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　　摘要：马铃薯遭遇干旱胁迫时，会导致产量下降、品质降低。用生物信息学的方法，对马铃薯 ＤＨＮ（ＳｔＤＨＮ）基因
家族进行全基因组鉴定，对其理化性质、染色体分布等进行分析，利用荧光定量的方法，对其在干旱胁迫下和不同组织

中的表达模式进行分析。结果表明，ＳｔＤＨＮ基因家族共鉴定出５个家族成员，分布于１号、２号和４号染色体上，理化
性质分析表明氨基酸长度为８０～２４３个，分子量为８５４４．２７～２５１２１．９４ｋｕ，等电点（ｐＩ）的范围为５．２４～７．３８。ＳｔＤＨＮ
蛋白的二级结构基本以无规卷曲为主，延伸链与 β－转角的比例相当，仅有 ＰＧ０００９９６８以 α－螺旋为主。对马铃薯
ＤＨＮ基因上游１５００ｂｐ启动子区域顺式作用元件分析发现，ＤＨＮ基因受到光的调控，平均每个基因中有１０．４个光响
应元件；还受到脱落酸（ＰＧ００１５４９５、ＰＧ０００３５３１、ＰＧ０００９９６８）、赤霉素（ＰＧ０００３５３１）等激素的调控；与逆境胁迫相关的
包括低温响应元件（ＰＧ００３０９４９、ＰＧ０００３５３１、ＰＧ０００９９６８）、干旱响应元件（ＰＧ００３０９４９）等；生长发育调控元件包括胚乳
表达（ＰＧ００１５４９５）、种子特异性调控（ＰＧ０００３５３１）、分生组织表达（ＰＧ０００３５３１、ＰＧ０００９９６８）。荧光定量结果发现，ＤＨＮ
基因参与干旱应答响应，也有可能参与马铃薯的生长调控。本研究为马铃薯中的耐旱候选基因研究提供参考。
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　　植物遭受高盐、干旱或重金属等非生物胁迫逆
境时，会导致生长发育缓慢、减产及品质降低［１－２］。

植物会通过一系列防御机制，来应对各种伤害，从

而增强对各种非生物胁迫的抵抗能力，帮助植物适

应环境，例如积累可溶性渗透物（可溶性糖、甘氨酸

甜菜 碱 等）及 合 成 亲 水 性 蛋 白，如 脱 水 素

（ｄｅｈｙｄｒｉｎｓ，简称 ＤＨＮｓ）［３－５］，一种高亲水性蛋白
质，在细胞核、液泡、细胞质、线粒体和叶绿体等植

物细胞结构中广泛存在［６］，由 Ｄｕｒｅ最早发现于 ２０
世纪 ８０年代［７］。研究表明，在非生物胁迫的抗逆

过程中，脱水素基因扮演着重要的作用［８］，目前研

究较多的是广泛参与渗透调节相关功能的一类

ＬＥＡ蛋白［９］，该类蛋白可与分子伴侣、渗调蛋白和

解毒酶协同作用，在逆境下调控植物细胞的正常代

谢活动［１０－１１］。

据报道，ＤＨＮ基因与生物的抗逆性密切相关，
当植物遭受如干旱、高盐和温度胁迫等与细胞脱水

相关的非生物胁迫时，ＤＨＮｓ在营养组织中大量积
累，从而保护蛋白质、核酸和细胞膜等［１２－１３］。很多

研究表明，脱水素与干旱及盐胁迫的调控相关［１４］。

过量表达 ＤＨＮ类基因可以提高拟南芥、水稻、烟
草、草莓、酵母和大肠杆菌等应对抗寒、抗旱或耐盐

能力的非生物胁迫能力［１５－１８］。水稻植株过表达

ＯｓＤＨＮ１，抗旱和耐盐性与野生型相比显著增强［１９］。

在番茄中，过量表达雪莲 ＳｉＤＨＮ基因，可以提高植
株的抗旱能力［２０］。在小立碗藓中，ＰｐＤＨＮＡ和
ＰｐＤＨＮＢ在盐和甘露醇胁迫下被强烈的诱导上调表
达［２１］。与野生型烟草相比，过表达枇杷脱水素基因

