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　　摘要：玉米南方锈病是典型的气候型真菌病害，由于近年来极端天气频发造成病害大流行，该病已成为国家一类
农作物病虫害。检测鉴定是做好病害预测预报、减少流行风险必不可少的工作环节，因此通过对比分析ＧｅｎＢａｎｋ中引
用的多堆柄锈菌和高粱柄锈菌ＩＴＳ序列，根据序列变异区段设计出特异性检测多堆柄锈菌的引物，建立多堆柄锈菌的
ＰＣＲ检测方法，测定ＰＣＲ方法的特异性、灵敏度并对实际检测效果进行评价及应用。结果表明，建立的ＰＣＲ方法可扩
增出玉米南方锈病病菌的特异性片段，大小约为３８０ｂｐ，测序结果表明与多堆柄锈菌的同源性达９９％；灵敏度上可测
定到ＤＮＡ最低浓度为１０ｐｇ／μＬ，基本可以满足南方锈病潜育期病菌的检测；田间样品的检测进一步验证了该方法的
可靠性。综上所述，建立的ＰＣＲ方法可有效判定玉米南方锈病病菌，可结合当地的种植状况和气候条件提早预判，掌
握病害防治的主动权，科学实施绿色防控，从而减少产量损失。
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　　多堆柄锈菌（ＰｕｃｃｉｎｉａｐｏｌｙｓｏｒａＵｎｄｅｒｗ）引起的
玉米南方锈病是玉米上的重要病害之一，属于典型

的气候型真菌病害，目前已在非洲、美洲、大洋洲、

亚洲等地区多个国家出现，成为世界玉米主产区主

要病害［１－４］。２０世纪 ９０年代前，该病害主要在我
国南方玉米种植区发生，近年来由于全球气候多变

和感病品种的大面积种植，逐步向我国北方扩

展［５－６］。据报道，目前该病已在我国２０多个省市玉
米种植区发生，全国常年发生面积在６６７万 ｈｍ２左
右，给玉米造成了严重的产量和经济损失，因此加

强玉米南方锈病监测与防控，严防流行危害尤为

重要［７－８］。

玉米南方锈病的病原为多堆柄锈菌（Ｐｕｃｃｉｎｉａ
ｐｏｌｙｓｏｒａＵｎｄｅｒｗ），该病菌的检测包括生物学、形态
学和分子生物学方法。生物学上可通过夏孢子表

皮破裂呈锈粉状进行识别，但由于另一种玉米普通

锈病［高粱柄锈菌（ＰｕｃｃｉｎｉａｓｏｒｇｈｉＳｃｈｗ）］与之症状
极为相似，从而难以从症状上有效区分２种病害；后

来黄莉群等研究出一定浓度比例的盐酸或硫酸处

理２种病害的夏孢子原生质体，发现两者差别很大，
能够区分［９］；但由于该病菌在玉米全生育期均可进

行侵染，病菌侵入植株后在体内的潜育期有的会长

达３０ｄ［１０］，所以对于潜育期内病害的检测仍需通过
分子手段才能实现，因此国内外学者于凯等建立了

能够特异检测南方锈病菌的常规 ＰＣＲ、荧光定量
ＰＣＲ及巢式 ＰＣＲ等方法，研究表明荧光定量 ＰＣＲ
的检测灵敏度能达到１ｐｇ／μＬ，但是其检测成本高
且对检测人员的技术要求高，不适合在基层检测中

的推广应用［１１－１５］。

因此亟待开发出一种灵敏度较高，比较适合大

批量样本检测的玉米南方锈病病菌检测与诊断的

方法。本研究在前人研究的基础上，对比分析了多

堆柄锈菌和高粱柄锈菌的 ＩＴＳ区序列，在变异区段
设计出特异性检测南方锈病病菌的引物，建立了该

病菌的ＰＣＲ检测方法。该方法不仅能检测出低浓
度的潜育期病菌，还能有效区分南方锈病病菌和普

通锈病病菌，并且在多个地区的样品中进行了实际

检测，结果可行，应用前景广阔。

１　材料与方法

１．１　试验材料
玉米南方锈病样品采自以下各省市（县）（表

１），普通锈病样品２０２３年采自江苏省南京市六合基
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地（实验室鉴定保存）。依据南方锈病的症状，发病

