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ＷＲＫＹ 转录因子在植物抗逆生理中的研究进展
文　 锋１ꎬ 吴小祝１ꎬ 廖　 亮１ꎬ 刘新圣１ꎬ 李　 鹏２

( １. 九江学院ꎬ 江西 九江 ３３２０００ꎻ ２. 中国科学院上海辰山植物科研中心ꎬ 上海 ２１０６０２ )

摘　 要: 转录因子是一类在生物生命活动过程中起到调控作用的重要因子ꎬ参与了各种信号转导和调控过

程ꎬ可以直接或间接结合在顺式作用元件上ꎬ实现调控目标基因转录效率的抑制或增强ꎬ从而使植物在应对逆

境胁迫下做出反应ꎮ ＷＲＫＹ 转录因子在大多数植物体内都有分布ꎬ是一类进化非常保守的转录因子家族ꎬ参
与植物生长发育以及响应逆境胁迫的生理过程ꎮ 众多研究表明ꎬＷＲＫＹ 转录因子在植物中能够应答各种生物

胁迫ꎬ如细菌、病毒和真菌等ꎻ多种非生物胁迫ꎬ包括高温、冷害、高光和高盐等ꎻ以及在各种植物激素ꎬ包括茉

莉酸(ＪＡ)、水杨酸(ＳＡ)、脱落酸(ＡＢＡ)和赤霉素(ＧＡ)等ꎬ在其信号传递途径中都起着重要作用ꎮ ＷＲＫＹ 转

录因子家族蛋白至少含有一段 ６０ 个氨基酸左右的高度保守序列ꎬ被称为 ＷＲＫＹ 结构域ꎬ其中 ＷＲＫＹＧＱＫ 多

肽序列是最为保守的ꎬ因此而得名ꎮ 该转录因子的 ＷＲＫＹ 结构域能与目标基因启动子中的顺式作用元件 Ｗ￣
ｂｏｘ(ＴＴＧＡＣ 序列)特异结合ꎬ从而调节目标基因的表达ꎬ其调控基因表达主要受病原菌、虫咬、机械损伤、外界

胁迫压力和信号分子的诱导ꎮ 该文介绍了植物 ＷＲＫＹ 转录因子在植物应对冷害、干旱、高盐等非生物胁迫与

病菌、虫害等生物胁迫反应中的重要调控功能ꎬ并总结了 ＷＲＫＹ 转录因子在调控这些逆境胁迫反应过程中的

主要生理机制ꎮ
关键词: ＷＲＫＹ 转录因子ꎬ 抗逆ꎬ 生物胁迫ꎬ 非生物胁迫
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　 　 植物是固定在土壤中生存的生物ꎬ大多数植物

不能自主移动ꎬ为了适应外界不断变化的环境ꎬ在长

期进化的过程中ꎬ植物发展了一系列针对内外环境

变化而做出相应反应的复杂机制 ( Ｇｌａｚｅｂｒｏｏｋꎬ
２００１ꎻ Ｌａｗｌｏｒꎬ ２０１１)ꎮ 在病虫害、高温、干旱等胁迫

下ꎬ植物依赖这种复杂的生理机制维持其生命活动

(Ｒｕｓｈｔｏｎ ＆ Ｓｏｍｓｓｉｃｈꎬ １９９８)ꎮ 随着分子生物学的

发展以及科学家对植物基因组研究的深入研究ꎬ人
们在基因调控水平上对植物应答逆境生理活动的了

解正在逐步加深ꎮ 植物基因组中有一部分基因在应

对外界环境变化的信号转导或者基因转录水平调控

过程中起着重要的作用ꎬ并且往往是以基因家族的

形式出现(Ｒｉｅｃｈｍａｎｎ ｅｔ ａｌꎬ ２０００)ꎮ 转录因子是参

与此类外界环境胁迫的信号转导和基因表达水平调

控过程中的重要基因之一ꎮ 转录因子可以直接或者

间接地结合在顺式作用元件上ꎬ来实现调控目标基

因的转录效率的抑制或增强的目的ꎬ从而使植物应

对外界逆境胁迫做出相应的反应ꎮ 转录因子大多都

具有特异的 ＤＮＡ 识别位点和 ＤＮＡ 结合活性ꎬ通常

由几个相对独立的功能域组成ꎬ包括转录调控区、核
定位信号区、ＤＮＡ 结合域和寡聚化位点等ꎮ 根据

ＤＮＡ 结合域的特征ꎬ转录因子主要分为以下几大

类:ｂＺＩＰ(碱性亮氨酸拉链)、ｂＨＬＨ(碱性环－螺旋－
环)、ＷＲＫＹ、ＭＹＢ、ＥＲＦ(乙烯响应因子)、Ｚｉｎｃ ｆｉｎｇｅｒ
(锌指蛋白)、ＨＳＦ(热激转录因子)等(Ｒｉｅｃｈｍａｎｎ ｅｔ
ａｌꎬ ２０００ꎻ Ｙａｍａｓａｋｉ ｅｔ ａｌꎬ ２００８)ꎮ 其中ꎬＷＲＫＹ 转录

