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　　摘要：干旱、高盐和低温等非生物逆境是影响农作物产量的重要因素。ＷＲＫＹ转录因子由于其过量表达能够提
高植物抗旱、耐盐、耐低温、抗冻甚至抵抗重金属等逆境胁迫的能力，因此被作为应用基因工程途径进行植物抗逆性状

改良的理想候选基因。在分子育种中，增加１个关键的转录因子的调控能力，能同时激活多个功能基因表达，从而提
高植株综合抗逆性。本文主要综述了ＷＲＫＹ转录因子的结构、功能、转录调控机制研究以及近年来国内外 ＷＲＫＹ转
录因子新基因的发现及其在培育抗逆性转基因植物中的应用，以期为植物抗逆分子育种改良提供参考。

　　关键词：ＷＲＫＹ；转录因子；转基因；非生物胁迫；抗逆育种
　　中图分类号：Ｑ７８６；Ｓ３３２　　文献标志码：Ａ　　文章编号：１００２－１３０２（２０１９）１６－０００９－０５

收稿日期：２０１８－０５－０９
基金项目：国家自然科学基金（编号：３１２６０３６０）；新疆生产建设兵团
青年科技创新资金（编号：２０１１ＣＢ００１）。

作者简介：司爱君（１９８１—），女，河南杞县人，硕士，助理研究员，主要
从事棉花遗传育种研究。Ｅ－ｍａｉｌ：ｓｉａｉｊｕｎ１００２＠１６３．ｃｏｍ。

通信作者：田　琴，硕士，副研究员，主要从事棉花遗传育种研究。
Ｅ－ｍａｉｌ：ｔｑ２００５＠１２６．ｃｏｍ。

　　干旱、低温和高盐等非生物逆境胁迫是农业生产中严重
的自然灾害，严重影响了植物的生长发育及农作物的产量。

为了适应和抵消非生物胁迫对自身的影响，植物体建立了一

系列信号传导和调控的分子机制，通过相关转录因子的表达

进而调节下游基因的大量表达，以提高植物应对逆境胁迫的

能力。转录调控因子在植物的生长发育和耐逆抗病过程中发

挥着极其重要的调控作用，与逆境相关、参与信号传递途径及

基因表达调控过程的转录因子主要包括５个家族：ＭＹＢ、ｂＺＩＰ
（ｂａｓｉｃｌｅｕｃｉｎｅｚｉｐｐｅ）家族、ＡＰ２／ＥＲＥＢＰ家族、ＷＲＫＹ（因含有
高度保守的核心氨基酸序列ＷＲＫＹＧＱＫ而命名）、ＮＡＣ（因其
Ｎ端为保守的大约１５０个氨基酸ＮＡＣ结构域命名）［１］。

ＷＲＫＹ是一类锌指型转录因子，主要存在于植物中，不
仅在各种生物胁迫防卫反应中发挥作用，也参与调控多种非

生物（如机械伤害、低温、干旱等）胁迫反应，但关于ＷＲＫＹ在
非生物胁迫中的研究没有在生物胁迫中的研究广泛。ＷＲＫＹ
转录因子作为干旱、低温等胁迫应答的主要成分，可与下游基

因启动子中的顺式作用元件特异性结合，调节一系列依赖该

顺式作用元件的抗逆功能基因以特定的强度在特定的时间与

空间表达，进而增强植物对干旱、低温以及高盐等逆境的抗

性。因此，传统育种结合转基因操作等方法用以提高植物的

胁迫耐受性，培育抗逆植物新种质，选育抗逆新品种，改良农

作物的抗逆性，已成为近年来植物抗逆遗传育种研究的热点

之一。本文主要综述 ＷＲＫＹ转录因子的结构、功能，以及近
几年来国内外对 ＷＲＫＹ转录因子的研究进展，并对 ＷＲＫＹ
转录因子在农业培育抗逆转基因植物中的应用进行概括。

