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　　摘要：从黄瓜叶片中分离获得１个丙二烯氧化物环化酶基因，命名为ＣｓＡＯＣ３。该基因ｃＤＮＡ全长为７５３ｂｐ，编码
２５０个氨基酸，与甜瓜的丙二烯氧化物环化酶（ＡＯＣ）序列同源性最高。通过荧光定量 ＰＣＲ（ｑＲＴ－ＰＣＲ）分析发现，
ＣｓＡＯＣ３在低氮胁迫条件下只有在耐低氮黄瓜品系 Ｄ０３２８中的表达量明显上调，在耐低氮能力弱的黄瓜品系 Ｄ０４２２
中的表达量并无明显变化。研究结果可为黄瓜耐低氮的基因功能研究提供理论依据。
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　　氮素由于在植物生长发育中有着不可或缺的作用，因此
一直被广泛关注和研究。黄瓜（ＣｕｃｕｍｉｓｓａｔｉｖｕｓＬ．）作为一种
喜硝态氮的蔬菜作物，对于氮素的需求也是毋庸置疑的。近

几年来，生产者在盲目追求黄瓜产量的同时，过度施用氮肥的

现象十分严重，造成的环境污染、黄瓜产品质量下降等后果也

十分严峻［１－２］。因此，有效提高黄瓜耐低氮能力、培育耐低氮

黄瓜品种对于创造绿色农业、现代农业具有重要意义。随着

黄瓜基因的测序完成，许多研究已经发展到了分子水平，鉴于

其他模式植物如拟南芥等的研究，通过挖掘氮素相关基因，利

用基因工程手段提高植物的氮素代谢能力是研究黄瓜耐低氮

的重要手段之一［３］。何红梅等对低氮胁迫下黄瓜钙依赖蛋

白激酶基因ＣｓＣＤＰＫ进行了克隆、表达分析及遗传转化，也对
谷氨酰胺合酶基因ＧＳ１和黄瓜硝酸盐转运蛋白基因ＣｓＮＲＴ１．
５等进行了克隆与表达分析［４－６］，证明通过转录水平找到黄

瓜耐低氮相关基因是可行的。丙二烯氧化物环化酶（ａｌｌｅｎｅ
ｏｘｉｄｅｃｙｃｌａｓｅ，ＡＯＣ）基因是茉莉酸合成的重要酶基因，目前已
经在多种作物中被克隆，如番茄［７］、拟南芥［８］、大豆［９］等。尽

管这些ＡＯＣ基因来自不同的植物，但是它们都对生物、非生
物胁迫具有类似的响应。例如，麻疯树 ＪｃＡＯＣ可响应盐胁
迫、低温胁迫［１０］；喜树ＡＯＣ基因的过表达可提高烟草对盐胁
迫、低温胁迫的耐受性［１１］；将大豆 ＧｍＡＯＣ５基因导入烟草可
提高转基因植株的抗氧化胁迫能力，而 ＧｍＡＯＣ１则提高了烟
草的耐盐性［９］。但是，关于黄瓜 ＣｓＡＯＣ３基因对低氮胁迫的
响应还未见报道。

本研究对黄瓜 ＣｓＡＯＣ３基因进行分离，获得该基因的全

长ｃＤＮＡ序列，并阐述该基因的蛋白结构及系统进化情况，同
时研究该基因在耐低氮能力不同的２个黄瓜品系中的表达
模式。

１　材料与方法

１．１　材料
试验材料为前期筛选出的２份黄瓜品系：耐低氮能力强

的Ｄ０３２８、耐低氮能力弱的Ｄ０４２２［１２］，由东北农业大学园艺学
院黄瓜课题组提供。

１．２　菌株与试剂
大肠杆菌ＤＨ５α菌株、ｐＥＡＳＹ－Ｔ１克隆载体、ＤＮＡ凝胶

回收试剂盒、质粒提取试剂盒和 ＴａｑＤＮＡ聚合酶，购自北京
全式金生物技术（ＴｒａｎｓＧｅｎＢｉｏｔｅｃｈ）有限公司；ＴＲＩｚｏｌ，购自
Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ公司；ＳＹＢＲＧｒｅｅｎＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ荧光定量试剂
盒、ｃＤＮＡ第１链合成试剂盒，购自东洋纺（上海）生物科技有
限公司（ＴＯＹＯＢＯ）；其他生化试剂均为进口或国产分析纯产
品。基因测序由金唯智生物科技（北京）有限公司完成。