因子在植物界中分布较广泛ꎬ并且是植物所特有的

一类成员较多的转录因子家族(图 １)ꎮ
Ｉｓｈｉｇｕｒｏ ＆ Ｎａｋａｍｕｒａ ( １９９４ ) 首 次 从 甘 薯

( Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ)中分离出第一个编码与顺式作用

元件 Ｗ￣ｂｏｘ(ＴＴＧＡＣ 序列)相结合的蛋白的 ｃＤＮＡ
(ＳＰＦ１) 以来ꎬ人们相继从拟南芥( ｄｅ Ｐａｔｅｒ ｅｔ ａｌꎬ
１９９６ꎻ Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌꎬ ２０１１ꎻ Ｗｕ ｅｔ ａｌꎬ ２００５)、野燕麦

(Ｒｕｓｈｔｏｎ ｅｔ ａｌꎬ １９９５)、水稻(Ｂｅｒｒｉ ｅｔ ａｌꎬ ２００９ꎻ Ｗｕ
ｅｔ ａｌꎬ ２００５)和二穗短柄草(Ｗｅｎ ｅｔ ａｌꎬ ２０１４)等植物

中分离出 ＷＲＫＹ 转录因子ꎬ例如在拟南芥中分离出

了 ７４ 个 ＷＲＫＹ 转录因子ꎬ在水稻中则含有 １２６ 个

(Ｂｅｒｒｉ ｅｔ ａｌꎬ ２００９)ꎮ 根据已有的文献报道ꎬＷＲＫＹ
转录因子参与了植物生长发育中的许多重要生理过

程ꎬ其中包括种子的形成发育和萌发、根的发育、糖
分的运输以及植物器官的衰老等过程(Ｅｕｌｇｅｍ ｅｔ
ａｌꎬ ２０００)ꎮ 同时ꎬＷＲＫＹ 转录因子在植物生长过程

中响应各种生物胁迫ꎬ如细菌、病毒、虫害和真菌等ꎬ
以及多种非生物胁迫ꎬ包括冷害、高温、高盐和强光

等ꎬ以及在各种植物激素(茉莉酸、水杨酸、赤霉素

和脱落酸等)的信号传递途径中都起着重要作用

(Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌꎬ ２０１２ꎻ Ｊｉａｎｇ ＆ Ｄｅｙｈｏｌｏｓꎬ ２００６ꎻ Ｌｉ ｅｔ ａｌꎬ
２００９ꎻ Ｐａｒｋ ｅｔ ａｌꎬ ２００６ꎻ Ｑｉｕ ｅｔ ａｌꎬ ２００７ꎻ Ｒｕｓｈｔｏｎ ｅｔ
ａｌꎬ ２０１０ꎻ Ｘｉｅ ｅｔ ａｌꎬ ２００６ꎻ Ｘｕ ｅｔ ａｌꎬ ２００６)ꎮ

１　 ＷＲＫＹ 转录因子的结构特征和

功能特性

通过分析 ＷＲＫＹ 转录因子的蛋白序列ꎬ发现其

最主要的结构特征是各个成员的 ＤＮＡ 结合域中都

含有一个或两个 ＷＲＫＹ 结构域ꎮ ＷＲＫＹ 结构域由

一段大约包含 ６０ 个氨基酸的保守序列组成ꎬ包含四
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图 １　 ＷＲＫＹ 转录因子在植物界各个物种中的分布

Ｆｉｇ. １　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＷＲＫＹ ｄｏｍａｉｎ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ｐｌａｎｔａｅ (Ｗｅｎ ｅｔ ａｌꎬ ２０１４)

个 β 折叠ꎬ并有由一对半胱氨酸残基(Ｃｙｓ)与一对

组氨酸(Ｈｉｓ)残基组成的锌离子结合功能结构(图
２)ꎮ 其保守结构域 Ｎ 端含有 ７ 个绝对保守的氨基

酸残基 ＷＲＫＹＧＱＫꎬ它是 ＷＲＫＹ 转录因子的标志ꎬ
是 ＷＲＫＹ 结构域中的核心序列ꎬ主要控制 ＷＲＫＹ
结构 域 与 ＤＮＡ 之 间 的 结 合 活 性ꎮ 实 验 表 明ꎬ
ＷＲＫＹＧＱＫ 残基在 ＷＲＫＹ 结构域中有极高的保守