ＥｊＤＨＮ１能够显著提高转基因烟草植株的抗寒能
力［２２］。ＣａＤＨＮ５在辣椒中对盐胁迫起正调控作用，
此外，也有研究发现 ＤＨＮｓ与重金属的应答和解毒
相关［２３］。ＳｉＤＨＮ２受低温胁迫上调表达［２４］。在芥

菜中，烟草中过表达的２个脱水素基因 ＢｊＤＨＮ２和
ＢｊＤＨＮ３受重金属诱导，提高了过表达烟草植株对
重金属 Ｃｄ和 Ｚｎ的抵抗能力［２５］。在烟草中，过量

表达玉米脱水素基因 ＺｍＤＨＮ１３，有利于提高转基
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因植株对 Ｃｕ胁迫的抗性［２６］。大麦脱水素基因

ＤＨＮ３被干旱、ＡＢＡ和盐胁迫诱导［２７］。

本研究主要对马铃薯中的ＤＨＮ基因进行鉴定，
分析了它们在染色体上的分布，对马铃薯中ＤＨＮ基
因启动子区的顺式元件、组织器官表达模式以及非

生物胁迫下的表达模式进行研究，有助于了解 ＤＨＮ
基因在马铃薯抗逆分子机制中的作用，为进一步对

马铃薯的遗传改良提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　试验时间及地点
本试验于２０２２年８月在河北北方学院旱作农

业研究中心实验室完成。

１．２　马铃薯基因组中ＳｔＤＨＮ成员的鉴定及染色体
定位

马铃薯基因组信息、蛋白质和 ＣＤＳ序列及染色
体位置等信息均下载自在线数据资源（ＰＧＳＣ，
ｈｔｔｐｓ：／／ｓｏｌａｎａｃｅａｅ．ｐｌａｎｔｂｉｏｌｏｇｙ．ｍｓｕ．ｅｄｕ／ｐｇｓｃ＿
ｄｏｗｎｌｏａｄ．ｓｈｔｍｌ）。以 含 有 ＤＨＮ 保 守 结 构 域
ｄｅｇｙｄｒｉｎ的 ＨＭＭ模型（ＰＦ００２５７）作为模板在 Ｐｆａｍ
（ｈｔｔｐ：／／ｐｆａｍ．ｘｆａｍ．ｏｒｇ／）中搜索，利用 ＨＭＭ３．０
比对（ｈｔｔｐ：／／ｈｍｍｅｒ．ｏｒｇ／ｄｏｗｎｌｏａｄ．Ｈｔｍｌ），使用
ＳＭＡＲＴ（ｈｔｔｐ：／／ｓｍａｒｔ．ｅｍｂｌ－ｈｅｉｄｅｌｂｅｒｇ．ｄｅ／）网站进
行验证，最终得到５个含有 ｄｅｇｙｄｒｉｎ保守结构域的
ＳｔＤＨＮ成员。

根据基因组的注释信息和 ＳｔＤＨＮ家族基因成
员在染色体上所对应的位置，使用ＭａｐＣｈａｒｔ软件绘
制ＳｔＤＨＮ基因的染色体位置图，用 ＡｄｏｂｅＩｌｌｕｓｔｒａｔｏｒ
２０２０软件进行美化处理。
１．３　马铃薯 ＳｔＤＨＮ家族成员的序列和结构特征
分析

使用Ｅｘｐａｓｙ网站（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／
ｖｇ／ｉｎｄｅｘ／Ｐｒｏｔｅｉｎ）计算 ＳｔＤＨＮ成员的氨基酸数量、
蛋白质分子量（ｍｏｌｅｃｕｌａｒｗｅｉｇｈｔ，简称 ＭＷ）以及理

论等电点（ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃｐｏｉｎｔ，简称ｐＩ）；将ＳｔＤＨＮ家族
成员序列上传至 ＣＥＬＬＯ（ｈｔｔｐ：／／ｃｅｌｌｏ．ｌｉｆｅ．ｎｃｔｕ．
ｅｄｕ．ｔｗ／），进行亚细胞定位分析；使用 ＳＯＰＭＡ
（ｈｔｔｐ：ｐｂｉｌ．ｉｂｃｐ．ｆｒ／）在线预测５个ＳｔＤＨＮ蛋白质二
级结构。