１　ＷＲＫＹ转录因子的结构特点与功能

１．１　ＷＲＫＹ转录因子的结构域及Ｗ－ｂｏｘ（Ｗ盒）元件
高等植物典型的转录因子一般由４个功能区域组成，即

ＤＮＡ结合域、转录调控域、核定位信号和寡聚化位点。根据
转录调控因子的 ＤＮＡ结合结构域（ＤＮＡ－ｂｉｎｄｉｎｇｄｏｍａｉｎｓ，
ＤＢＤｓ）可将他们分为若干个家族，并以其ＤＮＡ结构域的名字
命名，例如ＡＰ２／ＥＲＦ、ＷＲＫＹ、ＮＡＣ等［１］。在 ＷＲＫＹ家族中，
最主要的结构特点是各成员的 ＤＮＡ结合域中都含有至少１
个ＷＲＫＹ结构域，是由１段大约６０个高度保守的氨基酸残
基组成的多肽序列，在 ＷＲＫＹ残基核心序列之后接有１个
Ｃ２Ｈ２（Ｃ－Ｘ４－５－Ｃ－Ｘ２２－２３－Ｈ－Ｘ１－Ｈ）或 Ｃ２ＨＣ（Ｃ－Ｘ７－
Ｃ－Ｘ２３－Ｈ－Ｘ１－Ｃ）类型的锌指基序，并且所有成员均含有
７个绝对保守的氨基酸残基 ＷＲＫＹＧＱＫ［２－３］，由此得名为
ＷＲＫＹ。随后发现在该结构域的 Ｃ端存在锌指结构。另外，
ＷＲＫＹ结构域所对应的编码序列中都含有１个位置高度保
守的内含子，但是其存在的意义目前还不清楚［２，４］。也有研

究表明，在保守区之外，成员中其余氨基酸组成的同源性并不

高，这也可能是不同 ＷＲＫＹ基因具有调节不同靶基因的结构
基础［５］。ＷＲＫＹ蛋白质通过特异性地结合靶基因启动子的
Ｗ－ｂｏｘ而实现其分子生物学功能［６－７］，Ｗ－ｂｏｘ的特定序列
是Ｃ／ＴＴＧＡＣＣ／Ｔ，是 ＷＲＫＹ与 ＤＮＡ特异结合的最小的共有
序列，其中ＴＧＡＣ为 Ｗ－ｂｏｘ的核心序列。生物信息学和植
物转录因子的功能研究都证明与胁迫应答有关的基因启动子

区域都含有１个或几个Ｗ－ｂｏｘ序列［６］。由于ＷＲＫＹ转录因
子结构的多样性，因此ＷＲＫＹ蛋白质能够广泛地参与植物基
因表达的调控。

１．２　ＷＲＫＹ转录因子的多样化功能
植物在生长过程中不仅会面临病害等生物逆境的胁迫，

还会遭遇干旱、冷害及高温等非生物逆境的胁迫。在长期的

进化过程中，植物形成了自身防御系统以抵御来自外界的伤

害，越来越多的报道表明关于ＷＲＫＹ转录因子的这个多基因
家族在植物防卫反应的转录调控中发挥重要的作用。ＷＲＫＹ
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基因在植物体内是诱导型表达的，目前已识别和克隆的

ＷＲＫＹ基因的表达受多种不同环境条件的诱导，如病原体、
真菌诱导子、高盐、干旱、低温、创伤、营养不足、衰老、种子和

毛状体发育、胚胎发生、机械胁迫、各种病程相关信号分子、植

物不同发育阶段及植物代谢等，其表达具有快速、瞬时等特

点，同时还具有组织特异性。针对非生物逆境的胁迫，植物发

展了一套非常复杂而完善的调控网络，ＷＲＫＹ基因家族在此
调控网络中起着重要的调控作用。然而，ＷＲＫＹ转录因子在
非生物胁迫中的作用研究得还不够深入和广泛，远远落后于