性ꎬ其变异往往导致转录因子与 ＤＮＡ 结合的活性减

弱或者甚至丧失 ( Ｍａｅｏ ｅｔ ａｌꎬ ２００１ꎻ Ｗｕ ｅｔ ａｌꎬ
２００５)ꎮ 例如ꎬ在拟南芥和水稻中ꎬ一些 ＷＲＫＹ 家族

成员的 ＷＲＫＹ 结构域中的甘氨酸、精氨酸、赖氨酸

和谷氨酰胺发生了变异ꎬ常见的例如谷氨酰胺突变

为谷氨酸或者赖氨酸ꎬ最终导致 ＷＲＫＹ 转录因子与

ＤＮＡ 的结合力下降(Ｍａｅｏ ｅｔ ａｌꎬ ２００１ꎻ Ｗｕ ｅｔ ａｌꎬ
２００５)ꎮ ＷＲＫＹ 结构域的 Ｃ 端通常含有两种类型的

由半胱氨酸和组氨酸残基组成的锌指结构ꎬ其组成

分别为: Ｃ２￣Ｈ２ ( Ｃ￣Ｘ４￣５￣Ｃ￣Ｘ２２￣２３￣Ｈ￣Ｘ１￣Ｈ) 和 Ｃ２￣
ＨＣ(Ｃ￣Ｘ７￣Ｃ￣Ｘ２３￣Ｈ￣Ｘ１￣Ｃ)ꎮ 锌指结构的分类ꎬ在植

物的进化中可能起到重要的作用(Ｘｉｅ ｅｔ ａｌꎬ ２００５ꎻ
Ｚｈａｎｇ ＆ Ｗａｎｇꎬ ２００５)ꎮ

根据 ＷＲＫＹ 结构域的数目和 Ｃ 端锌指的结构

特征ꎬ一般可以将 ＷＲＫＹ 转录因子分为三大类:Ⅰ
类、Ⅱ类和Ⅲ类(图 ３)ꎮ 其中第Ⅰ类 ＷＲＫＹ 转录因

图 ２　 ＷＲＫＹ 结构域的结构　 (引自维基百科)
Ｆｉｇ. ２　 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ＷＲＫＹ ｄｏｍａｉｎ　 (Ｆｒｏｍ ｗｉｋｉｐｅｄｉａ)

子有 ２ 个保守 ＷＲＫＹ 结构域ꎬ锌指结构域为 Ｃ２￣Ｈ２
型ꎬ主要包括最早被发现的 ＮｔＷＲＫＹ１、ＩｂＳＰＦ１、Ｐｃ￣
ＷＲＫＹ１、ＡｔＺＡＰ１ 和 ＣｓＳＥ７１ 等ꎮ 进一步的研究表

明ꎬＣ 端的 ＷＲＫＹ 结构域在第Ⅰ类 ＷＲＫＹ 与 ＤＮＡ
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图 ３　 ＷＲＫＹ 转录因子根据结构特征分为三个大类
(Ｅｕｌｇｅｍ ｅｔ ａｌꎬ ２０００)

Ｆｉｇ. ３　 Ｔｈｒｅｅ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ＷＲＫＹ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ｆａｍｉｌｙ
(Ｅｕｌｇｅｍ ｅｔ ａｌꎬ ２０００)

结合过程中起主导作用ꎬ而 Ｎ 端 ＷＲＫＹ 结构域的功

能目前还不清楚ꎬ可能与 ＷＲＫＹ 转录因子与 ＤＮＡ
特异序列的亲和力和结合特异性有关ꎬ通过提高其

亲和力和特异性从而参与该家族转录因子与 ＤＮＡ
相互结合的过程(Ｅｕｌｇｅｍ ｅｔ ａｌꎬ １９９９ꎻ Ｍａｅｏ ｅｔ ａｌꎬ
２００１)ꎮ 第Ⅱ和第Ⅲ类 ＷＲＫＹ 转录因子都只含一个

