＰＲ６在种子中表达量显著上调。在基
因表达数据公共网站 ＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｅＦＰＢｒｏｗｓｅｒ（ｈｔｔｐ：／／ｂａｒ．
ｕｔｏｒｏｎｔｏ．ｃａ／ｅｆｐ／ｃｇｉ－ｂｉｎ／ｅｆｐＷｅｂ．ｃｇｉ）（图３－Ｃ）以及 Ｇｅｎｅ
ｖｅｓｔｉｇａｔｏｒ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｇｅｎｅｖｅｓｔｉｇａｔｏｒ．ｃｏｍ）（图３－Ｄ）查找生
物芯片检测相关数据，发现 ＡＰＰＲ６在不同组织、器官中均有
表达，并在种子中表达量最高。这些数据与图２－Ａ中试验
结果基本一致。

进一步检测了 ＡＢＡ处理后 ＡＰＰＲ６基因表达变化，结果
图３－Ｂ表明。施加不同浓度（±）ＡＢＡ（０、１、３μｍｏｌ／Ｌ）低温
处理３ｄ后生长 ２４ｈ的野生型 Ｃｏｌ种子中，ＡＰＰＲ６表达随
ＡＢＡ浓度升高而显著升高。
２．３　ＡＰＰＲ６调控种子萌发对ＡＢＡ的响应

植物种子休眠与萌发过程受到 ＡＢＡ的调控，外源 ＡＢＡ
会在一定程度上抑制种子的正常萌发过程。为研究 ＡＰＰＲ６
在种子萌发过程中对 ＡＢＡ敏感性的影响，采用 ＡＢＡ诱导的
种子萌发抑制试验检测不同基因型种子在萌发过程中对

ＡＢＡ敏感性的差异。用 ＡＢＡ信号转导负调节子编码基因
ＡＢＩ１与ＡＢＩ２双突变体 ａｂｉ１－３ａｂｉ２－２作为对 ＡＢＡ敏感的
对照，将野生型Ｃｏｌ、突变体 ａｐｐｒ６－４和 ａｐｐｒ６－５、双突变体
ａｂｉ１－３ａｂｉ２－２的种子播种在无 ＡＢＡ（０μｍｏｌ／Ｌ）以及含有
（±）ＡＢＡ（０５、１μｍｏｌ／Ｌ）的 ＭＳ培养基上，经４℃低温处理

约３ｄ后放入光照培养箱中正常生长，计算其在１２～７２ｈ的
萌发率，统计结果如图 ４所示。在不含 ＡＢＡ的 ＭＳ培养基
上，野生型Ｃｏｌ、ａｐｐｒ６－４和ａｐｐｒ６－５突变体种子在生长３６ｈ
后萌发率均可达到 １００％。而在含有不同浓度（±）ＡＢＡ
（０５、１μｍｏｌ／Ｌ）的ＭＳ培养基上，与野生型Ｃｏｌ相比，ａｐｐｒ６－
４和ａｐｐｒ６－５突变体的萌发率受到ＡＢＡ显著抑制，其超敏程
度低于双突变体ａｂｉ１－３ａｂｉ２－２。
２．４　ＡＰＰＲ６调控幼苗早期生长对ＡＢＡ的响应

高浓度ＡＢＡ能够抑制植物幼苗生长。为研究ＡＰＰＲ６对
幼苗早期生长过程中对 ＡＢＡ敏感性的影响，采用 ＡＢＡ诱导
的萌发后生长抑制试验检测不同基因型幼苗早期生长过程中

对ＡＢＡ敏感性的差异。用ＡＢＡ信号转导负调节子编码基因
ＡＢＩ１与ＡＢＩ２双突变体 ａｂｉ１－３ａｂｉ２－２作为对 ＡＢＡ敏感的
对照。

将不同基因型种子直接播种在无 ＡＢＡ（０μｍｏｌ／Ｌ）以及
含有不同浓度（±）ＡＢＡ的ＭＳ培养基上，经４℃低温处理约
３ｄ后放入光照培养箱中正常生长１０ｄ，结果如图５所示。在
无ＡＢＡ（０μｍｏｌ／Ｌ）培养基上，除 ａｐｐｒ６－５根长略短、表现出
显著生长滞后外，其他基因型植物根长差异不显著。在含有