使用 ＭＥＭＥ（ｈｔｔｐ：／／ｍｅｍｅ－ｓｕｉｔｅ．ｏｒｇ／ｔｏｏｌｓ／
ｍｅｍｅ），搜索识别所有 ＳｔＤＨＮ家族基因的蛋白保守
基序（ｍｏｔｉｆ）。使用ＧｅｎｅＳｔｒｕｃｔｕｒｅＤｉｓｐｌａｙＳｅｒｖｅｒ２０
（ＧＳＤＳ２．０ｈｔｔｐ：／／ｇｓｄｓ．ｇａｏ－ｌａｂ．ｏｒｇ／ｉｎｄｅｘ．ｐｈｐ）确
定基因内含子和外显子结构，用 ＡｄｏｂｅＩｌｌｕｓｔｒａｔｏｒ
２０２０软件进行美化处理。
１．４　马铃薯ＳｔＤＨＮ家族成员顺式作用元件预测

通过ｐｅｒｌ脚本检索，将马铃薯基因数据库中每
个ＳｔＤＨＮ基因的启动子序列（５′非翻译区上游
１．５ｋｂ）上传于 ＰｌａｎｔＣＡＲＥ（ｈｔｔｐ：／／ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ．
ｐｓｂ．ｕｇｅｎｔ．ｂｅ／ｗｅｂｔｏｏｌｓ／ｐｌａｎｔｃａｒｅ／ｈｔｍｌ／），进行搜索
检测，将顺式作用元件按功能归类后，使用 Ｇｅｎｅ
ＳｔｒｕｃｔｕｒｅＤｉｓｐｌａｙＳｅｒｖｅｒ２．０（ＧＳＤＳ２．０ｈｔｔｐ：／／ｇｓｄｓ．
ｇａｏ－ｌａｂ．ｏｒｇ／ｉｎｄｅｘ．ｐｈｐ）将结果进行可视化。
１．５　马铃薯ＳｔＤＨＮ家族的表达模式分析

使用马铃薯品种冀张薯８号组培苗，采用浓度
１５％ 的ＰＥＧ处理０、６、１２、２４ｈ后，５株混合取样，
试验重复３次，在液氮中速冻，存放于－８０℃，提取
植株ＲＮＡ，反转录为ｃＤＮＡ，用于分析干旱胁迫下的
表达模式。在开花期取不同组织（花、根、茎、叶、块

茎、葡匐茎）分析各基因在不同组织中的表达模式。

使用Ｐｒｅｍｉｅｒ６．０对马铃薯ＤＨＮ家族进行查找设计
引物（表１），以 ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎｆａｃｔｏｒ１－α为内参基因，
ｑＰＣＲ反应体系（２０μＬ）：ｃＤＮＡ１μＬ、ｄｄＨ２Ｏ７μＬ、
上下游引物各 １μＬ、ＳＹＢＲ ＰｒｅｍｉｘＭＩＸ１０μＬ。
反应条件：９４℃１０ｍｉｎ；９４℃３０ｓ，５５℃３０ｓ，７２℃
３０ｓ，共计４０个循环。
　　组织中将茎中表达量设为１，干旱胁迫以未处
理的材料（０ｈ）作为对照，表达量设为 １。使用