保守的 ＷＲＫＹ 结构域ꎬ两者的主要区别在于ꎬ第Ⅱ
类转录因子的锌指结构为 Ｃ２￣Ｈ２ꎬ然而第Ⅲ类转录

因子的锌指结构为 Ｃ２￣ＨＣ(Ｅｕｌｇｅｍ ｅｔ ａｌꎬ ２０００)ꎮ 其

中ꎬ第Ⅱ类 ＷＲＫＹ 转录因子在 ＷＲＫＹ 家族中所占

比例最高ꎬ通常分为 ５ 个亚类(Ⅱａ、Ⅱｂ、Ⅱｃ、Ⅱｄ 和

Ⅱｅ)ꎮ 序列比对结果表明ꎬ第Ⅱ类转录因子的

ＷＲＫＹ 结构域与第Ⅰ类转录因子 Ｃ 端 ＷＲＫＹ 结构

域序列相似程度更大ꎬ而与 Ｎ 端的相似性更低ꎬ这
同样也说明了第Ⅰ类 ＷＲＫＹ 转录因子与目标 ＤＮＡ
序列相互结合的过程中起到主导作用的是 Ｃ 端

ＷＲＫＹ 结 构 域 ( Ｅｕｌｇｅｍ ｅｔ ａｌꎬ ２０００ )ꎮ 第 Ⅲ 类

ＷＲＫＹ 转录因子只含一个 ＷＲＫＹ 结构域ꎬ其 Ｃ 端的

锌指结构是 Ｃ２￣ＨＣ 型ꎬ如 ＡｔＷＲＫＹ３８ꎬ、ＡｔＷＲＫＹ５４、
ＯｓＷＲＫＹ７、ＰｃＷＲＫＹ５ 和 ＮｔＷＲＫＹ５ 等ꎮ 研究表明ꎬ

第Ⅲ类 ＷＲＫＹ 转录因子在进化上最为活跃ꎬ并且通

常只在高等植物中存在ꎬ而在一些较低等的植物如

苔藓植物中不存在ꎮ 同时ꎬ高等植物中几乎全部的

第Ⅲ类 ＷＲＫＹ 转录因子都参与了生物胁迫应答反

应ꎬ这说明第Ⅲ类 ＷＲＫＹ 转录因子的产生可能是由

植物适应外界环境胁迫所引起的 ( Ｅｕｌｇｅｍ ｅｔ ａｌꎬ
２０００ꎻ Ｗｕ ｅｔ ａｌꎬ ２００５ꎻ Ｘｉｅ ｅｔ ａｌꎬ ２００５ꎻ Ｚｈａｎｇ ＆
Ｗａｎｇꎬ ２００５)? 厱

２　 ＷＲＫＹ 转录因子与非生物胁迫

植物在固着生长的过程中ꎬ外界的环境在不断

的变化ꎬ使得植物需要不断的适应变化的环境ꎮ 在

恶劣的外界环境下ꎬ植物的生理生化过程会发生相

应的改变ꎬ其中 ＷＲＫＹ 转录因子在此过程中起了一

定的调控作用ꎮ 虽然 ＷＲＫＹ 转录因子最早是被发

现参与了植物在病原菌侵染过程中的对病原菌的应

答反应ꎬ但最近的研究表明ꎬ许多 ＷＲＫＹ 转录因子

同样也参与了干旱、高温、低温、损伤等非生物逆境

的应答反应(Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌꎬ ２０１２)ꎮ 笔者总结了部分已

报道的与非生物胁迫相关的 ＷＲＫＹ 转录因子(表
１)ꎮ 随着高通量测序技术和分子生物学的发展ꎬ越
来越多的物种的基因组序列已经渐渐变为已知ꎮ 建

立在此基础上的全基因组分析、转录组分析、基因芯

片分析和转录谱的综合性分析等方法ꎬ为研究含有

较多成员的转录因子大家族的功能提供了非常好的

方法和手段ꎮ 通过基因组的表达水平和基因芯片分

析ꎬ现已经报道了许多 ＷＲＫＹ 转录因子参与了植物

响应非生物胁迫的过程ꎬ例如ꎬ研究发现 １００ 个杨树

ＷＲＫＹ 转录因子中有 ６１ 个转录因子参与了植株响

应非生物胁迫ꎬ４１ 个芜菁 ＷＲＫＹ 转录因子提高或

降低了植株对冷害、干旱和盐害等胁迫的抗性ꎬ１５
个葡萄 ＷＲＫＹ 转录因子参与了葡萄应答冷害胁迫

的过程(Ｊｉａｎｇ ｅｔ ａｌꎬ ２０１４ꎻ Ｋａｙｕｍ ｅｔ ａｌꎬ ２０１４ꎻ Ｗａｎｇ
ｅｔ ａｌꎬ ２０１４)ꎮ 转录组分析结果表明 ＴａＷＲＫＹ１６、
ＴａＷＲＫＹ２４、ＴａＷＲＫＹ５９ 和 ＴａＷＲＫＹ６１ 的表达水平