１．３　方法
１．３．１　植物培养　将 Ｄ０３２８、Ｄ０４２２种子浸种催芽后，在人
工气候室中进行播种培养，光—暗周期１６ｈ—８ｈ，昼—夜温
度２６℃—１８℃，空气相对湿度保持在６５％～７０％之间，使用
全蛭石为基质，浇灌营养液栽培。待其子叶展平时，分别用含

低氮（３ｍｍｏｌ／ＬＮＯ３
－）、正常氮（１４ｍｍｏｌ／ＬＮＯ３

－）的营养液

进行处理，基础营养液配方：１．５１２ｍｍｏｌ／ＬＮａＨ２ＰＯ４·２Ｈ２Ｏ，
０．２５７ｍｍｏｌ／ＬＮａ２ＨＰＯ４·１２Ｈ２Ｏ，１．５ｍｍｏｌ／ＬＭｇＳＯ４·７Ｈ２Ｏ，
４ｍｍｏｌ／ＬＣａ（ＮＯ３）２·４Ｈ２Ｏ，６ｍｍｏｌ／ＬＫＮＯ３，８．６μｍｏｌ／Ｌ
Ｃ１０Ｈ１２ＦｅＮ２ＮａＯ８·３Ｈ２Ｏ，１０．３μｍｏｌ／ＬＭｎＳＯ４，１μｍｏｌ／Ｌ
ＣｕＳＯ４·５Ｈ２Ｏ，３０μｍｏｌ／ＬＨ３ＢＯ３，２４ｎｍｏｌ／ＬＮａ６Ｍｏ７Ｏ２４·
４Ｈ２Ｏ，１３０ｎｍｏｌ／ＬＣｏＣｌ２·６Ｈ２Ｏ

［１３］。用 ＫＣｌ、ＫＮＯ３调整营养
液中的Ｋ＋、Ｃａ２＋平衡，每隔１ｄ浇灌营养液１次。在播种后
３７ｄ分别取根、茎、叶，液氮速冻后，存放于－８０℃备用。
１．３．２　总ＲＮＡ提取及ｃＤＮＡ第１链合成　采用ＴＲＩｚｏｌ法提
取各部位总ＲＮＡ，用分光光度计检测吸光度及浓度；ｃＤＮＡ第
１链的合成参照 ＴＯＹＯＢＯ公司的 ＲｅｖｅｒＴｒａＡｃｅｑＰＣＲＲＴＫｉｔ
说明书进行。
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１．３．３　引物设计与合成　以黄瓜基因组数据库中序列号为
Ｃｓａ５Ｍ３６６６７０．１的基因编码序列为模板，利用 ＰｒｉｍｅｒＰｒｅｍｉｅｒ
５．０软件进行克隆引物、ｑＲＴ－ＰＣＲ引物设计（表１）。引物由
生工生物工程（上海）股份有限公司合成。