前期只有斑点症状的采集病叶，发病后期有锈粉的

将锈粉直接刮入１．５ｍＬ离心管中，两者都做好标记
迅速置于液氮罐，带回实验室置－７０℃保存备用。

表１　玉米南方锈病采样信息

样品编号 采样时间 采样地点 玉米生育期 症状　　

１８ＲＧ－１ ２０１８－０８ 江苏如皋 抽雄期 叶片上有锈孢子粉

１９ＴＸ－１ ２０１９－０９ 江苏泰兴 乳熟期 叶片和叶鞘上有锈孢子粉

１９ＨＭ－１ ２０１９－０９ 江苏海门 乳熟期 叶片和叶鞘上有锈孢子粉

１９ＤＦ－１ ２０１９－０９ 江苏大丰 乳熟期 叶片和叶鞘上有锈孢子粉

１９ＧＹ－１ ２０１９－０９ 江苏赣榆 乳熟期 叶片和叶鞘上有锈孢子粉

１９ＬＹＧ－１ ２０１９－０９ 江苏连云港 乳熟期 叶片和叶鞘上有锈孢子粉

１９ＭＡＳ－２ ２０１９－０９ 安徽马鞍山 乳熟期 叶片和叶鞘上有锈孢子粉

２０ＲＧ－１ ２０２０－０８ 江苏如皋 抽雄期 叶片上有锈孢子粉

２０ＤＦ－１ ２０２０－０８ 江苏大丰 抽雄期 叶片上有锈孢子粉

２０ＳＱ－１ ２０２０－０８ 江苏宿迁 抽雄期 叶片上有淡黄色斑点

２０ＤＨ－１ ２０２０－０８ 江苏东海 抽雄期 叶片上有锈孢子粉

２０ＸＺ－１ ２０２０－０８ 江苏徐州 抽雄期 叶片上有锈孢子粉

２１ＨＧ－２ ２０２１－０８ 湖北黄冈 抽雄期 叶片上有锈孢子粉

２１ＳＱ－１ ２０２１－０９ 江苏宿迁 乳熟期 叶片和叶鞘上有锈孢子粉

２１ＳＮ－１ ２０２１－０９ 江苏睢宁 乳熟期 叶片和叶鞘上有锈孢子粉

２１ＸＺ－１ ２０２１－０８ 江苏徐州 抽雄期 叶片上有淡黄色斑点

２１ＪＺ－２ ２０２１－０８ 湖北荆州 抽雄期 叶片上有锈孢子粉

２１ＨＢ－２ ２０２１－０８ 安徽淮北 抽雄期 叶片上有锈孢子粉

２１ＢＢ－２ ２０２１－０８ 安徽蚌埠 抽雄期 叶片上有淡黄色斑点

２２ＬＨ－１ ２０２２－０９ 南京六合 乳熟期 叶片上有淡黄色斑点

２２ＨＤ－２ ２０２２－０９ 河北邯郸 乳熟期 叶片和叶鞘上有锈孢子粉

２３ＨＺ－２ ２０２３－０８ 山东菏泽 抽雄期 叶片上有锈孢子粉

２３ＢＨ－１ ２０２３－０９ 江苏滨海 乳熟期 叶片和叶鞘上有锈孢子粉

２３ＸＹ－１ ２０２３－０９ 江苏盱眙 乳熟期 叶片和叶鞘上有锈孢子粉

２３ＴＳ－１ ２０２３－０９ 江苏铜山 乳熟期 叶片和叶鞘上有锈孢子粉

２３ＲＤ－１ ２０２３－０９ 江苏如东 乳熟期 叶片和叶鞘上有锈孢子粉

２３ＺＺ－２ ２０２３－０９ 河南郑州 乳熟期 叶片和叶鞘上有锈孢子粉

２３ＺＫ－２ ２０２３－０９ 河南周口 乳熟期 叶片和叶鞘上有锈孢子粉

２３ＴＡ－２ ２０２３－０９ 山东泰安 乳熟期 叶片和叶鞘上有锈孢子粉

２４ＸＺ－１ ２０２４－０８ 江苏徐州 抽雄期 叶片上有淡黄色斑点

２４ＧＹ－１ ２０２４－０８ 江苏灌云 抽雄期 叶片上有淡黄色斑点

２４ＤＦ－１ ２０２４－０８ 江苏大丰 抽雄期 叶片上有淡黄色斑点

２４ＳＱ－１ ２０２４－０８ 江苏宿迁 抽雄期 叶片上有淡黄色斑点

　　阴性对照：温室内培育４～５叶期的苏玉２９未
接种叶片；阳性对照：通过人工接种有明显症状的

苏玉２９病叶（经检测为只携带多堆柄锈菌）；其他
