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　　摘要：为了筛选出与绿豆抗旱性相关的差异表达基因，从２７７份绿豆种质资源中选出耐旱性良好的绿丰２号和耐
旱性较差的ＬＤ０１４６，采用２４％的ＰＥＧ－６０００溶液模拟干旱胁迫，在２４ｈ后对其萌发期样本进行转录组测序（ＲＮＡ－
Ｓｅｑ）分析。基于差异倍数 ｜ｌｏｇ２（ＦｏｌｄＣｈａｎｇｅ）｜≥１且Ｐ≤０．０５的筛选标准，获得若干显著差异表达基因（ＤＥＧ），这些

基因涉及氨基酸代谢过程、氧化压力响应和碳代谢等重要代谢途径，其中 ｊｇ１８８４５、ｊｇ２７２３、ｊｇ１４３这３个差异表达基因
已被证明与抗旱性有关。在基因本体（ＧＯ）数据库中，差异表达基因显著富集于代谢过程和生物合成等生物过程。在
京都基因与基因组百科全书（ＫＥＧＧ）数据库中，差异表达基因显著富集于光合作用、碳代谢等关键代谢途径。研究结
果表明，耐旱绿豆品种通过调节这些关键代谢途径和基因表达，在干旱胁迫下维持了生长和代谢活动。
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　　绿豆（Ｖｉｇｎａｒａｄｉａｔａ）隶属于豆科（Ｌｅｇｕｍｉｎｏｓａｅ）
蝶形花亚科（Ｐａｐｉｌｉｏｎａｃｅａｅ）菜豆族（Ｐｈａｓｅｏｌｅａｅ）豇
豆属（Ｖｉｇｎａ），染色体组为２ｎ＝２２。绿豆是我国重
要的食用豆类之一，在促进农业种植业结构调整和

加快乡村振兴方面发挥着重要作用。干旱作为一

种主要的非生物胁迫因素，对我国半干旱和干旱地

区的农业生产造成了严重影响。绿豆的根系不发

达，耐旱性较差，在萌发阶段表现尤为明显［１］。因

此，筛选耐旱种质资源、挖掘耐旱基因、培育耐旱品

种，是绿豆应对干旱的关键策略。

近年来，转录组学已成为推动豆类作物遗传改

良和功能食品开发的重要工具。依托菜豆转录组

数据开发的 ＥＳＴ－ＳＳＲ标记，有效地解析了菜豆种
质的遗传多样性和亲缘关系，并构建了分子身

份证［２］。

笔者所在课题组前期对耐旱材料和敏感材料

在干旱胁迫和对照条件下处理２４ｈ后的胚进行转
录组测序（ＲＮＡ－Ｓｅｑ），通过分析比较４个组合的
差异表达基因和代谢通路，深入理解绿豆萌发期耐

旱的分子机制，旨在为开展绿豆耐旱种质创新奠定

理论基础。

１　材料与方法

１．１　试验材料及胁迫处理
本研究选用２个品种作为试验材料，分别为耐

旱性良好的绿丰２号（ＤＴ）和耐旱性较差的ＬＤ０１４６
（ＤＳ）。

为模拟干旱胁迫条件，采用２４％的 ＰＥＧ－６０００
溶液作为渗透剂（胁迫２４ｈ），而对照组则使用蒸馏
水（胁迫０ｈ），将２个品种消毒后的种子放入装有
渗透剂或蒸馏水的培养皿中，每个处理设置３次生
物学重复。２４ｈ后采集２个品种胁迫处理和对照条
件下的胚芽进行液氮速冻，并储存于 －８０℃冰箱中
备用。

１．２　ＲＮＡ提取、文库构建与测序
使用天根 ＲＮＡｐｒｅｐＰｕｒｅＰｌａｎｔＰｌｕｓＫｉｔ试剂盒

提取样品总 ＲＮＡ，提取后通过 Ａｇｉｌｅｎｔ２１００生物分
析仪检测ＲＮＡ的完整性。随后，利用 Ｏｌｉｇｏ（ｄＴ）磁
珠富集带有 ｐｏｌｙＡ尾的 ｍＲＮＡ，并通过离子打断将
ｍＲＮＡ打断至２５０～３００ｂｐ的片段，构建 ｍＲＮＡ文
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库。基于ＩｌｌｕｍｉｎａＮｏｖａＳｅｑ６０００平台进行双末端测
序，总ＲＮＡ提取、ｃＤＮＡ文库构建及测序均委托北
京诺禾致源科技股份有限公司完成。耐旱性强的