在小麦面对干旱胁迫时迅速上升 ( Ｏｋａｙ ｅｔ ａｌꎬ
２０１４)ꎮ Ｒａｍａｍｏｏｒｔｈｙ ｅｔ ａｌ ( ２００８) 对水稻 １０３ 个

ＷＲＫＹ 转录因子在不同非生物胁迫(包括冷害、盐
害、干旱)下的表达谱分析ꎬ结果发现 ５４ 个 ＷＲＫＹ
转录因子在上述非生物胁迫下会诱导表达ꎮ 同时发

现ꎬ这些 ＷＲＫＹ 转录因子的表达量ꎬ有的会上调ꎬ有
的会下调ꎬ说明了 ＷＲＫＹ 转录因子对于植物的非生
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表 １　 非生物胁迫相关的 ＷＲＫＹ 转录因子

Ｔａｂｌｅ １　 Ｌｉｓｔ ｏｆ ＷＲＫＹｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓ

基因
Ｇｅｎｅ

植物
Ｐｌａｎｔ

研究方法
Ｍｅｔｈｏｄ

胁迫类型
Ｓｒｅｓｓ ｔｙｐｅ

参考文献
Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

ＡｔＷＲＫＹ２５、２６、３３ 拟南芥
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ

缺少突变
Ｄｅｌｅｔｉｏｎ ｍｕｔａｔｉｏｎ

盐、氧化、热
Ｓａｌｔꎬ ｏｘｉｄａｔｉｏｎꎬ ｈｅａｔ

Ｊｉａｎｇ ｅｔ ａｌꎬ ２００９ꎻ
Ｌｉ ｅｔ ａｌꎬ ２０１１

ＡｔＷＲＫＹ４６ 拟南芥
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ

过表达
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

热、渗透胁迫
Ｈｅａｔꎬ ｏｓｍｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓ

Ｓｕｚｕｋｉ ｅｔ ａｌꎬ ２００５

ＡｔＷＲＫＹ５７ 拟南芥
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ

插入突变
Ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ ｍｕｔａｔｉｏｎ

干旱
Ｄｒｏｕｇｈｔ

Ｊｉａｎｇ ｅｔ ａｌꎬ ２０１２

ＡＢＯ３ / ＡｔＷＲＫＹ６３ 拟南芥
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ

缺少突变
Ｄｅｌｅｔｉｏｎ ｍｕｔａｔｉｏｎ

干旱
Ｄｒｏｕｇｈｔ

Ｒｅｎ ｅｔ ａｌꎬ ２０１０

ＡｔＷＲＫＹ６、４２、７５ 拟南芥
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ

过表达、插入突变
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎꎬ ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ ｍｕｔａｔｉｏｎ

磷酸盐缺乏
Ｌａｃｋ ｏｆ ｐｈｏｓｐｈａｔｅ

Ｄｅｖａｉａｈ ｅｔ ａｌꎬ ２００７ꎻ
Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌꎬ ２００９