表１　引物名称及序列

基因名称 正向引物（５′→３′） 反向引物（５′→３′）

ＰＧ０００３５３０ ＡＣＡＡＴＡＣＧＧＣＡＡＣＣＡＡＧＡＣＣＡ ＡＣＡＡＴＡＣＧＧＣＡＡＣＣＡＡＧＡＣＣＡ

ＰＧ０００３５３１ ＴＣＡＣＡＧＡＧＡＣＧＡＣＣＴＡＧＣＡＣ ＴＣＡＣＡＧＡＧＡＣＧＡＣＣＴＡＧＣＡＣ

ＰＧ０００９９６８ ＡＡＣＡＧＡＡＣＡＡＧＣＣＡＴＣＡＧＴ ＡＡＣＡＧＡＡＣＡＡＧＣＣＡＴＣＡＧＴ

ＰＧ００１５４９５ ＣＡＡＡＴＧＣＡＧＣＡＧＣＴＡＡＧＴＧＧＴ ＣＡＡＡＴＧＣＡＧＣＡＧＣＴＡＡＧＴＧＧＴ

ＰＧ００３０９４９ ＣＴＡＣＴＡＴＧＧＴＧＣＴＣＣＧＡＣＴ ＴＴＴＣＡＣＣＡＡＴＴＧＴＡＧＧＡＧＣＡＴＣ

Ｅｆ１α ＧＡＴＧＴＴＧＴＧＣＣＡＡＡＧＧＡＴＧＴ ＡＡＣＴＴＧＴＧＧＴＣＡＡＴＧＣＧＡＧＡ

　　注：Ｅｆ１α为延伸因子（ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎｆａｃｔｏｒ）１－α，ＰＧ为ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０。
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２－ΔΔＣＴ方法计算和分析，使用ＧｒａｐｈＰａｄＰｒｉｓｍ９软件
绘图。

２　结果与分析

２．１　ＳｔＤＨＮ的鉴定及染色体分布
通过生物信息学方法，利用ＨＭＭＥＲ进行搜索，

结果共鉴定出９个候选 ＳｔＤＨＮ基因，利用 Ｓｍａｒｔ检
测，去除冗余后，在马铃薯中共鉴定出了５个 ＤＨＮ
基因家族成员。

通过染色体定位分析（图１）发现，ＳｔＤＨＮ基因
在４号染色体上分布最多，为 ３个（ＰＧ０００３５３０、
ＰＧ０００３５３１、ＰＧ００１５４９５），１号染色体上为 １个
（ＰＧ００３０９４９），７ 号 染 色 体 上 分 布 １ 个
（ＰＧ０００９９６８）。其中，ＰＧ００３０９４９和 ＰＧ０００９９６８分
别位于染色体的下端，ＰＧ０００３５３０、ＰＧ０００３５３１、
ＰＧ００１５４９５基因位于染色体中间位置，其余染色体
上没有发现ＳｔＤＨＮ基因的分布。
２．２　ＳｔＤＨＮ蛋白的理化性质和亚细胞定位

由表２可知，ＳｔＤＨＮ家族成员的氨基酸长度和
理化性质存在较大的差异，包括基因名称、转录本

登录号、染色体位置、氨基酸数量（ＡＡ）、分子量
（ＭＷ）、等电点（ｐＩ）和亚细胞定位。氨基酸长度为
８０（ＰＧ００１５４９５）～２４３个氨基酸（ＰＧ００３０９４９）。分
子量为８５４４．２７ｋｕ（ＰＧ００１５４９５）至２５１２１．９４ｋｕ

（ＰＧ０００５５７３），等 电 点 （ｐＩ）的 范 围 为 ５．２４
（ＰＧ０００９９６８）～７．３８（ＰＧ００３０９４９）。３个 ＳｔＤＨＮ氨
基酸序列（ＰＧ０００３５３０、ＰＧ０００３５３１、ＰＧ００３０９４９）理
论等电点在酸性范围（ｐＩ＞７）内，２个（ＰＧ０００９９６８、
ＰＧ００１５４９５）理论等电点在碱性范围（ｐＩ＜７）内。亚
细胞定位预测结果表明，各成员均定位于细胞核中。