试验真菌：高粱柄锈菌（Ｐｕｃｃｉｎｉａｓｏｒｇｈｉ）、条形柄锈
菌（Ｐｕｃｃｉｎｉａｇｌｕｍａｒｕｍ）、小麦隐匿柄锈菌（Ｐｕｃｃｉｎｉａ
ｒｅｃｏｎｄｉｔａ）、葱柄锈菌（Ｐｕｃｃｉｎｉａａｌｌｉｉ）、花生柄锈菌
（Ｐｕｃｃｉｎｉａａｒａｃｈｉｄｉｓ）、长蠕孢菌（Ｂｉｐｏｌａｒｉｓｍａｙｄｉｓ）、
大斑病凸脐蠕孢菌（Ｅｘｓｅｒｏｈｉｌｕｍｔｕｒｃｉｃｕｍ）、新月弯

孢菌（Ｃｕｒｖｕｌａｒｉａｌｕｎａｔａ）和细极链格孢菌（Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ
ｔｅｎｕｉｓｓｉｍａ），均由笔者所在实验室收集保存。

试剂及仪器：Ｔ５ＤｉｒｅｃｔＰＣＲＫｉｔ（Ｐｌａｎｔ）和真菌
基因组ＤＮＡ提取试剂盒，购自北京擎科生物科技股
份有限公司；ＭａｓｔｅｒｃｙｃｌｅｒＮｅｘｕｓＰＣＲ仪，购自德国
Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ公司；Ｂｉｏ－Ｒａｄ电泳仪，购自伯乐生命医
学产品（上海）有限公司；ＤＭ２５００光学显微镜，德国
莱卡显微系统有限公司。

—４４１— 江苏农业科学　２０２５年第５３卷第２２期



１．２　ＰＣＲ法的建立
１．２．１　引物设计与合成　根据 ＮＣＢＩ中登录的多
堆 柄 锈 菌 （ＩＴＳ序 列，登 录 号：ＨＭ４５２９０２、
ＨＱ１５４０２５、ＨＱ１５４０２７）和高粱柄锈菌（ＩＴＳ序列，登
录号：ＨＱ１５４０３８），用ＤＮＡｍａｎ软件将以上４条序列
进行比对，挑选差异较大的序列区段，用 Ｐｒｉｍｅｒ
Ｐｒｅｍｉｅｒ５．０软件设计出检测南方锈病病菌的特异
性引物，上游引物（ＪＳ－ＩＴＳ－Ｆ）：５′－ＴＴＧＡＡＡＴＣＴＧ
ＣＡＴＴＡＴＣＣＣＣ－３′，下游引物（ＪＳ－ＩＴＳ－Ｒ）：５′－ＧＣ
ＴＣＣＡＡＧＡＡＣＴＴＣＣＴＣＣＴＣ－３′，扩增片段长度约为
３８０ｂｐ。引物由南京金斯瑞生物科技有限公司
合成。

１．２．２　对照菌株的培养　高粱柄锈菌、条形柄锈
菌、小麦隐匿柄锈菌、葱柄锈菌、花生柄锈菌直接收

集锈粉，经鉴定后－７０℃保存备用；长蠕孢菌、大斑
病凸脐蠕孢菌、新月弯孢菌和细极链格孢菌单孢分

离鉴定后，直接接种到 ＰＤＡ培养基，置各自适宜温
度下培养，收集菌丝置－７０℃保存备用。
１．２．３　ＤＮＡ提取　参考任春梅等的方法，采用
ＤＮＡ提取试剂盒，对收集的锈粉、菌丝及叶片进行
液氮研磨，再采用试剂盒说明书步骤抽提 ＤＮＡ，
－２０℃ 保存备用［１６］。

１．２．４　ＰＣＲ扩增体系的建立　参照张艳菊等的方
法［１７］，应用设计的特异性引物检测多堆柄锈菌。先

设计反应体系：上下游引物（各１０μｍｏｌ／Ｌ）混合物
１μＬ，２×Ｔ５ＤｉｒｅｃｔＰＣＲＭｉｘ（Ｐｌａｎｔ）１２．５μＬ，ｃＤＮＡ
模板２μＬ，补充 ｄｄＨ２Ｏ至 ２５μＬ，根据 Ｔ５Ｄｉｒｅｃｔ
ＰＣＲＫｉｔ（Ｐｌａｎｔ）试剂盒的反应程序进行，其中设计
引物时的推荐退火温度为５０℃，可以设置５个退火
温度：４６、４８、５０、５２、５４℃。扩增完后，取３μＬ产物
经２％琼脂糖凝胶电泳检测，有目的条带的 ＰＣＲ产
物送南京擎科生物科技有限公司进行测序。序列