其在生物胁迫的研究，这可能是由于非生物胁迫信号通路非

常复杂，且缺少相关突变体造成的［８］，并且关于 ＷＲＫＹ转录
因子的研究大多集中于拟南芥、水稻和烟草等模式植物，而在

重要经济作物中研究较少。近几年，对ＷＲＫＹ的非生物胁迫
的研究也成为近几年来生物学研究的热点。ＷＲＫＹ被证明
是许多信号通路重要的成分，包括脱落酸（ＡＢＡ）、水杨酸
（ＳＡ）、茉莉酸（ＪＡ）／乙烯（ＥＴ）、丝裂原活化蛋白激酶
（ＭＡＰＫ）、钙调蛋白、组蛋白去乙酰酶［９－１０］等，在各种应激信

号通路中与不同的蛋白质相互作用起着多种功能作用，尽管

它们的相互作用方式还有待确定。

２　ＷＲＫＹ转录因子对非生物胁迫的应答与转录调控机制

２．１　ＷＲＫＹ转录因子在非生物逆境胁迫下的表达模式
植物的非生物胁迫主要包括干旱、盐害、高温、低温等因

素，ＷＲＫＹ蛋白质通过复杂的信号转导途径参与植物的非生
物胁迫应答，并具有重要的调控作用。与生物胁迫研究相比，

关于ＷＲＫＹ转录因子参与非生物胁迫应答的研究相对较少。
最近的研究表明，很多 ＷＲＫＹ基因能强烈而迅速地响应某些
非生物胁迫，如机械伤害、干旱、盐害、低温和渗透胁迫，且单

个ＷＲＫＹ基因可能同时参与多种逆境应答反应。
ＮａＣｌ胁迫处理的基因芯片及ｑＲＴ－ＰＣＲ分析显示，拟南

芥根部有１８个 ＡｔＷＲＫＹ基因诱导表达［１１］。ＷＲＫＹ５７在干旱
胁迫下表达量提高，它通过提高ＡＢＡ水平增加拟南芥的耐旱
性［１２］。用ＮａＣｌ处理过的拟南芥，ＡｔＷＲＫＹ２５和 ＡｔＷＲＫＹ３３的
表达量都有所提高，进一步研究表明，无论是 ＡｔＷＲＫＹ２５还是
ＡｔＷＲＫＹ３３的超表达都能提高拟南芥植株的耐盐能力［１３］。拟

南芥ＷＲＫＹ２５、ＷＲＫＹ２６、ＷＲＫＹ３３和ＷＲＫＹ３９基因参与植物的
热胁迫应答反应，ＡｔＷＲＫＹ２５和 ＡｔＷＲＫＹ３３能够被 ＡＢＡ、干旱
和高盐诱导，Ａｔｗｒｋｙ２５单突变体和Ａｔｗｒｋｙ２５Ａｔｗｒｋｙ３３双突变体
都对高盐敏感［１４－１５］；而超表达 ＡｔＷＲＫＹ２５和 ＡｔＷＲＫＹ３３能够
增加植株的高盐抗性［１５］。在烟草中过量表达 ＴａＷＲＫＹ１０，提
高了转基因植株的干旱及耐盐受性，表明该基因受多重胁迫

的诱导表达［１６］。ＡｔＷＲＫＹ７０和 ＡｔＷＲＫＹ５４的单突变体能增强
其对渗透胁迫的耐受性，双突变体明显地增强这一特性，同时

它们还表现出对干旱、高盐、低温胁迫的耐受性［１７］。Ｈｕ等发
现ＡｔＷＲＫＹ８与ＶＱ９通过相互拮抗调控植物的耐盐性，盐胁迫
使得ＡｔＷＲＫＹ８基因表达量上调，突变体则表现出对盐敏感的
表型，相反ｖｑ９突变体则表现出耐盐性［１８］。在植株的生长和

发育过程中，Ａｔｗｒｋｙ６３突变体对 ＡＢＡ处理表现出超敏反应，
由于气孔的闭合对 ＡＢＡ不敏感，该突变体还表现出不耐
旱［１９］。将ＴａＷＲＫＹ７９转入拟南芥，该植株受 ＮａＣｌ和 ＡＢＡ的
诱导，表现出对盐、离子胁迫和ＡＢＡ的耐受性，并检测到ＡＢＡ