表２　ＳｔＤＨＮ基因家族成员信息

基因 转录本 染色体 位置
蛋白长度

（个）

分子量

（ｋｕ）
理论

等电点

亚细胞

定位

ＰＧ０００３５３０ ＰＧＳＣ０００３ＤＭＴ４００００９０６９ ２ ４００９３２５６～４００９４４０４（－） １４０ １４５３４．０１ ７．０７ 细胞核

ＰＧ０００３５３１ ＰＧＳＣ０００３ＤＭＴ４００００９０７０ ２ ４００９００４１～４００９０９９４（－） １５７ １６６５９．０６ ７．２３ 细胞核

ＰＧ０００９９６８ ＰＧＳＣ０００３ＤＭＴ４０００２５８１２ ４ ７１４４８３５４～７１４４９９５８（－） ２０９ ２３６７３．１４ ５．２４ 细胞核

ＰＧ００１５４９５ ＰＧＳＣ０００３ＤＭＴ４０００４００５５ ２ ２０７７７８７２～２０７７８９５３（－） ８０ ８５４４．２７ ５．９０ 细胞核

ＰＧ００３０９４９ ＰＧＳＣ０００３ＤＭＴ４０００７９４８３ １ ８６３０２９４２～８６３０３８６０（＋） ２４３ ２５１２１．９４ ７．３８ 细胞核

２．３　ＳｔＤＨＮ基因结构和ｍｏｔｉｆ分析
构建基因结构图谱，结果（图２）显示，该家族成

员结构基本相似，内含子数目相同，均只含有１个内
含子。为了更全面了解 ＤＨＮ蛋白的保守基序组成
元件，利用在线ＭＥＭＥ程序，预测了ＤＨＮ蛋白的１０
个保守基序。分析发现，ＳｔＤＨＮ结构域存在多种组
成形式，如ｍｏｔｉｆ１和ｍｏｔｉｆ５、ｍｏｔｉｆ８和ｍｏｔｉｆ１０，含有
３～９个数目不等的ｍｏｔｉｆ。每个成员的ｍｏｔｉｆ组成相
对保守，每个基因中均有 ｍｏｔｉｆ１和 ｍｏｔｉｆ４，基因结构
则较为相似（图３）。

２．４　ＳｔＤＨＮ蛋白二级结构
ＳｔＤＨＮ蛋白的二级结构基本以无规卷曲为主，

延伸链与 β－转角的比例相当，仅有 ＰＧ０００９９６８以
α－螺旋为主（图４、表２）。
２．５　马铃薯ＳｔＤＨＮ家族基因的顺式作用元件

选取马铃薯基因组 ＳｔＤＨＮ家族基因起始密码
子上游１５００ｂｐ进行分析，结果（图５）表明，在马铃
薯ＳｔＤＨＮ家族基因中除启动子区域的核心元件外，
共鉴定出９７种不同的顺式作用元件，主要由光响应
元件、逆境胁迫响应元件、生长发育响应元件等组
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成。在马铃薯ＤＨＮ基因家族含有的启动子元件中
光响应元件数量最多，光响应元件分布在所有家族

成员中，平均每个基因中有１０．４个。植物激素调控
相关元件包括茉莉酸响应元件为１４个，分布于３个
基因（ＰＧ００１５４９５、ＰＧ００３０９４９、ＰＧ０００９９６８）中；脱落
酸响应元件 １０个，分布于 ３个基因（ＰＧ００１５４９５、
ＰＧ０００３５３１、ＰＧ０００９９６８）中；赤霉素诱导元件 １个
（ＰＧ０００３５３１）。逆境胁迫相关元件包括低温响应元
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表３　ＳｔＤＨＮ蛋白二级结构

基因
蛋白二级结构（％）

α－螺旋 延伸链 β－转角 无规则卷曲

ＰＧ０００３５３１ １５．９２ ９．５５ １０．８３ ６３．６９

ＰＧ０００３５３０ ２２．１４ １０．７１ １０．７１ ５６．４３

ＰＧ００３４０９５ ２０．００ １５．００ ８．５７ ５６．４３

ＰＧ００３０９４９ １５．６４ １３．９９ ９．４７ ６０．９１

ＰＧ０００９９６８ ５１．６７ ８．１３ ７．１８ ３３．０１

件（ＰＧ００３０９４９、ＰＧ０００３５３１、ＰＧ０００９９６８）、干旱响应
元件（ＰＧ００３０９４９）等。生长发育调控元件包括胚乳
表达（ＰＧ００１５４９５）、种子特异性调控（ＰＧ０００３５３１）、
分生组织表达（ＰＧ０００３５３１、ＰＧ０００９９６８）等元件。

２．６　ＳｔＤＨＮ基因组织特异性分析
组织表达结果（图６）显示，ＳｔＤＨＮ各个基因在

马铃薯不同部位的表达量存在差异，而且基因间也

存在差异。将茎部表达量设为１，ＰＧ０００３５３１在花
中相对表达量最高，与茎相比具有极显著差异，在

块茎中几乎不表达；ＰＧ０００３５３０在花、块茎和葡匐茎
中的表达量低于茎中的表达量，具有极显著差异；

ＰＧ０００９９６８在根中的表达量高于茎，具有极显著差
异，葡匐茎中的表达量也较高，具有显著差异；

ＰＧ００３０９４９在葡匐茎和叶片中表达量较高，具有极
显著差异；ＰＧ００１５４９５基因在各组织中表达量无差
异。因此，推测ＳｔＤＨＮ基因可能会参与调控马铃薯
的生长发育，在不同部位中发挥了作用。