输入 ＮＣＢＩ进行 Ｂｌａｓｔ分析，鉴别是否为多堆柄
锈菌。

１．２．５　ＰＣＲ体系特异性测定　以鉴定过的多堆柄
锈菌锈粉为阳性对照，健康玉米叶片为阴性对照，

ｄｄＨ２Ｏ为空白对照，按照“１．２．４”节中建立的 ＰＣＲ
体系检测高粱柄锈菌、条形柄锈菌、小麦隐匿柄锈

菌、葱柄锈菌和花生柄锈菌，以及分离鉴定过的长

蠕孢菌、大斑病凸脐蠕孢菌、新月弯孢菌和细极链

格孢菌，电泳检测 ＰＣＲ产物测定设计引物的特
异性。

１．２．６　ＰＣＲ体系灵敏度分析　用 ＢｉｏＰｈｏｔｏｍｅｔｅｒ

ｐｌｕｓ检测仪测定多堆柄锈菌阳性样品的ＤＮＡ浓度，
设定初始浓度为１×１０４ｐｇ／μＬ，用 ＤＥＰＣ水以１００、
１０１、１０２、１０３、１０４、１０５、１０６倍稀释，取５μＬ进行ＰＣＲ
检测，检测其灵敏度。

１．２．７　ＰＣＲ法的检测应用　用建立的ＰＣＲ方法对
各省多个县（市）２０１８—２０２４年采集的样品（表１）
进行检测，一方面对该方法进行实际检测应用，另

一方面对全省南方锈病的分布进行调查。

２　结果与分析

２．１　ＰＣＲ体系的建立
根据ＮＣＢＩ中登录的多堆柄锈菌 （ＩＴＳ序列，登

录号：ＨＭ４５２９０２、ＨＱ１５４０２５、ＨＱ１５４０２７）和高粱柄
锈菌（ＩＴＳ序列，登录号：ＨＱ１５４０３８），用 ＤＮＡｍａｎ软
件将以上４条序列进行比对，挑选差异较大的序列
区段，用ＰｒｉｍｅｒＰｒｅｍｉｅｒ５．０软件设计出检测南方锈
病菌的特异性引物。再应用 ＤＮＡ提取试剂盒提取
多堆柄锈菌阳性样品的ＤＮＡ，用梯度ＰＣＲ法测定最
佳退火温度（图１），结果显示退火温度为５２℃和
５４℃时，条带较为清晰明亮，大小约为３８０ｂｐ，ＰＣＲ
产物序列测定显示与多堆柄锈菌同源性为 ９９％。
因此，最优反应体系设定为１２．５μＬ２×Ｔ５Ｄｉｒｅｃｔ
ＰＣＲＭｉｘ（Ｐｌａｎｔ），１μＬ上下游引物（各１０μｍｏｌ／Ｌ）
混合物，２μＬｃＤＮＡ模板，最后补充 ｄｄＨ２Ｏ至
２５μＬ；反应程序设定为 ９４℃预变性 ５ｍｉｎ；９４℃
５０ｓ，５２℃ ５０ｓ，７２℃ ９０ｓ，３０个循环；７２℃延伸
１ｍｉｎ。

２．２　ＰＣＲ方法的特异性
使用建立的玉米南方锈病病原菌 ＰＣＲ检测体

系，对玉米普通锈病病原菌（高粱柄锈菌）、小麦条

锈病病原菌（条形柄锈菌）、小麦叶锈病病原菌（小

麦隐匿柄锈菌）、大蒜锈病病原菌（葱柄锈菌）、花生

锈病病原菌（花生柄锈菌）、玉米小斑病病原菌（长

蠕孢菌）、玉米大斑病病原菌（大斑病凸脐蠕孢菌）、
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玉米弯孢叶斑病病原菌（新月弯孢菌）和玉米叶枯

病病原菌（细极链格孢菌）等９种非靶标病原菌进
行检测，结果表明，使用建立的 ＰＣＲ检测体系仅能
从玉米南方锈病病原菌 ＤＮＡ中扩增出特异条带，９
种非靶标病原菌ＤＮＡ均无条带扩增出（图２），说明
建立的玉米南方锈病病原菌分子检测体系具有良