品种萌发２４ｈ后，对照样品命名为 ＤＴ２４（３次重复
分别命名为ＤＴ２４＿１、ＤＴ２４＿２、ＤＴ２４＿３），胁迫处理样
品命名为 ＤＴＴ２４（３次重复分别命名为 ＤＴＴ２４＿１、
ＤＴＴ２４＿２、ＤＴＴ２４＿３）。旱敏感品种萌发２４ｈ后，对照
样品命名为 ＤＳ２４（３次重复分别命名为 ＤＳ２４＿１、
ＤＳ２４＿２、ＤＳ２４＿３），胁迫处理样品命名为 ＤＳＴ２４（３
次重复分别命名为 ＤＳＴ２４＿１、ＤＳＴ２４＿２、ＤＳＴ２４＿３）。
设置４个比较组合，分别为 ＤＴＴ２４与 ＤＴ２４、ＤＴＴ２４
与ＤＳＴ２４、ＤＳＴ２４与ＤＳ２４、ＤＴ２４与ＤＳ２４。
１．３　生物信息学分析

对ＩｌｌｕｍｉｎａＮｏｖａＳｅｑ６０００平台测序产生的原始
数据（ｒａｗｄａｔａ）进行质量控制，去除接头序列和低
质量 ｒｅａｄｓ，生成 ｃｌｅａｎｒｅａｄｓ。使用 ＨＩＳＡＴ２软件将
ｃｌｅａｎｒｅａｄｓ比对到绿豆品种参考基因组。比对完成
后，统计每个基因的覆盖 ｒｅａｄｓ数，并通过 ＦＰＫＭ
（ＦｒａｇｍｅｎｔｓＰｅｒＫｉｌｏｂａｓｅｏｆｅｘｏｎｍｏｄｅｌｐｅｒＭｉｌｌｉｏｎ
ｍａｐｐｅｄｒｅａｄｓ）方法计算基因的表达量及４个比较组
合重复样品间的 Ｐｅａｒｓｏｎ相关系数［３］。４个比较组
合差异表达基因（ＤＥＧ）的筛选分析通过 ＤＥＳｅｑ２软
件完成，筛选标准为｜ｌｏｇ２（ＦｏｌｄＣｈａｎｇｅ）｜≥１，Ｐ≤
００５［４］。对筛选出的差异表达基因进行 ＧＯ（Ｇｅｎｅ

Ｏｎｔｏｌｏｇｙ）富集分析以及 ＫＥＧＧ（ＫｙｏｔｏＥｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａ
ｏｆＧｅｎｅｓａｎｄＧｅｎｏｍｅｓ）通路分析，以揭示这些基因
在生物学功能和代谢途径中的作用。

２　结果与分析

２．１　转录组测序结果评估和结果统计
Ｉｌｌｕｍｉｎａ测序结果（表１）显示，１２个样品在质

控后共获得总读数５１６Ｇｂ的ｃｌｅａｎｄａｔａ。各样品的
碱基质量值Ｑ２０均≥９７．９７％，Ｑ３０均≥９４．２２％，表
明测序数据质量较高，碱基识别准确性良好。各样

品的 ＧＣ含量在４０．９４％ ～４５．１３％之间。将 ｃｌｅａｎ
ｒｅａｄｓ比对到参考基因组上，总比对率均≥９６６７％。
由此可见，本次测序数据质量良好，能够满足后续

分析的要求。

２．２　差异表达基因筛选
利用 ＤＥＳｅｑ２软件以差异倍数 ｜ｌｏｇ２（Ｆｏｌｄ

Ｃｈａｎｇｅ）｜≥１、Ｐ≤０．０５标准筛选差异表达基因（图
１）。在比较组合 ＤＴＴ与 ＤＴ中，检测到４５６１个上
调基因，５４６５个下调基因；在比较组合 ＤＴＴ与 ＤＳＴ
中，检测到４６３个上调基因，３９１个下调基因；在比
较组合 ＤＳＴ与 ＤＳ中，检测到３９３３个上调基因，４
７８９个下调基因；在比较组合 ＤＴ与 ＤＳ中，检测到
６９９个上调基因，４５９个下调基因。