相关基因ＡＢＡ１、ＡＢＡ２、ＡＢＩｌ和 ＡＢＩ５表达量上调，也进一步表
明该转录因子依赖于ＡＢＡ信号途径发挥作用［２０］。Ｂａｂｉｔｈａ等
研究发现，ＡｔｂＨＬＨ１７和ＡｔＷＲＫＹ２８基因在干旱和氧化应激条
件下表达量升高，转基因株系表现出对 ＮａＣｌ、甘露醇和氧化
应激的耐受性增强，过表达转基因株系的几个下游靶基因在

多种应激条件下上调［２１］。另有研究表明，ＡｔＷＲＫＹｌ８、
ＡｔＷＲＫＹ４０和ＡｔＷＲＫＹ６０与 ＡＢＡ信号相关，并且在种子萌发
期和萌发后期，它们作为 ＡＢＡ信号的负调控因子发挥作用，
其中，ＡｔＷＲＫＹ４０是３个ＷＲＫＹ蛋白质的负调控中心，它通过
结合几个重要的 ＡＢＡ响应基因启动子区域的 Ｗ－ｂｏｘ从而
直接抑制ＡＢＡ相关基因的表达［２２］。越来越多的研究表明，

ＷＲＫＹ基因参与伤害、干旱、高温、低温等多种非生物胁迫应
答反应［７，９，１２，１４－１５，２３－２６］。

２．２　ＷＲＫＹ转录因子下游靶基因的鉴定
为了更好地研究 ＷＲＫＹ转录因子的生物学功能及可能

参与的信号通路，鉴定其下游靶基因变得很有必要。通过比

较分析基因芯片不同基因型的表达模式，可以从基因组规模

上获得潜在的ＷＲＫＹ基因的靶基因。举例来讲，Ａｔｗｒｋｙ３４－１
突变体在４℃低温处理４８ｈ后，有１２个基因在成熟花粉中
的表达与野生型有显著差异［２４］。基因芯片分析也证实了与

野生型相比，几个 ＡＢＡ信号通路基因（如 ＡｔＡＢＩ５、ＡｔＡＢＩ３）的
表达在Ａｔｗｒｋｙ２突变体中显著增强［２７］。通过ｃＤＮＡ－ＡＦＬＰ试
验证实了 ＦＲＫ１／ＳＩＲＫ是 ＡｔＷＲＫＹ６的靶基因，这些基因在植
物叶片衰老过程中协同作用［２８］。这些方法也可以用来鉴定

其他参与非生物胁迫ＷＲＫＹ基因的下游靶基因。然而这些方
法只能提供给我们一些候选的靶基因，这些基因是否是

ＷＲＫＹ蛋白质的直接靶基因还需试验确定，所以还需要进一
步用其他方法确定其直接靶基因，如染色质免疫共沉淀技术

（ＣｈＩＰ），ＣｈＩＰ技术已经被证实是一种有效的动态条件下检测
生物体内 ＤＮＡ－蛋白质和蛋白质 －蛋白质相互作用的方
式［２９］。通过使用这种技术，已有越来越多的 ＷＲＫＹ转录因
子在非生物逆境胁迫下的靶基因被鉴定。如一些重要的

ＡＢＡ信号通路中的调控基因，ＡｔＡＢＦ４、ＡｔＡＢＩ４、ＡｔＡＢＩ５、
ＡｔＤＲＥＢ１Ａ、ＡｔＭＹＢ２ 和 ＡｔＲＡＢ１８ 已 被 证 实 与 ＡｔＡＤ１Ａ
（ＡｔＷＲＫＹ４０）启动子上游的 Ｗ 盒序列直接相互作用［２２］。

ＡｔＷＲＫＹ６和ＡｔＷＲＫＹ４２都可以通过结合到 ＡｔＰＨＯ１的启动子
的Ｗ盒序列而直接抑制ＡｔＰＨＯ的表达［３０］。通过染色质免疫

共沉淀发现，早期干旱和 ＡＢＡ诱导旋蒴苣苔 （Ｂｏｅａ
ｈｙｇｒｏｍｅｔｒｉｃａ）ＢｈＷＲＫＹ１在植物体内可以特异地结合到
ＢｈＧｏｌＳ１基因启动子序列４个 Ｗ盒上［３１］。通过鉴定 ＷＲＫＹ
转录因子下游的直接作用基因，可以帮助我们了解胁迫诱导