表１　ＣｓＡＯＣ基因克隆和ｑＲＴ－ＰＣＲ引物

基因名称
引物序列

（５′→３′）
引物用途

ＣｓＡＯＣ３－Ｆ ＡＴＧＧＣＧＴＣＣＴＴＣＣＴＣＡＧＴＴＣ 全长扩增

ＣｓＡＯＣ３－Ｒ ＴＣＡＡＴＣＧＧＴＡＡＡＧＴＴＡＧＧＡＡＴＧＧ 全长扩增

ＣｓＡＯＣ３－ｑＦ ＴＣＣＡＡＡＣＣＣＡＡＣＴＣＡＧＡＴＣＡ ｑＲＴ－ＰＣＲ
ＣｓＡＯＣ３－ｑＲ ＴＧＴＣＴＣＧＣＴＣＧＴＴＴＡＴＣＴＣＧ ｑＲＴ－ＰＣＲ
ＣｓＥＦ１α－Ｆ ＣＣＴＴＧＧＴＧＴＣＡＡＧＣＡＧＡＴＧＡ 内参基因扩增

ＣｓＥＦ１α－Ｒ ＴＧＡＡＧＡＣＡＣＣＴＣＣＴＴＧＡＴＧＡＴＴＴ 内参基因扩增

１．３．４　黄瓜 ＣｓＡＯＣ３基因的克隆与序列分析　以 Ｄ０３２８叶
片ｃＤＮＡ为模板，利用ＰＣＲ技术进行ＣｓＡＯＣ的克隆，２０μＬ反
应体系：２μＬ１０×ＴａｑＢｕｆｆｅｒ，２μＬｄＮＴＰＭｉｘ，各 ０．５μＬ
ＣｓＡＯＣ－Ｆ（１０μｍｏｌ／Ｌ）、ＣｓＡＯＣ－Ｒ（１０μｍｏｌ／Ｌ），０．２μＬ
５Ｕ／μＬＴａｑＤＮＡ聚合酶，２μＬ２００ｎｇ／μＬ模板 ｃＤＮＡ，１２．８
μＬｄｄＨ２Ｏ。反应条件：９６℃５ｍｉｎ；９５℃ ３０ｓ，５８℃ ３０ｓ，７２
℃６０ｓ，２５次循环；７２℃１０ｍｉｎ。反应结束后，用１％琼脂糖
凝胶电泳检测并进行目的条带的回收，与ｐＥＡＳＹ－Ｔ１克隆载
体连接，转入大肠杆菌 ＤＨ５α感受态细胞中，将菌液铺平板，
于３７℃培养过夜，挑斑，摇菌，然后进行质粒提取，酶切鉴定
后送阳性样本测序。

利用美国国立生物技术信息中心（网址：ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃ
ｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／，简称 ＮＣＢＩ）在线 Ｂｌａｓｔ工具和 ＤＮＡＭＡＮ、
ＤＮＡＳｔａｒ进行序列比对、分析；利用在线软件Ｅｘｐａｓｙ、ＴＭＨＭＭ
等进行氨基酸组成、稳定系数、亲水系数等分析；利用 ＭＥＧＡ
５．１０软件，采用邻近法构建系统进化树。
１．３．５　低氮胁迫条件下的表达分析　以低氮、正常氮处理植
株的根、茎、叶ｃＤＮＡ为模板，进行 ｑＲＴ－ＰＣＲ，２０μＬ反应体

系：１０μＬＳＹＢＲＧｒｅｅｎＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ，各０．５μＬＣｓＡＯＣ３－
ｑＦ（１０μｍｏｌ／Ｌ）、ＣｓＡＯＣ３－ｑＲ（１０μｍｏｌ／Ｌ），１μＬ１５０ｎｇ／μＬ
ｃＤＮＡ，８μＬｄｄＨ２Ｏ。反应条件：９６℃１ｍｉｎ；９５℃１５ｓ，５６℃
１５ｓ，７２℃４５ｓ，４５次循环。以本试验中的ＣｓＥＦ１α作为参照
基因。

２　结果与分析

２．１　ＣｓＡＯＣ３克隆
以低氮处理的黄瓜叶片 ｃＤＮＡ为模板，以 ＣｓＡＯＣ３－Ｆ、

ＣｓＡＯＣ３－Ｒ为引物，通过 ＰＣＲ扩增出１条约７５０ｂｐ的亮带
（图１）。回收目标条带，并与 ｐＥＡＳＹ－Ｔ１克隆载体连接，经
阳性菌液酶切检测后，送交金唯智生物科技（北京）有限公司

测序得到碱基序列，全长为７５３ｂｐ，该序列与黄瓜基因组数据
库Ｃｓａ５Ｍ３６６６７０．１基因编码区序列完全一致，起始密码子为
ＡＴＧ，终止密码子为ＴＧＡ，表明成功获得全长目的基因。

２．２　序列分析
利用ＤＮＡＭＡＮ８．０软件翻译该序列，发现该序列共编码

２５０个氨基酸（图２）。通过 ＮＣＢＩ对该基因的氨基酸序列保
守结构域分析发现，其蛋白属于丙二烯氧化物环化酶超家族
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（ａｌｌｅｎｅｏｘｉｄｅｃｙｃｌａｓｅｓｕｐｅｒｆａｍｉｌｙ）（图３）。通过在线软件 Ｅｘ
ｐａｓｙ－ＰｒｏｔＰａｒａｍ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／）分析该基因所编
码蛋白的理化性质，结果表明，ＣｓＡＯＣ３蛋白的分子量为２７．
１７ｋｕ，理论等电点为８．９３，不稳定系数为 ５１．９２，平均亲水系
数为－０．１５５，因此该蛋白属于不稳定型的疏水蛋白。利用