表１　转录组测序相关数据

样本名 测序总读数
质控后读数

（Ｇｂ）
错误率

（％）
总比对率

（％）
Ｑ２０碱基百分比

（％）
Ｑ３０碱基百分比

（％）

ＤＴ２４＿１ ３９０１１５１６ ５．８５ ０．０２ ９６．７９ ９８．１０ ９４．４５

ＤＴ２４＿２ ４７３６６３５６ ７．１ ０．０２ ９６．８６ ９８．０５ ９４．２５

ＤＴ２４＿３ ４６６１６７１４ ６．９９ ０．０３ ９６．６８ ９７．９７ ９４．３７

ＤＴＴ２４＿１ ４３４０６７８４ ６．５１ ０．０２ ９６．９７ ９８．１０ ９４．２８

ＤＴＴ２４＿２ ４４６９６５６４ ６．７ ０．０２ ９６．６７ ９８．２０ ９４．８３

ＤＴＴ２４＿３ ４４８０６５５２ ６．７２ ０．０３ ９６．９９ ９８．００ ９４．６６

ＤＳ２４＿１ ４１９４４７６６ ６．２９ ０．０２ ９６．７９ ９８．１０ ９４．８２

ＤＳ２４＿２ ４１１８１３６６ ６．１８ ０．０２ ９６．８６ ９８．０５ ９４．６９

ＤＳ２４＿３ ４０２２１２９８ ６．０３ ０．０３ ９６．６８ ９７．９７ ９４．２２

ＤＳＴ２４＿１ ４３３９８３５２ ６．５１ ０．０２ ９６．９７ ９８．１０ ９４．７１

ＤＳＴ２４＿２ ３８７５８６１４ ５．８１ ０．０２ ９６．６７ ９８．２０ ９４．７２

ＤＳＴ２４＿３ ４５５４５２８４ ６．８３ ０．０３ ９６．９９ ９８．００ ９４．８８

２．３　差异表达基因的ＧＯ富集分析
利用ｔｏｐＧＯ对绿丰２号、ＬＤ０１４６的差异表达基

因进行 ＧＯ富集分析，涵盖了生物过程（ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ
ｐｒｏｃｅｓｓ，ＢＰ）、细胞组分（ｃｅｌｌｕｌａｒｃｏｍｐｏｎｅｎｔ，ＣＣ）和

分子功能（ｍｏｌｅｃｕｌａｒｆｕｎｃｔｉｏｎ，ＭＦ）３个方面。
由图２可知，在比较组合ＤＴＴ与ＤＴ中，有关ＢＰ

类别中共显著富集到４个分类条目，主要与外部封装
结构（ＧＯ：００４５２２９）、细胞壁组织（ＧＯ：００７１５５５）、细胞

—７６—江苏农业科学　２０２５年第５３卷第２２期



壁修饰（ＧＯ：００４２５４５）、碳水化合物代谢过程（ＧＯ：
０００５９７５）有关；ＣＣ类别显著富集到４个分类条目，
主要与细胞壁（ＧＯ：０００５６１８）、外部封装结构（ＧＯ：
００３０３１２）、非原质体（ＧＯ：００４８０４６）、细胞外区域
（ＧＯ：０００５５７６）有关；ＭＦ类别显著富集到１２个分类
条目，主要与果胶酶活性（ＧＯ：００３０５９９）、木葡聚糖：
木葡聚糖转移酶活性（ＧＯ：００１６７６２）、电子传递活性
（ＧＯ：０００９０５５）、辅酶结合（ＧＯ：００５０６６２）等功能有
关。在比较组合ＤＴＴ与ＤＳＴ中，ＢＰ、ＣＣ均无显著性
差异基因富集，ＭＦ显著富集到１０个分类条目，主
要与血红素结合（ＧＯ：００２００３７）、四吡咯结合（ＧＯ：
００４６９０６）、单加氧酶活性（ＧＯ：０００４４９７）、铁离子结
合（ＧＯ：０００５５０６）等功能有关。在比较组合 ＤＳＴ与
ＤＳ中，ＢＰ类别中共显著富集到１２个分类条目，主
要与低聚糖生物合成过程（ＧＯ：０００９３１２）、糖代谢过
程（ＧＯ：０００５９９１）、外部封装结构（ＧＯ：００４５２２９）、细
胞壁组织（ＧＯ：００７１５５５）等功能有关；ＣＣ类别显著
富集到１个分类条目，与肽酶复合体（ＧＯ：１９０５３６８）
有关；ＭＦ类别显著富集到１２个分类条目，主要与
水解酶活性 （ＧＯ：０００４５５３）、微管结合 （ＧＯ：
０００８０１７）、抗氧化活性（ＧＯ：００１６２０９）、丝氨酸型内