０．３μｍｏｌ／ＬＡＢＡ的ＭＳ培养基上，ａｐｐｒ６－５突变体的子叶不
能变绿伸展、胚轴与根部生长受到 ＡＢＡ显著抑制，ａｐｐｒ６－４
尽管超敏程度低于ａｐｐｒ６－５突变体，但根系生长受到ＡＢＡ抑
制程度显著高于野生型（图５－Ａ、图５－Ｂ）。在０．５μｍｏｌ／Ｌ
ＡＢＡ的ＭＳ培养基上，ａｐｐｒ６－４受到ＡＢＡ抑制程度仍显著高
于野生型，ａｐｐｒ６－５突变体的生长状态与双突变体 ａｂｉ１－３
ａｂｉ２－２接近（图５－Ａ、图５－Ｂ）。为排除ａｐｐｒ６－５根长生长
滞后的影响，以无 ＡＢＡ（０μｍｏｌ／Ｌ）培养基上根长数值为参
照，将不同材料根长换算为相对值（图 ５－Ｃ），其结果与图
５－Ｂ中根长变化趋势一致。

３　结论与讨论

本研究首次发现拟南芥线粒体 ＰＰＲ蛋白 ＡＰＰＲ６参与
ＡＢＡ调控种子萌发与幼苗生长。在种子中 ＡＰＰＲ６的表达量
最高，且受到外源 ＡＢＡ诱导。利用 ＡＰＰＲ６的另外２个可以
完成整个生命周期的 Ｔ－ＤＮＡ插入突变体 ａｐｐｒ６－４和
ａｐｐｒ６－５作为遗传材料，发现在种子萌发与萌发后幼苗生长
过程中，与野生型相比，突变体 ａｐｐｒ６－４和 ａｐｐｒ６－５均表现
出显著的对 ＡＢＡ敏感的表型。这些证据表明 ＡＰＰＲ６参与
ＡＢＡ信号转导。

拟南芥ＡＰＰＲ６在玉米中的同源蛋白是线粒体 ＰＰＲ蛋白
ＭＰＰＲ６（ＭＡＧＩｖ４＿６７８０２），主要在种子中表达，参与促进玉米
线粒体中编码核糖体蛋白 Ｓ３的 ｒｐｓ３ｍＲＮＡ５′端成熟以及翻
译起始，并影响胚胎发育；ＭＰＰＲ６在不同物种中结构域功能
的保守性较高，可恢复拟南芥ａｐｐｒ６－３突变体的生长滞后表
型［２１］。ＡＰＰＲ６以及ＭＰＰＲ６主要在种子中表达与其在种子阶
段的关键作用密切相关。

同时，在正常生长条件下，ａｐｐｒ６－４（ＳＡＬＫ＿０７８４３０）的生
长发育状态与野生型差异不显著，而 ａｐｐｒ６－５（ＳＡＬＫ＿
００５６０１）在早期幼苗生长过程中以及生殖生长初期表现出发
育滞后表型；并且在萌发后生长过程中，ａｐｐｒ６－５对 ＡＢＡ的
超敏程度显著高于ａｐｐｒ６－４。然而这２个突变体均能正常完
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成整个生命周期，纯合体种子外观与野生型差异不显著。根

据ＡＰＰＲ６的结构特征［２１］，之前报道的纯合体致死、胚胎发育

发生严重异常的突变体株系 ＳＡＬＫ＿０４５７１４（ａｐｐｒ６－１）、
ＳＡＬＫ＿０９１９１７（ａｐｐｒ６－２）和 ＳＡＬＫ＿０６１９５０（ａｐｐｒ６－３）的
Ｔ－ＤＮＡ插入拟南芥 ＡＰＰＲ６基因的区段对应 ＡＰＰＲ６蛋白
ＰＰＲ结构域。突变体 ａｐｐｒ６－４的 Ｔ－ＤＮＡ插入在 ＡＰＰＲ６启
动子区，其基因全长序列未受到影响；而ａｐｐｒ６－５的Ｔ－ＤＮＡ
插入位点对应ＡＰＰＲ６蛋白Ｃ端远离ＰＰＲ结构域的位置。这
表明ＡＰＰＲ６中ＰＰＲ结构域的完整性对其正常行使功能至关
重要。

本研究为进一步阐明线粒体 ＰＰＲ蛋白的作用机制以及
ＡＢＡ信号网络提供了新的信息。进一步对拟南芥 ＡＰＰＲ６可
能结合的ＲＮＡ靶标进行筛选，并研究其表达变化对 ＡＢＡ信
号转导关键调节基因表达的影响，有助于理解其可能的作用

机制。此外由于ＡＢＡ是重要的抗逆激素，对 ＡＰＰＲ６在干旱、
盐、低温、渗透胁迫等主要非生物逆境中的功能有待后续

鉴定。
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