ＴＭＨＭＭＳｅｒｖｅｒｖ２．０（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｂｓ．ｄｔｕ．ｄｋ／ｓｅｒｖｉｃｅｓ／ＴＭ
ＨＭＭ／）跨膜结构区预测表明，ＣｓＡＯＣ３蛋白不具有跨膜蛋白
结构。用ＴａｒｇｅｔＰ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｂｓ．ｄｔｕ．ｄｋ／ｓｅｒｖｉｃｅｓ／ＴａｒｇｅｔＰ／）
分析表明，该蛋白无信号肽，此外亚细胞定位显示，该蛋白最

可能定位于叶绿体。

２．３　系统进化分析
将ＤＮＡＭＡＮ８．０软件翻译获得的ＣｓＡＯＣ３编码的氨基酸

序列在ＮＣＢＩ蛋白数据库中比对发现，该蛋白与甜瓜、菜豆、
胡杨等１６种植物的ＡＯＣ蛋白有６５％ ～９４％的同源性，其中
与甜瓜的蛋白同源性最高，为９４％。将 ＣｓＡＯＣ３与这十余条

ＡＯＣ蛋白序列进行多重比较并用 ＭＥＧＡ５．１０软件构建系统
进化树，可以看出，这 １７条蛋白序列明显地聚为 ２类：
ＣｓＡＯＣ３与甜瓜、大豆、拟南芥、烟草等为第１类，其中黄瓜与
同属葫芦科作物的甜瓜亲缘关系非常接近；菜豆、葡萄则为第

２类（图４）。

２．４　ＣｓＡＯＣ３在低氮胁迫条件下的表达分析
在播种３７ｄ后对低氮处理、正常氮处理的２个黄瓜品系

Ｄ０３２８、Ｄ０４２２的第３张叶片进行取材，提取总 ＲＮＡ，进行反
转录获得ｃＤＮＡ。利用 ｑＲＴ－ＰＣＲ技术对 ＣｓＡＯＣ３在低氮胁
迫条件下２个耐低氮能力不同的黄瓜品系叶片中的表达情况
进行分析。图５表明，在耐低氮强的黄瓜品系 Ｄ０３２８中，与
正常氮处理相比，ＣｓＡＯＣ３在低氮胁迫条件下的表达量明显
上调，提高了１１倍多；在耐低氮能力弱的黄瓜品系Ｄ０４２２中，
低氮胁迫条件与正常氮条件下的ＣｓＡＯＣ３表达量并没有明显
变化。

３　讨论与结论

本研究首先利用ＰＣＲ技术，从黄瓜叶片中扩增获得丙二
烯氧化物环化酶基因ＣｓＡＯＣ３的 ｃＤＮＡ全长。通过保守结构
域分析表明，该基因编码植物丙二烯氧化物环化酶超家族蛋

白；其氨基酸序列与其他植物ＡＯＣ基因编码的氨基酸序列同
源性较高，其中与同属葫芦科的甜瓜同源性最高。而且进化

分析表明，该蛋白与多数作物亲缘关系较近，符合植物进化

规律。

丙二烯氧化物环化酶（ＡＯＣ，Ｅ５．３．９９．６）可以将不稳定
的丙二烯氧化物衍生物转变为１２－氧 －植物二烯酸还原酶
（１２－ｏｘｏ－ｐｈｙｔｏｄｉｅｎｏｉｃａｃｉｄ，简称 ＯＰＤＡ），进而促进茉莉酸
基本结构的形成［７，９］，因此 ＡＯＣ被视为茉莉酸合成中极其重
要的酶。许多研究已经证明，茉莉酸是一种植物适应多种逆