肽酶活性（ＧＯ：０００４２５２）等功能有关。比较组合ＤＴ
与ＤＳ中未显著富集到相关条目。
２．４　差异表达基因的 ＫＥＧＧ分析

对４个比较组合内筛选到的差异表达基因进行
ＫＥＧＧ富集分析表明（图３），在比较组合ＤＴＴ与ＤＴ
中，显著富集到了糖酵解／糖元生成（ｖｒａ０００１０）、戊
糖和葡萄糖醛酸的相互转化（ｖｒａ０００４０）［５］、酪氨酸
代谢（ｖｒａ００３５０）、马达蛋白（ｖｒａ０４８１４）、丙氨酸，天
门冬氨酸和谷氨酸代谢（ｖｒａ００２５０）这 ５个代谢途
径；在比较组合ＤＳＴ与ＤＳ中，显著富集到了淀粉和
蔗糖代谢（ｖｒａ００５００）、氧化磷酸化（ｖｒａ００１９０）、马达
蛋白（ｖｒａ０４８１４）、糖酵解／糖元生成（ｖｒａ０００１０）、错
配修复（ｖｒａ０３４３０）等 ９个代谢途径［６］；比较组合

ＤＴＴ与ＤＳＴ、ＤＴ与ＤＳ中均未显著富集到相关代谢
途径。

２．５　耐旱相关的差异表达基因
４个比较组合的 Ｖｅｎｎ图（图４）显示，有５３个

差异表达基因在４个比较组合中均存在，其中有２０
个基因没有功能注释，其余３３个基因功能注释如表
２所示，表明这些基因可能是绿豆萌发２４ｈ与耐旱
性相关的候选基因。
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表２　耐旱相关的差异表达基因汇总