２．７　ＳｔＤＨＮ基因在干旱胁迫下的表达分析
为了研究ＤＨＮ家族基因在干旱处理下的表达

模式，在马铃薯中进行荧光定量分析。结果（图７）
发现，ＰＧ００１５４９５基因积极响应干旱胁迫，受到干旱
胁迫时表达量均高于０ｈ，在２４ｈ时达到最高，与

０ｈ相比具有极显著差异；ＰＧ０００３５３０基因受到干
旱胁迫时，表达受到抑制，与０ｈ相比，均低于０ｈ的
表达量，其中６ｈ和１２ｈ时与０ｈ相比具有极显著
差异；在干旱胁迫时，ＰＧ００３０９４９表达趋势先升高后
降低，在６ｈ时显著高于０ｈ，在１２ｈ和２４ｈ时基因
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表达量降低，低于０ｈ；ＰＧ０００３５３１和 ＰＧ０００９９６８基
因表达趋势一致，与０ｈ相比没有显著差异。

３　讨论与结论

本研究表明，ＤＨＮ基因参与了非生物胁迫的响
应对植物的抗逆、生长发育等起着重要的作用。根

据报道，其中苹果中的 ＤＨＮ家族成员数量最多，共
有１２个成员［２８］；最少的为葡萄［２９］和黄瓜［３０］，仅有

４个成员；梨［３１］和猕猴桃［３２］中均鉴定到 ７个成员；
萝卜［３３］中鉴定到 １１个成员，目前，马铃薯 ＤＨＮ家
族基因还未被研究。本研究在马铃薯中共鉴定出５
个ＳｔＤＨＮ基因，与前人在苹果、葡萄、黄瓜、梨、猕猴
桃、萝卜等物种中鉴定出的个数有所不同，数目较

少，通过对该家族成员的基因复制事件分析，发现

该基因家族不存在片段重复和串联重复，推测这可

能是该基因家族较少的原因之一。

在本研究中，马铃薯ＤＨＮ家族基因的等电点为
５．２４～７．３８，与已经报道的拟南芥、番茄、烟草、白菜
的结果一致，说明其编码的蛋白具有相似的功能。

马铃薯５个ＳｔＤＨＮ基因家族均含有１个内含子，基
因结构高度一致，说明ＤＨＮ可能存在相似的生物学
功能。本研究利用 ＳＭＡＲＴ网址分析马铃薯 ＤＨＮ
的保守结构域，结果显示，所有的 ＤＨＮ蛋白均包含
Ｄｅｈｙｄｒｉｎ结构域。通过分析 ｍｏｔｉｆ发现，马铃薯
ＤＨＮ家族基因含有３～９个数目不等的 ｍｏｔｉｆ，每个
基因中均有ｍｏｔｉｆ１和ｍｏｔｉｆ４，组成相对保守，推测该
基因家族在功能保守的同时，不同的基因的功能发

生分化。通过启动子顺式作用元件发现，马铃薯

ＤＨＮ家族基因在激素响应、逆境胁迫、光调控及生
长发育等方面可能发挥着一定的作用。

本研究发现，ＳｔＤＨＮ家族成员 ＰＧ０００３５３１、
ＰＧ０００３５３０、ＰＧ０００９９６８在不同的器官中表达具有
显著差异，因此，推测在生长发育过程中该基因可

能参与马铃薯的生长调控，在不同部位的生长发育

中发挥了作用。分析马铃薯 ＤＨＮ家族基因在干旱
胁迫下的表达模式，发现干旱胁迫处理时，

ＰＧ００１５４９５、ＰＧ０００３５３０、ＰＧ００３０９４９基因与对照相
比具有不同的响应模式，说明马铃薯ＤＨＮ基因广泛
响应干旱胁迫。

分子抗性育种是马铃薯育种中的重要课题之

一，马铃薯基因组测序的完成和不断完善，为深入

研究这些基因的功能以及上游和下游的调控蛋白

提供了基础，本研究通过对 ＳｔＤＨＮ家族基因的分
析，为今后提高马铃薯的耐旱性和改良马铃薯耐旱

新品种提供理论依据，ＳｔＤＨＮ家族的功能及通过何
种途径提高马铃薯的抗性仍需进一步研究阐明。
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