好的特异性，可应用于玉米南方锈病病原菌的准确

检测鉴定。

２．３　ＰＣＲ方法的灵敏度
提取多堆柄锈菌阳性样品的 ＤＮＡ，定量为１×

１０４ｐｇ／μＬ浓度，以１０倍梯度稀释，由图３可知，当
稀释倍数增加时，检测条带亮度逐渐减弱，稀释至

１０３时条带逐渐消失，所以检测的 ＤＮＡ最低浓度为
１×１０４ｐｇ／μＬ／１０３＝１０ｐｇ／μＬ，所以 ＰＣＲ法的检测
灵敏度为ｐｇ／μＬ级的，基本可以满足南方锈病潜育
期病菌的检测。

２．４　田间样品检测结果
用建立的ＰＣＲ法对２０１８—２０２４年间收集的３３

份疑似南方锈病的病叶或锈粉（表 １），部分电泳结
果如图 ４所示，结果表明，其中 ３０份样品扩增出
３８０ｂｐ左右的条带，检出率９０％以上，说明生产上
该病害分布较广，同时也验证了该方法的可靠性，

可以较为灵敏、准确地检测玉米南方锈病菌，较为

适合样本量大的生产应用检测。此结果还说明玉

米南方锈病夏孢子适于在高温下萌发，显症则需要

较低的温度，台风带来的大范围降雨及温度阶段性

偏低，极易导致病害在各地大面积集中显症、迅速

加重危害。在江苏地区，一般在梅雨季节过后的７
月中下旬南方锈病开始显症，此时夏玉米普遍处于

大喇叭口期至抽雄期，充足的菌源加之高温高湿气

候，使得夏玉米南方锈病呈暴发流行态势，值得

关注。

３　结论与讨论

玉米南方锈病是典型的气候型真菌病害，具有

传播流行速度快、暴发性强、危害损失重的特点，一

旦流行将会造成玉米大幅减产，严重田块甚至绝

收。检测鉴定是做好病害预测预报、减少流行风险

必不可少的工作环节，是做好病害防治的基

础［１８－１９］。由于玉米南方锈病与普通锈病的症状极

其相似，外部症状易混淆，两者在生产上也经常交

替或混合发生，但危害性上两者差别巨大［２０］。将普

通锈病当成南方锈病防治会造成不必要的药剂浪

费，违背当前绿色生态农业发展的理念；将南方锈

病当成普通锈病而忽视又延误防治最佳时机，导致

后续防治困难与严重产量损失。因此，亟待建立一
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种高特异性和灵敏度的玉米南方锈病病菌检测鉴