下植物的信号通路作用机制。考虑到大量的 ＷＲＫＹ蛋白质
及其在不同信号通路中的不同作用，仍需要大量工作来鉴定

其靶基因相应的应答途径。

值得一提的是，许多研究显示ＷＲＫＹ转录因子可以结合
到自身启动子序列的 Ｗ盒上进行自调节和交叉调节。染色
质免疫沉淀（ＣｈＩＰ）研究显示 ＰｃＷＲＫＹ１能结合其自身以及
ＰｃＷＲＫＹ３启动子的Ｗ盒［３２］。凝胶迁移阻滞试验（ＥＭＳＡ）显
示ＡｔＷＲＫＹ１８和 ＡｔＷＲＫＹ４０都可以识别 ＡｔＷＲＫＹ６０基因上游
启动子的Ｗ盒序列，同时激活 ＡｔＷＲＫＹ６０在原生质体中的表
达，表明 ＡｔＷＲＫＹ６０可能是 ＡＢＡ信号通路中 ＡｔＷＲＫＹ１８和
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ＡｔＷＲＫＹ４０的直接靶基因［３３］。最近，ＣｈＩＰ－ｑＰＣＲ试验又证明
ＡｔＷＲＫＹ３３可以通过直接结合在自身的启动子序列上调节自
身的表达［３４］，结果表明，ＷＲＫＹ转录因子之间普遍存在着自
调节与交叉调节。

２．３　ＷＲＫＹ转录因子互作蛋白质的鉴定
为了研究 ＷＲＫＹ转录因子是如何参与到复杂的植物逆

境胁迫反应中的，利用酵母双杂交技术筛选或其他技术进行

蛋白质相互作用的鉴定是非常有必要的。已有许多 ＷＲＫＹ
转录因子被证实是重要的信号通路中的组成部分，然而它们

的相互作用方式还有待确定。到目前为止，已有研究证实

ＷＲＫＹ转录因子在各种信号通路中与不同的蛋白质结合（如
ＭＡＰ激酶、ＭＡＰ激酶激酶、组蛋白去乙酰化酶、钙调蛋白
等），从而行使多种功能作用［８，３５］。在胁迫响应和信号转导过

程中，ＷＲＫＹ转录因子被各种磷酸化 ＭＡＰＫｓ，最终调节植物
胁迫应答基因的激活。ＡｔＷＲＫＹ３８和 ＡｔＷＲＫＹ６２共同作用于
组蛋白脱乙酰酶 ＨＤＡ１９，最终调节植物防御反应。因此，组
蛋白脱乙酰酶可能在植物胁迫反应中维持组蛋白的适当乙酰

化状态上发挥重要作用。ＷＲＫＹ转录因子还能形成具有功
能的同源或异源二聚体发挥它们的作用，不同ＷＲＫＹ转录因
子之间的异二聚体形成可能对它们 ＤＮＡ结合活性有正面或
负面的影响［９，３６］。在非生物逆境的研究中，有研究表明

ＷＲＫＹ转录因子通过蛋白质 －蛋白质进行相互作用，如
ＡｔＷＲＫＹ６基因可与同源基因ＡｔＷＲＫＹ４２在内的十几种蛋白质
相互作用，过表达这２个基因都能诱导 ＰｒｏＰＨＯ１∶ＧＵＳ强烈
表达。此外，在低磷条件下，ＡｔＷＲＫＹ６与未知蛋白相互作用
可被２６Ｓ蛋白酶泛素化降解［３０］。除了蛋白质之间的相互作

用，在拟南芥中ＡｔＷＲＫＹ１８、ＡｔＷＲＫＹ４０和ＡｔＷＲＫＹ６０作为ＡＢＡ
受体，也可以与镁原卟啉ＩＸ螯合酶Ｈ亚基（ＣＨＬＨ／ＡＢＡＲ）形
成复合体［２２，３６］。综上所述，鉴定ＷＲＫＹ转录因子的互作蛋白
质有助于识别ＷＲＫＹ蛋白质在信号通路中所发挥的作用。