境的重要激素之一［１４－１７］。因此涉及茉莉酸合成和信号的基

因也逐渐被研究，如拟南芥、番茄、水稻、玉米等［１６－１９］。

目前，尽管 ＡＯＣ基因在不同作物中已有较为广泛的研
究，但是关于该基因对低氮响应的研究尚不明确。现有研究

表明，茉莉酸、乙烯能够调控硝酸盐转运蛋白 ＡｔＮＦＰ７．２、
ＡｔＮＰＦ７．３，从而影响和调节植物的氮素吸收和转运［２０］。本研

究对ＣｓＡＯＣ３在低氮胁迫条件下的表达进行分析，发现该基
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因在低氮条件下的耐低氮黄瓜品系中的表达量显著上调，而

在耐低氮弱的黄瓜品系中表达量几乎不变，说明该基因是在

耐低氮品系中特异上调表达的基因，暗示２个黄瓜品系之所
以有耐低氮能力差异，可能是由于二者在低氮胁迫时，对于氮

素吸收的能力有明显差异引起的，也就是说，对于耐低氮品系

Ｄ０３２８来说，低氮胁迫会激发它通过 ＣｓＡＯＣ３的迅速上调表
达来促进茉莉酸合成，从而增强氮素的吸收能力；而耐低氮弱

品系Ｄ０４２２中的 ＣｓＡＯＣ３则没有作出相应反应。Ｗａｎｇ等最
近研究发现，陆地棉 ＧｈＡＯＣ１基因过表达可增强拟南芥对铜
的耐受性［２１］，因此该基因可能会对植物营养胁迫作出响应。

目前，关于黄瓜耐低氮相关基因的报道较少。本研究通

过克隆获得了ＣｓＡＯＣ３并对它在低氮胁迫下的响应作了初步
检测，证明该基因是耐低氮黄瓜品系中特异上调表达基因，这

一结论将为后续研究黄瓜耐低氮生理及分子机制提供思路和

线索，也为下一步利用转基因技术提高黄瓜耐低氮能力奠定

了基础。

参考文献：

［１］ＲｏｂｅｒｔｓｏｎＧＰ，ＶｉｔｏｕｓｅｋＰＭ．Ｎｉｔｒｏｇｅｎｉｎａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ：ｂａｌａｎｃｉｎｇｔｈｅ
ｃｏｓｔｏｆａｎｅｓｓｅｎｔｉａｌｒｅｓｏｕｒｃｅ［Ｊ］．ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｎｄＲｅｓｏｕｒｃｅｓ，２００９
（３４）：９７－１２５．

［２］洪春来，黄锦法，贾彦博，等．施氮水平对黄瓜硝酸盐积累的影响
［Ｊ］．浙江农业科学，２００３（４）：１７４－１７５．

［３］ＦａｎＳ，ＬｉｎＣ，ＨｓｕＰ，ｅｔａｌ．ＴｈｅＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｎｉｔｒａｔｅｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ
ＮＲＴ１．７，ｅｘｐｒｅｓｓｅｄｉｎｐｈｌｏｅｍ，ｉｓｒｅｓｐｏｎｓｉｂｌｅｆｏｒｓｏｕｒｃｅ－ｔｏ－ｓｉｎｋ
ｒｅｍｏｂｉｌｉｚａｔｉｏｎｏｆｎｉｔｒａｔｅ［Ｊ］．ＴｈｅＰｌａｎｔＣｅｌｌ，２００９，２１（９）：
２７５０－２７６１．

［４］何红梅．黄瓜ＣＤＰＫ基因的克隆及遗传转化［Ｄ］．哈尔滨：东北
农业大学，２０１３．

［５］冯　卓，秦智伟，武　涛，等．黄瓜细胞质型谷氨酰胺合成酶基因
（ＧＳ１）的克隆及其在低氮条件下的表达［Ｊ］．中国农业科学，
２０１２，４５（１５）：３１００－３１０７．

［６］秦智伟，冯　卓，武　涛，等．黄瓜硝酸盐转运蛋白基因ＣｓＮＲＴ１．５
的克隆及表达分析［Ｊ］．东北农业大学学报，２０１３，４４（７）：８０－８４．

［７］ＺｉｅｇｌｅｒＪ，ＳｔｅｎｚｅｌＩ，ＨａｕｓｅＢ，ｅｔａｌ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｌｏｎｉｎｇｏｆａｌｌｅｎｅｏｘｉｄｅ
ｃｙｃｌａｓｅ．Ｔｈｅｅｎｚｙｍｅｅｓｔａｂｌｉｓｈｉｎｇｔｈｅｓｔｅｒｅｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙｏｆｏｃｔａｄｅｃａｎｏｉｄｓ
ａｎｄｊａｓｍｏｎａｔｅｓ［Ｊ］．ＴｈｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＣｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０００，２７５
（２５）：１９１３２－１９１３８．