基因编号 基因名称 功能描述

ｊｇ１８８４５ ＡＤＨ１＿ＰＥＡ 乙醇脱氢酶

ｊｇ２７２３ ＡＳＭＴ＿ＡＲＡＴＨ 羟基吲哚－Ｏ－甲基转移酶

ｊｇ１２４４８ ＣＲＵ４＿ＡＲＡＴＨ 种子储存蛋白

ｊｇ２０３０９ Ｙ５６１４＿ＡＲＡＴＨ ＬＲＲ类受体蛋白激酶

ｊｇ６９２９ ＣＡＭＫ５＿ＡＲＡＴＨ ＣＤＰＫ相关激酶５

ｊｇ１５０８９ Ｙ３２６４＿ＡＲＡＴＨ 假定的ＵＰＦ０４８１家族蛋白

ｊｇ３１３９６ ＰＳＢ４＿ＡＲＡＴＨ 拟南芥蛋白酶体β亚基４型

ｊｇ１０７２４ ＲＨＧ１Ａ＿ＡＲＡＴＨ 可能的Ｅ３泛素蛋白连接酶ＲＨＧ１Ａ

ｊｇ２７２４６ ＥＧＹ２＿ＯＲＹＳＩ 可能的ＥＧＹ２锌金属蛋白酶，叶绿体

ｊｇ４５１６ ＤＴＸ２１＿ＡＲＡＴＨ 解毒蛋白２１

ｊｇ１６２３７ ＮＭＡＴ３＿ＡＲＡＴＨ 核苷酸内含子成熟酶３

ｊｇ１６２３６ ＬＯＲ８＿ＡＲＡＴＨ 与ＬＵＲＰ－ｏｎｅ有关的蛋白质８

ｊｇ１３６７２ ＮＯＬ９＿ＡＲＡＴＨ 多核苷酸５′－羟基激酶ＮＯＬ９

ｊｇ４４３４ ＰＴＲ１８＿ＡＲＡＴＨ 硝酸盐／寡肽转运蛋白ＮＲＴ１／ＰＴＲ家族成员

ｊｇ３１９３４ ＤＮＪ１１＿ＡＲＡＴＨ 合子蛋白ｄｎａＪ１１，叶绿体

ｊｇ１３３４１ ＳＹ１３２＿ＡＲＡＴＨ 合成轴突蛋白－１３２

ｊｇ１４６２０ ＧＴ１２１＿ＡＲＡＴＨ 谷氨酰胺氨基转移酶ＧＡＴ１＿２．１

ｊｇ１４５１９ ＥＮＯＸＥ＿ＦＲＡＡＮ ２－亚甲基呋喃－３－酮还原酶

ｊｇ３１３９７ ＢＥＢＴ１＿ＰＥＴＨＹ 苯甲醇Ｏ－苯甲酰基转移酶

ｊｇ３１９４８ ＰＰ３７３＿ＡＲＡＴＨ 推定的五肽重复序列蛋白Ａｔ５ｇ０９９５０

ｊｇ３６８０７ ＢＧＬ１２＿ＯＲＹＳＩ β－葡萄糖苷酶１２

ｊｇ１５７４５ ＫＴＩ５＿ＡＲＡＴＨ Ｋｕｎｉｔｚ胰蛋白质酶抑制５

ｊｇ１０６５５ ＧＥＭＬ１＿ＡＲＡＴＨ 类萌发素蛋白１

ｊｇ２４２２２ ＲＯＧＦ７＿ＡＲＡＴＨ 鸟嘌呤核苷酸交换因子７

ｊｇ４９０４ ＨＱＧＴ＿ＲＡＵＳＥ 对苯二酚葡萄糖转移酶

ｊｇ２５７７ ＮＲＧ２＿ＡＲＡＴＨ 硝酸盐调节基因２蛋白

ｊｇ１３６７５ Ｃ８１Ｅ８＿ＭＥＤＴＲ 细胞色素Ｐ４５０８１Ｅ８

ｊｇ１３４ ＰＭＡ４＿ＮＩＣＰＬ 质膜ＡＴＰａｓｅ４

ｊｇ５９０３ ＲＥＣ２＿ＡＲＡＴＨ 四肽重复蛋白

ｊｇ２４１９３ ＴＩＯ＿ＡＲＡＴＨ 丝氨酸／苏氨酸蛋白激酶ＴＩＯ

ｊｇ１８２３５ ＳＣＰ１＿ＭＥＤＴＲ 丝氨酸羧肽酶１

ｊｇ３６３６０ ＲＧＡ２＿ＳＯＬＢＵ 抗病蛋白ＲＧＡ２

ｊｇ３６８６４ Ｇ４ＤＴ＿ＳＯＹＢＮ 甘氨醇４－二甲基烯丙基转移酶

３　讨论

干旱严重限制植物的生长发育，在应对干旱胁

迫的过程中，植物进化出多种适应性机制，通过生

成代谢物、维持氧化还原稳态、响应激素信号等多

种途径来缓解干旱造成的损伤。本研究通过转录

组分析发现，有５３个差异表达基因在４个比较组合
中均存在显著表达，其中有３个已被证实是与干旱
胁迫显著相关的基因。

乙醇脱氢酶（ＡＤＨ）是一种重要的含锌酶，与耐
旱、低温以及病原菌入侵等逆境胁迫的应答有着紧

密关系。乙醇脱氢酶参与催化乙醇和乙醛间的氧

化还原反应，在植物的无氧呼吸中起着重要的作

用。乙醇脱氢酶催化的反应是可逆反应，一方面，

当乙醛浓度过高时可将其还原为乙醇进而避免乙

醛对细胞的伤害；另一方面，ＡＤＨ也可重新将乙醇
氧化为乙醛，同时生成还原型烟酰胺腺嘌呤二核苷

酸磷酸（ＮＡＤＰＨ），为植物的代谢提供中间产物。
ＡＤＨ１基因主要在叶片中表达，在乙醛生成乙醇的
过程中发挥着最为关键的作用［７］。ＡＤＨ１基因编码
区检测到到２个非同义突变位点与耐旱系数显著关
联：ＳＮＰ＿１０８与株高耐旱系数显著关联，贡献率为
７１８３％；ＳＮＰ＿６３５与单株产量耐旱系数显著关联，
贡献率为１３．３７４％。