３　ＷＲＫＹ转录因子在非生物胁迫抗逆育种中的应用

近年来，越来越多的 ＷＲＫＹ基因被报道参与非生物逆境
应答，不仅包括模式植物拟南芥及烟草，还包括水稻、小麦、大

麦、葡萄、大豆、棉花、茄子、黄瓜、甜高粱、甜菜、菜豆、灌木等

多种作物，且大多数已通过基因敲除或过表达的方式进一步

验证了其在植物非生物胁迫中的调控作用。从４℃处理的水
稻ｃＤＮＡ文库中分离出１３个 ＷＲＫＹ基因，Ｎｏｒｔｈｅｒｎ印迹分析
显示，其中１０个ＯｓＷＲＫＹ基因在ＮａＣｌ、ＰＥＧ、低温（４℃）及高
温（４２℃））非生物胁迫处理中差异表达［３７］。在热击启动子

Ｈｓｐ１０１驱动下ＯｓＷＲＫＹ１１过表达可以提高水稻的耐热性和
耐旱性［３８］。ＯｓＷＲＫＹ４５的过表达提高了拟南芥转化植株的
抗盐抗旱性，同时也提高了植株的抗病能力［３９］。ＯｓＷＲＫＹ７４
的过表达不仅显著增强转基因植株对 Ｐ缺乏的耐受性，还表
现出比ＷＴ植物更多的 Ｆｅ积累及冷应答基因的上调，说明
ＯｓＷＲＫＹ７４在调节磷稳态与铁缺乏以及水稻冷胁迫中起着重
要作用［４０］。小麦中分离的 １５个 ＷＲＫＹ基因中有 ８个在低
温、高温、ＮａＣｌ及 ＰＥＧ处理下诱导表达［４１］。小麦 ＴａＷＲＫＹ１
和ＴａＷＲＫＹ３３的过表达能激活逆境胁迫相关的下游基因，不
仅能提高发芽率，而且促进了拟南芥根的生长［４２］。大麦

ＷＲＫＹ３８基因在冷害和干旱胁迫中表达，表明其参与调控冷

害和干旱胁迫信号途径［４３］。过表达葡萄 ＶｖＷＲＫＹ１１的拟南
芥幼苗受甘露醇诱导增加了对水分胁迫的耐受性［４４］。将大

豆 ＧｍＷＲＫＹ２１、ＧｍＷＲＫＹ５４、ＧｍＷＲＫＹ１３在拟南芥中异源表
达，与野生型植株相比，ＧｍＷＲＫＹ２１转基因植株的耐冷性增
强，ＧｍＷＲＫＹ５４转基因植株的抗盐抗旱能力增强；而
ＧｍＷＲＫＹ１３的过表达增加了拟南芥对盐和旱的敏感性，减少
了对 ＡＢＡ的敏感性［４５］。与野生型相比，过表达大豆

ＧｍＷＲＫＹ２０的拟南芥转基因植株表现出对ＡＢＡ更为敏感，并
增强了其干旱胁迫耐受性［２６］。ＧｍＷＲＫＹ４７和 ＧｍＷＲＫＹ５８基
因的表达受干旱及高盐的调节［４６］。ＧｈＷＲＫＹ４１在烟草中过
表达能增强烟草的干旱和盐胁迫耐受性［４７］。ＧｈＷＲＫＹ２５在
本氏烟草中的过表达降低了植物对干旱胁迫的耐受性，增强

了对盐胁迫的耐受性［４８］。ＧｈＷＲＫＹ３４在拟南芥中过表达能
增强转基因植株对盐胁迫的耐受性［４９］。Ｄｉｎｇ等鉴定出１１２
种雷蒙德氏棉和１０９种亚洲棉的 ＷＲＫＹ基因，并对参与特定
纤维发育过程的 ＷＲＫＹ基因及其表达模式进行了分析［５０］。