ＢｈＷＲＫＹ１ 牛耳草
Ｂｏｅａ ｈｙｇｒｏｍｅｔｒｉｃａ

过表达
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

脱水
Ｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ

Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌꎬ ２００９

ＣａＷＲＫＹ４０ 辣椒
Ｃａｐｓｉｃｕｍ

过表达到烟草
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ ｔｏｂａｃｃｏ

热
Ｈｅａｔ

Ｄａｎｇ ｅｔ ａｌꎬ ２０１３

ＣａＷＲＫＹｓ 野茶树
Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ

转录组分析
Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ

冷、热
Ｃｏｌｄꎬ ｈｅａｔ

Ｗｕ ｅｔ ａｌꎬ ２０１６

ＣｍＷＲＫＹ１７ 菊花
Ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ

过表达
Ｏｖｅｒ￣ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

盐
Ｓａｌｔ

Ｌｉ ｅｔ ａｌꎬ ２０１５

ＦｃＷＲＫＹ７０ 金柑
Ｆｏｒｔｕｎｅｌｌａ ｃｒａｓｓｉｆｏｌｉａ

过表达到烟草
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ ｔｏｂａｃｃｏ

干旱
Ｄｒｏｕｇｈｔ

Ｇｏｎｇ ｅｔ ａｌꎬ ２０１５

ＧａｒＷＲＫＹ７、１０４ 旱地棉
Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ａｒｉｄｕｍ

过表达到拟南芥
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ

盐
Ｓａｌｔ

Ｆａｎ ｅｔ ａｌꎬ ２０１５

ＧｈＷＲＫＹ１７ 棉花
Ｃｏｔｔｏｎ

过表达到烟草
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ ｔｏｂａｃｃｏ

盐、干旱、Ｈ２Ｏ２

Ｓａｌｔꎬ ｄｒｏｕｇｈｔꎬ Ｈ２Ｏ２

Ｙａｎ ｅｔ ａｌꎬ ２０１４

ＧｈＷＲＫＹ２５ 棉花
Ｃｏｔｔｏｎ

过表达到烟草
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ ｔｏｂａｃｃｏ

盐
Ｓａｌｔ

Ｌｉｕ ｅｔ ａｌꎬ ２０１５

ＧｈＷＲＫＹ３４ 棉花
Ｃｏｔｔｏｎ

过表达到拟南芥
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ

盐
Ｓａｌｔ

Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌꎬ ２０１５

ＧｈＷＲＫＹ３９￣１ 棉花
Ｃｏｔｔｏｎ

过表达到烟草
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ ｔｏｂａｃｃｏ

盐、氧化胁迫
Ｓａｌｔꎬ ｏｘｉｄａｔｉｖｅ ｓｔｒｅｓｓ

Ｓｈｉ ｅｔ ａｌꎬ ２０１４

ＧｈＷＲＫＹ４１ 棉花
Ｃｏｔｔｏｎ

过表达到烟草
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ ｔｏｂａｃｃｏ

盐、干旱
Ｓａｌｔꎬ ｄｒｏｕｇｈｔ

Ｃｈｕ ｅｔ ａｌꎬ ２０１５

ＧｍＷＲＫＹ１３、２１、５４ 大豆
Ｓｏｙｂｅａｎ

过表达到拟南芥
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ

盐、冷、干旱
Ｓａｌｔꎬ ｃｏｌｄꎬ ｄｒｏｕｇｈｔ

Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌꎬ ２００８

ＧｓＷＲＫＹ２０ 大豆
Ｓｏｙｂｅａｎ

过表达到拟南芥
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ

干旱
Ｄｒｏｕｇｈｔ

Ｌｕｏ ｅｔ ａｌꎬ ２０１３

ＨｖＷＲＫＹ３８ 大麦
Ｂａｒｌｅｙ

过表达
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

干旱
Ｄｒｏｕｇｈｔ

Ｘｉｏｎｇ ｅｔ ａｌꎬ ２０１０

ＭｕｓａＷＲＫＹ７１ 香蕉
Ｂａｎａｎａ

过表达
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

冷、盐、脱水、Ｈ２Ｏ２

Ｃｏｌｄꎬ ｓａｌｔꎬ ｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎꎬ Ｈ２Ｏ２

Ｓｈｅｋｈａｗａｔ ｅｔ ａｌꎬ ２０１１

ＯｓＷＲＫＹ１、２、５、４３ 水稻
Ｒｉｃｅ

过表达
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

盐、干旱、渗透胁迫
Ｓａｌｔꎬ ｄｒｏｕｇｈｔꎬ ｏｓｍｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓ

Ｂｅｒｒｉ ｅｔ ａｌꎬ ２００９ꎻ
Ｒａｍａｍｏｏｒｔｈｙ ｅｔ ａｌꎬ ２００８

ＯｓＷＲＫＹ１１ 水稻
Ｒｉｃｅ

过表达
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

热、干旱
Ｈｅａｔꎬ ｄｒｏｕｇｈｔ

Ｗｕ ｅｔ ａｌꎬ ２００９

ＯｓＷＲＫＹ４５ 水稻
Ｒｉｃｅ

过表达到拟南芥
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ

盐、干旱
Ｓａｌｔꎬ ｄｒｏｕｇｈｔ

Ｑｉｕ ＆ Ｙｕꎬ ２００９

ＯｓＷＲＫＹ７４ 水稻
Ｒｉｃｅ

过表达
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

磷酸盐饥饿
Ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｓｔａｒｖａｔｉｏｎ

Ｄａｉ ｅｔ ａｌꎬ ２０１６

ＯｓＷＲＫＹ８０ 水稻
Ｒｉｃｅ

铁过量诱导
Ｉｒｏｎ ｅｘｃｅｓｓ ｉｎｄｕｃｅｄ

铁过量、干旱
Ｆｅ￣ｅｘｃｅｓｓꎬ ｄｒｏｕｇｈｔ

Ｒｉｃａｃｈｅｎｅｖｓｋｙ ｅｔ ａｌꎬ ２０１０

ＰｇＷＲＫＹ１ 人参
Ｐａｎａｘ ｇｉｎｓｅｎｇ

转录组分析
Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ

盐
Ｓａｌｔ

Ｎｕｒｕｚｚａｍａｎ ｅｔ ａｌꎬ ２０１６

ＳｄＳＴＨＰ６４ 苦茄
Ｂｉｔｔｅｒｓｗｅｅｔ ｎｉｇｈｔｓｈａｄｅ

过表达
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

冷
Ｃｏｌｄ

Ｈｕａｎｇ ＆ Ｄｕｍａｎꎬ ２００２
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续表１
基因
Ｇｅｎｅ

植物
Ｐｌａｎｔ

研究方法
Ｍｅｔｈｏｄ

胁迫类型
Ｓｒｅｓｓ ｔｙｐｅ

参考文献
Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

ＳｌＷＲＫＹｓ 西红柿
Ｔｏｍａｔｏ

表达分析
Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ

冷
Ｃｏｌｄ

Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌꎬ ２０１５

ＴａＷＲＫＹ２、１９ 小麦
Ｗｈｅａｔ

过表达到拟南芥
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ

盐、冷、干旱
Ｓａｌｔꎬ ｃｏｌｄꎬ ｄｒｏｕｇｈｔ

Ｎｉｕ ｅｔ ａｌꎬ ２０１２

ＴａＷＲＫＹ１０ 小麦
Ｗｈｅａｔ

过表达到烟草
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ ｔｏｂａｃｃｏ

冷、盐、干旱、Ｈ２Ｏ２

Ｃｏｌｄꎬ ｓａｌｔꎬ ｄｒｏｕｇｈｔꎬ Ｈ２Ｏ２

Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌꎬ ２０１３ａ

ＴａＷＲＫＹ４４ 小麦
Ｗｈｅａｔ

过表达到烟草
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ ｔｏｂａｃｃｏ

盐、干旱、渗透
Ｓａｌｔꎬ ｄｒｏｕｇｈｔꎬ ｏｓｍｏｔｉｃ

Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌꎬ ２０１５

ＴａＷＲＫＹ９３ 小麦
Ｗｈｅａｔ

过表达到拟南芥
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ

盐、干旱、冷
Ｓａｌｔꎬ ｄｒｏｕｇｈｔꎬ ｃｏｌｄ

Ｑｉｎ ｅｔ ａｌꎬ ２０１５

ＴｃＷＲＫＹ５３ 遏蓝菜
Ｔｈｌａｓｐｉ ｃａｅｒｕｌｅｓｃｅｎｓ

过表达到烟草
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ ｔｏｂａｃｃｏ

盐、冷、干旱
Ｓａｌｔꎬ ｃｏｌｄꎬ ｄｒｏｕｇｈｔ

Ｗｅｉ ｅｔ ａｌꎬ ２００８

ＴｈＷＲＫＹ４ 刚毛柽柳
Ｔａｍａｒｉｘ ｈｉｓｐｉｄａ

过表达到拟南芥
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ

盐、干旱
Ｓａｌｔꎬ ｄｒｏｕｇｈｔ

Ｚｈｅｎｇ ｅｔ ａｌꎬ ２０１３

物胁迫反应有正调控和负调控之分ꎮ 另外ꎬ他们还

发现有的 ＷＲＫＹ 转录因子只受一种胁迫因子的诱

导ꎬ而有的同时受几种胁迫因子的诱导ꎬ说明这些

ＷＲＫＹ 转录因子在响应不同非生物胁迫的调控过

程中具有一定的特异性ꎮ
除了利用全基因组的表达谱和基因芯片分析ꎬ

科学家通过将目标物种的 ＷＲＫＹ 转录因子过量表

达到拟南芥或烟草等模式植物中ꎬ研究其在提高植

株对非生物胁迫抗性过程中的分子机制ꎮ Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ
(２００８) 把大豆 ＧｍＷＲＫＹ１３、 ＧｍＷＲＫＹ２１ 和 Ｇｍ￣
ＷＲＫＹ５４ 过量表达到拟南芥中ꎬ发现过量表达 Ｇｍ￣
ＷＲＫＹ２１ 可以提高植株对冷害的抗性ꎬ过量表达