干旱胁迫下，植物水分供应减少，细胞内水分

压力降低，细胞内外 ｐＨ值发生变化；Ｈ＋ －ＡＴＰａｓｅ
通过调节细胞膜上的质子泵活性，维持细胞内 ｐＨ
值和电化学梯度稳定及细胞基本功能，提高干旱适

应性。研究表明，干旱胁迫会增加蚕豆根系中过氧

化氢（Ｈ２Ｏ２）的积累，抑制质膜 Ｈ
＋－ＡＴＰａｓｅ磷酸化

水平进而降低质膜 Ｈ＋ －ＡＴＰａｓｅ活性。Ｈ＋ －
ＡＴＰａｓｅ还可作为信号分子与其他蛋白质相互作用，
激活或抑制干旱响应相关基因的表达，调节植物对

干旱的应答。聚乙二醇（ＰＥＧ）模拟干旱处理条件
下，质膜Ｈ＋－ＡＴＰａｓｅ活性显著增强，有效调节离子
转运，提高水稻对干旱的适应能力［８］。干旱胁迫

下，质膜Ｈ＋－ＡＴＰａｓｅ通过调节细胞内外的酸碱平
衡和离子通量，参与信号传导等方式维持细胞正常

功能、提高植物干旱适应性。

褪黑素（ＭＥＬ）是一种普遍存在于动植物中的
吲哚类小分子化合物，是较强的内源性自由基清除

剂，与褪黑素合成有关的是 ＡＳＭＴ基因。随着研究
的深入，ＭＥＬ在植物中的生理功能逐渐受到关
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注［９］。ＭＥＬ在植物逆境胁迫响应和生长发育调节
系统中发挥着重要的作用。渗透胁迫下，ＡＳＭＴ基
因过表达植株的气孔显著关闭。

通过对基因表达谱的分析，识别出一批与耐旱

相关的ＤＥＧｓ，这些基因在不同的生物过程中发挥重
要作用，并在干旱条件下呈现显著的上调或下调表

达。氨基酸代谢相关基因 （ＡＳＭＴ＿ＡＲＡＴＨ和
ＣＹＰ８１Ｅ８＿ＡＲＡＴＨ）和氧压力响应相关基因（ＳＯＤ１＿
ＡＲＡＴＨ和 ＡＤＨ１＿ＰＥＡ）既有上调也有下调表达，表
明这些基因在调控植物耐旱性中发挥了复杂的作

用。光合作用相关基因（ＢＧ１２＿ＡＲＡＴＨ）在耐旱品种
中上调表达，表明这些品种能够在干旱条件下维持较

高的光合作用效率，从而增强其抗逆性。研究还表

明，耐旱品种和不耐旱品种之间在某些路径上的基因

表达变化不显著，这可能与其内在的基因调控机制有

关。干旱胁迫下的基因表达变化涉及复杂的调控网

络，由多个信号传导途径和转录因子的调控共同作

用。ＭＡＰＫ信号传导途径相关基因（ＲＯＰＧＥＦ７）和抗
氧化酶基因（ＳＯＤ１＿ＡＲＡＴＨ）的表达是植物应对干旱
胁迫的主要机制之一。此外，转录因子 ＤＲＥＢ２Ａ
（ＤＲＥＢ２Ａ＿ＡＲＡＴＨ）在干旱诱导基因表达中发挥了
双重作用，调控了许多干旱诱导基因的表达［１０］。

本研究通过系统的转录组测序和生物信息学

分析，揭示了绿豆在干旱胁迫下的分子响应机制。

随着萌发时间的延长，基因表达水平发生显著变

化，但不同品种之间的变化不显著，这提示了内在

基因调控机制在不同时期对基因表达的影响。在

光合作用相关通路中，干旱胁迫导致光合作用相关

基因的表达显著下调，这可能影响植物的光合效率

和生长。同时，光合作用途径中的一些关键基因

（ＢＧ１２＿ＡＲＡＴＨ）在不同植物品种中表现出不同的调
控模式，这与基因的调控机制和功能差异有关。

ＡＰ２／ＥＲＦ家族的转录因子（ＥＲＦ＿ＡＲＡＴＨ）在耐旱品
种中上调表达，进一步表明其在植物对干旱胁迫应

答中的重要作用。通过对这些转录因子的进一步

分析，发现它们不仅直接调控抗旱基因的表达，还

通过调节下游信号传导途径，间接影响其他抗旱相

关基因的表达。

４　结论

本研究通过对耐旱和不耐旱绿豆品种在干旱

胁迫下的基因表达差异进行分析，揭示了绿豆在干

旱条件下的分子响应机制。研究发现，耐旱品种在

干旱条件下表现出更显著的基因表达变化，尤其

是在碳代谢、氨基酸代谢、光合作用等关键途径

上。通过ＧＯ、ＫＥＧＧ分析，确定了在干旱胁迫下显
著变化的 ＤＥＧｓ，这些基因在植物的代谢、信号传
导和抗氧化防御中起到了关键作用。例如，耐旱

品种在氨基酸代谢过程、氧压力响应中的基因既

有上调也有下调，表明这些基因在调控植物耐旱

性中发挥了复杂的作用。此外，耐旱品种的光合

作用相关基因在干旱条件下显著上调，表明这些

品种能够在干旱条件下维持较高的光合作用效

率，从而增强其抗逆性。
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