Ｙａｎｇ等对茄子中（ＳｏｌａｎｕｍｍｅｌｏｎｇｅｎａＬ．）的５０个ＷＲＫＹ基因
及水茄（Ｓｏｌａｎｕｍｔｏｒｖｕｍ）中的６２个ＷＲＫＹ基因进行了初步功
能分析［５１］。在棉花中，ＧｈＷＲＫＹ４４不仅正向调节病原体诱导
的植物病害抗性，而且其表达还能被非生物胁迫和不同信号

分子诱导［５２］。孔维龙等基于甜菜基因组信息分析了盐胁迫

和热胁迫下甜菜ＷＲＫＹ基因家族（ＢｖＷＲＫＹｓ）的组织特异性
表达谱和表达模式［５３］。水稻 ＯｓＷＲＫＹ７１响应于冷胁迫表达
量上调，其启动子受冷诱导表达，并通过调节下游靶基因在耐

冷中起着正调控作用［５４］。黄瓜 ＣｓＷＲＫＹ４６赋予转基因植物
耐寒性并依赖 ＡＢＡ正向调节冷信号传导途径［５５］。甜高粱

ＳｂＷＲＫＹ１和ＳｂＷＲＫＹ２基因在干旱胁迫时期均表达上调，说
明这２个基因可能在甜高粱的干旱胁迫中发挥作用［５６］。Ｗｕ
等从Ｇ１９８３３菜豆的基因组序列草图中鉴定了８８个完整的
ＰｖＷＲＫＹ蛋白质，并使用ｑＲＴ－ＰＣＲ检测了１９个对干旱胁迫
有反应的ＷＲＫＹ基因，其中１１种下调，８种在干旱胁迫下上
调［５７］。随着分子生物学技术的发展及植物遗传转化技术的

建立，ＷＲＫＹ基因将广泛应用于农业育种。

４　展望

在过去的十几年中，相关研究报道详细阐述了ＷＲＫＹ转
录因子超家族子参与多种生物胁迫反应、植物生长发育和生

理反应，包括胚胎发育、种皮形成、毛状体发育、叶片衰老调

控、生物合成途径调控和激素信号传递等［５８］。鉴于 ＷＲＫＹ
家族的多样化功能，关于ＷＲＫＹ转录因子在非生物逆境如干
旱、低温和营养缺乏条件下的功能研究将会越来越多，且试验

材料不再限于模式植物，而是扩展到了各类植物，尤其是作物

中的研究。此外，植物的耐逆性状是多基因控制的复杂性状，

转录因子不仅可以调控多个与同类性状有关基因的表达，还

能通过增强一些关键的调节因子的作用来促进这些耐逆相关

基因的作用。因此，通过转基因技术将转录因子转入植物是

一种更为有效的方法和途径，可使植物获得综合抗逆的根本

改良，此方法对于培育植物抗逆品种，特别是培育抗旱、抗盐

和抗寒的植物品种具有重要意义。

得益于生理学、化学遗传学、分子计算学和信息生物学等

领域技术的飞速发展，能详细了解到ＷＲＫＹ转录因子对植物
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非生物胁迫反应各个方面的复杂机制。借助于基因功能获得

和功能缺失的突变体技术和转基因技术，ＷＲＫＹ转录因子的
具体功能将会被人们所熟知。为了更好地了解它们在非生物

胁迫中的作用，识别相互作用共同调节下游靶基因转录的

ＷＲＫＹ蛋白质非常重要。随着科学技术的不断突破，ＷＲＫＹ
转录因子在植物生命进程的信号调控网络将逐渐清晰地呈现

出来。采用酵母双元杂交系统及染色质免疫亲和沉淀分析等

方法，可分析ＷＲＫＹ转录因子在应答不同信号途径的特异性
ＤＮＡ结合位点，解析 ＷＲＫＹ蛋白质特异调控靶基因表达的
方式，并有效阐明 ＷＲＫＹ基因参与调控靶基因表达的分子机
制。这方面的研究对植物的分子改良具有重要的理论和实际

意义，对农业生产具有很大益处。
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