［８］ＳｔｅｎｚｅｌＩ，ＨａｕｓｅＢ，ＭｉｅｒｓｃｈＯ，ｅｔａｌ．Ｊａｓｍｏｎａｔｅｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓａｎｄｔｈｅ
ａｌｌｅｎｅｏｘｉｄｅｃｙｃｌａｓｅｆａｍｉｌｙｏｆＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａ［Ｊ］．Ｐｌａｎｔ
ＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙ，２００３，５１（６）：８９５－９１１．

［９］ＷｕＱ，ＷｕＪ，ＳｕｎＨ，ｅｔａｌ．Ｓｅｑｕｅｎｃｅａｎｄｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅｏｆｔｈｅ
ＡＯＣｇｅｎｅｆａｍｉｌｙｉｎｓｏｙｂｅａｎ：ｉｎｓｉｇｈｔｓｉｎｔｏｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙｆｏｒｓｔｒｅｓｓ
ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ［Ｊ］．ＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙＬｅｔｔｅｒｓ，２０１１，３３（７）：１３５１－１３５９．

［１０］ＬｉｕＢ，ＷａｎｇＷ，ＧａｏＪＨ，ｅｔａｌ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｌｏｎｉｎｇａｎｄｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａ
ｔｉｏｎｏｆａｊａｓｍｏｎａｔｅｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃｐａｔｈｗａｙｇｅｎｅｆｏｒａｌｌｅｎｅｏｘｉｄｅｃｙｃｌａｓｅ
ｆｒｏｍＪａｔｒｏｐｈａｃｕｒｃａｓ［Ｊ］．ＡｃｔａＰｈｙｓｉｏｌｏｇｉａｅＰｌａｎｔａｒｕｍ，２０１０，３２
（３）：５３１－５３９．

［１１］ＰｉＹ，ＪｉａｎｇＫ，ＣａｏＹ，ｅｔａｌ．ＡｌｌｅｎｅｏｘｉｄｅｃｙｃｌａｓｅｆｒｏｍＣａｍｐｔｏｔｈｅｃａ
ａｃｕｍｉｎａｔａｉｍｐｒｏｖｅｓｔｏｌｅｒａｎｃｅａｇａｉｎｓｔｌｏｗｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅａｎｄｓａｌｔｓｔｒｅｓｓ
ｉｎｔｏｂａｃｃｏａｎｄｂａｃｔｅｒｉａ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２００９，４１（２）：
１１５－１２２．

［１２］冯　卓．低氮胁迫下黄瓜幼苗差异表达基因鉴定与蛋白质组学
分析［Ｄ］．哈尔滨：东北农业大学，２０１２．

［１３］ＦｕｊｉｗａｒａＴ，ＨｉｒａｉＭ，ＣｈｉｎｏＭ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｓｕｌｆｕｒｎｕｔｒｉｔｉｏｎｏｎ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｔｈｅｓｏｙｂｅａｎｓｅｅｄｓｔｏｒａｇｅｐｒｏｔｅｉｎｇｅｎｅｓｉｎｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ
ｐｅｔｕｎｉａ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，１９９２，９９（１）：２６３－２６８．

［１４］ＣｒｅｅｌｍａｎＲＡ，ＭｕｌｌｅｔＪＥ．Ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓａｎｄａｃｔｉｏｎｏｆｊａｓｍｏｎａｔｅｓｉｎ
ｐｌａｎｔｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＢｉｏｌｏｇｙ，１９９７，４８（４８）：３５５－３８１．