定方法，根据病害发生规律并结合当地气候发生情

况提早预判，必要时实施病害早期预警检测鉴定，

掌握病害防治的主动权，在绿色生产的基础上将病

害损失降为最低。

目前玉米南方锈病已在全国二十多个省市发

生，由于近年来极端天气频发，生产上又缺乏抗性

资源，该病在各大玉米主产区发生越来越严重，大

发生年份玉米产量损失达到５０％以上［２１］。据实地

调查，该病的防治主要靠病情监测，根据监测结果

迅速做出防治反应，但该病害受台风、温度、湿度等

气候影响大，传播速度快，而且病害的潜伏期长达

３０ｄ，不准确、不及时的监测势必影响后续的防治策
略，因此，针对该病菌精准、灵敏且便捷的检测方法

尤为重要。前期笔者所在课题组通过对玉米南方

锈病发生规律的研究，发现该病菌监测面临２个问
题：一是病害早期症状不明显或模糊，容易误认为

是其他病害而延误防治；二是与普通锈病症状相似

易造成过度防治。Ｗｕ等研究表明，病原菌特异的
核酸序列是其存在的指示标志，基于核酸检测能特

异、快速、灵敏地进行病害诊断［２２］。其中 ＩＴＳ序列
是基因组 ｒＤＮＡ上的非编码区域，其变异区进化速
度较快，可提供较丰富的信息位点和变异位

点［２３－２４］。因此，本研究比对分析了多堆柄锈菌和高

粱柄锈菌的ＩＴＳ区序列，在变异区段设计出特异性
检测南方锈病病菌的引物，经过体系的优化，特异

性和灵敏度的分析，发现该方法能有效区分玉米南

方锈病病菌和普通锈病病菌，灵敏度可达到 ｐｇ／μＬ
级，基本能检测出潜育期病菌。应用该方法对３３个
省市（县）的疑似样品进行检测，进一步验证了该方

法的可行性，发现黄淮海玉米产区的南方锈病分布

较为广泛，发生时期从南到北差异较大，病情监测

尤为关键，该方法操作简便，易被基层农技人员掌

握，因此可适合样本量大的基层推广应用。

近年来玉米南方锈病的发生区域有逐步扩大

的趋势，存在着极高的流行风险，本方法的建立将

为玉米南方锈病的早期精准预警提供技术支持，指

导病害科学防控，降低玉米南方锈病危害损失和病

害防控成本（含人工成本），带来显著的经济效益；

同时精准预警可避免盲目防治、提升药剂防治效

果，显著减少化学农药的用量，实现绿色生产目标，

保护生态环境安全；总之，本方法为玉米南方锈病

的病害诊断、监测预警、抗病育种以及病害防治提

供了技术支撑，从而有效地控制了该病害在国内的

扩散危害，保障了玉米的安全生产。
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低温胁迫下枇杷抗寒生理指标变化规律

及关键候选基因的筛选

章加应，安海山，李水根，张学英

（上海市农业科学院林木果树研究所／上海市设施园艺技术重点实验室，上海２０１４０３）

　　摘要：为探究枇杷不同品种对低温胁迫的生理响应和分子调控机制，以枇杷耐寒型品种火炬和低温敏感型品种宁
海白为试材，选取长势一致的花序在人工模拟的－４℃低温胁迫条件下测定不同处理时间的相关抗寒生理生化指标。
同时，结合前期转录组数据筛选到的差异表达基因，分析其在低温胁迫处理不同时间的耐寒型和低温敏感型枇杷品种

中的表达模式，筛选与枇杷抗寒性相关的关键候选基因。低温胁迫处理下，低温敏感型枇杷品种宁海白花序先与耐寒

型品种火炬表现出褐化，相对电导率、半致死温度（ＬＴ５０）和冻害率明显高于火炬。火炬花序中相关抗寒生理指标（可

溶性糖和脯氨酸）值高于宁海白花序并具有更强的抗氧化酶活性和活性氧清除能力。结合转录组数据筛选的差异表

达基因（ＥｊＵＧＴ８８、ＥｊＳＴＰ１３、ＥｊＧＴ１０、ＥｊＰＥＲＫ９、ＥｊＰＯＤ１１、ＥｊＰＯＤ４７）表达模式与相关抗寒生理指标表现出一致的变化趋
势，并在火炬花序中的表达水平整体上高于宁海白，表明差异表达基因可能在枇杷响应低温胁迫过程中发挥重要作

用，可以作为与枇杷抗寒性相关的关键候选基因。研究结果为枇杷低温胁迫响应中特定基因的鉴定提供了宝贵的资

源，并有助于阐明枇杷响应低温胁迫的分子调控机制。

　　关键词：枇杷；花序；低温胁迫；生理指标；差异表达基因；关键候选基因
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　　枇杷（ＥｒｉｏｂｏｔｒｙａｊａｐｏｎｉｃａＬｉｎｄｌ．）隶属于蔷薇科
（Ｒｏｓａｃｅａｅ）枇杷属，作为亚热带常绿乔木，其起源可
追溯至我国四川西南部大渡河流域。该树种富含

大量营养物质，果实风味独特、色泽鲜艳，因此受到

消费者喜爱，目前已成为我国南方地区重要的经济

果树之一 ［１］。然而，受其“秋萌冬花，春实夏熟”的

特殊生长习性影响，枇杷花期和幼果发育期恰好处

于全年温度最低阶段，使其极易遭受低温冻害威

胁，这不仅严重影响枇杷的产量与品质，还给枇杷

产业带来巨大的经济损失［２］。近年来，随着全球气

候变化的加剧，极端低温天气频繁出现，枇杷种植

面临的低温胁迫风险愈发严峻，同时，低温胁迫还

会引起枇杷体内一系列生理生化和分子水平的级

联反应，严重影响枇杷的生长发育和生存［３］。

低温胁迫作为极具破坏性的非生物胁迫类型

之一，会显著干扰植物的生长发育，从而导致作物

产量和品质的急剧下降，甚至对植物的生理分布范

围形成限制。在长期进化历程中，植物已逐步演化

出一系列适应性机制，用以应对各类非生物胁迫挑

战［４］。在响应和适应低温胁迫的过程中，植物体内

会引起各种生理生化的变化来确保其在低温条件

下正常生长，主要包括可溶性糖、丙二醛、脯氨酸、
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