［１５］ＰａｒｃｈｍａｎｎＳ，ＧｕｎｄｌａｃｈＨ，ＭｕｅｌｌｅｒＭ．Ｉｎｄｕｃｔｉｏｎｏｆ１２－ｏｘｏ－ｐｈｙ
ｔｏｄｉｅｎｏｉｃａｃｉｄｉｎｗｏｕｎｄｅｄｐｌａｎｔｓａｎｄｅｌｉｃｉｔｅｄｐｌａｎｔｃｅｌｌｃｕｌｔｕｒｅｓ［Ｊ］．
ＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，１９９７，１１５（３）：１０５７－１０６４．

［１６］ＷａｓｔｅｒｎａｃｋＣ．Ａｃｔｉｏｎｏｆｊａｓｍｏｎａｔｅｓｉｎｐｌａｎｔｓｔｒｅｓｓｒｅｓｐｏｎｓｅｓａｎｄ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ－ａｐｐｌｉｅｄａｓｐｅｃｔｓ［Ｊ］．ＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙＡｄｖａｎｃｅｓ，２０１４，
３２（１）：３１－３９．

［１７］ＷａｓｔｅｒｎａｃｋＣ，ＨａｕｓｅＢ．Ｊａｓｍｏｎａｔｅｓ：ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ，ｐｅｒｃｅｐｔｉｏｎ，ｓｉｇｎａｌ
ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎａｎｄａｃｔｉｏｎｉｎｐｌａｎｔｓｔｒｅｓｓｒｅｓｐｏｎｓｅ，ｇｒｏｗｔｈａｎｄｄｅｖｅｌｏｐ
ｍｅｎｔ［Ｊ］．ＡｎｎａｌｓｏｆＢｏｔａｎｙ，２０１３，１１１（６）：１０２１－１０５８．

［１８］ＳｏｎｇＳ，ＱｉＴ，ＨｕａｎｇＨ，ｅｔａｌ．Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｓｔａｍｅｎｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｂｙ
ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｄ ａｃｔｉｏｎｓ ｏｆｊａｓｍｏｎａｔｅ，ａｕｘｉｎ，ａｎｄ ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎ ｉｎ
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＰｌａｎｔ，２０１３，６（４）：１０６５－１０７３．

［１９］ＳｏｎｇＳ，ＱｉＴ，ＷａｓｔｅｒｎａｃｋＣ，ｅｔａｌ．Ｊａｓｍｏｎａｔｅｓｉｇｎａｌｉｎｇａｎｄｃｒｏｓｓｔａｌｋ
ｗｉｔｈｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎａｎｄｅｔｈｙｌｅｎｅ［Ｊ］．ＣｕｒｒｅｎｔＯｐｉｎｉｏｎｉｎＰｌａｎｔＢｉｏｌｏｇｙ，
２０１４，２１：１１２－１１９．

［２０］ＺｈａｎｇＧ，ＹｉＨ，ＧｏｎｇＪ．ＴｈｅＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｅｔｈｙｌｅｎｅ／ｊａｓｍｏｎｉｃａｃｉｄ－
ＮＲＴｓｉｇｎａｌｉｎｇｍｏｄｕｌｅｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓｎｉｔｒａｔｅｒｅａｌｌｏｃａｔｉｏｎａｎｄｔｈｅ
ｔｒａｄｅ－ｏｆｆｂｅｔｗｅｅｎｇｒｏｗｔｈａｎｄｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌａｄａｐｔａｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｔｈｅ
ＰｌａｎｔＣｅｌｌ，２０１４，２６（１０）：３９８４－３９９８．

［２１］ＷａｎｇＹ，ＬｉｕＨＨ，ＸｉｎＱＧ．ＩｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔｏｆｃｏｐｐｅｒｔｏｌｅｒａｎｃｅｏｆＡｒ
ａｂｉｄｏｐｓｉｓｂｙｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆａｎａｌｌｅｎｅｏｘｉｄｅｃｙｃｌａｓｅｇｅｎｅ，
ＧｈＡＯＣ１，ｉｎｕｐｌａｎｄｃｏｔｔｏｎ（ＧｏｓｓｙｐｉｕｍｈｉｒｓｕｔｕｍＬ．）［Ｊ］．ＴｈｅＣｒｏｐ
Ｊｏｕｒｎａｌ，２０１５，３（４）：３４３－３５２．

—９２—江苏农业科学　２０１７年第４５卷第４期