ＧｍＷＲＫＹ５４ 提高了植株对干旱和盐害的忍耐力ꎬ然
而过量表达 ＧｍＷＲＫＹ１３ 的植株对盐害和甘露醇胁

迫的抗性下降ꎬ降低了植株对 ＡＢＡ 的敏感ꎮ 过表达

小麦 ＷＲＫＹ 转录因子 ＴａＷＲＫＹ２ 到拟南芥中ꎬ发现

ＴａＷＲＫＹ２ 可以通过上调 ＳＴＺ 和 ＲＤ２９Ｂ 的表达从而

提高植株对盐害和干旱的抗性ꎬＴａＷＲＫＹ１９ 可以通

过上调 ＤＲＥＢ２Ａ、ＲＤ２９Ａ 和 ＲＤ２９Ｂ 提高植株耐盐、
抗寒和抗寒能力(Ｎｉｕ ｅｔ ａｌꎬ ２０１２)ꎮ 将棉花中的

ＧｈＷＲＫＹ３９￣１ 转入本氏烟中可以提高植株的抗盐

和抗氧化胁迫的能力(Ｓｈｉ ｅｔ ａｌꎬ ２０１４)ꎮ 同样ꎬ通过

转基因技术ꎬ人们可以从在极端条件下生长的物种

中分离和克隆出对非生物胁迫具有特定抗性的

ＷＲＫＹ 转录因子ꎮ 例如ꎬ人们从重金属超富集植物

天蓝遏蓝菜中的 ＴｃＷＲＫＹ５３ 过量表达到烟草中ꎬ发
现 ＴｃＷＲＫＹ５３ 是一个渗透胁迫反应的负调控因子

(Ｗｅｉ ｅｔ ａｌꎬ ２００８)ꎮ Ｚｈｅｎｇ ｅｔ ａｌ(２０１３)研究发现从

耐盐碱的刚毛柽柳中分离得到 ＴｈＷＲＫＹ４ 转录因

子ꎬ并发现其可以通过调节超氧岐化酶(ＳＯＤ)和过

氧化物酶的表达ꎬ从而清除植株体内的超氧阴离子

和过氧化氢ꎬ最终提高植株的耐盐和抗旱性ꎮ

３　 ＷＲＫＹ 转录因子与病原菌

植物在病原菌侵染的过程中ꎬ病原菌能够诱导

植物表达大量的抗病相关基因ꎬ包括了对病原菌响

应的细胞表面受体蛋白、ＭＡＰＫ 级联相关蛋白、抗病

相关转录因子以及下游的病程相关蛋白等ꎮ 其中ꎬ
ＷＲＫＹ 转录因子在植物防卫反应过程中起了非常

重要的调控作用ꎮ 许多基因芯片的数据表明ꎬ病原

菌侵染植物后ꎬ植物体内的一些 ＷＲＫＹ 转录因子的

表达水平会发生改变(Ｒｙｕ ｅｔ ａｌꎬ ２００６ꎻ Ｚｈａｏ ｅｔ ａｌꎬ
２００７)ꎮ 例如ꎬ病原菌诱导的水稻 ＷＲＫＹ 转录因子

家族基因的表达分析结果表明ꎬ１５ 个水稻 ＷＲＫＹ
转录因子可以被稻瘟病病菌 Ｍａｇｎａｐｏｒｔｈｅ ｇｒｉｓｅａ 诱

导表达ꎬ有 １２ 个 ＷＲＫＹ 基因同时能够被细菌 Ｘａｎ￣
ｔｈｏｍｏｎａｓ ｏｒｙｚａｅ ｐｖ. ｏｒｙｚａｅ 诱导表达 ( Ｒｙｕ ｅｔ ａｌꎬ
２００６)ꎮ 研究发现在很多与植物防卫反应相关的抗

病基因启动子中都有顺式作用元件 Ｗ￣ｂｏｘ 的存在ꎬ
例如ꎬ许多已被研究清楚的病程相关蛋白基因ꎬ甘蓝

中的 ＳＦＲ２、欧芹中的 ＰｃＰＲ１￣１、烟草中的 ＣＨＮ５０ 和

拟南芥中的 ＮＰＲ１ 等基因的启动子都含有不同形式

的 Ｗ￣ｂｏｘꎮ ＷＲＫＹ 结构域能够保守地和 Ｗ￣ｂｏｘ 相互

作用ꎬ因此ꎬＷＲＫＹ 转录因子可以通过与抗病相关

蛋白基因启动子的 Ｗ￣ｂｏｘ 结合ꎬ激活下游抗病基因

４７ 广　 西　 植　 物 ３７ 卷



的表达ꎬ从而开启植物的抗病防卫系统(Ｒｏｃｈｅｒ ｅｔ
ａｌꎬ ２００５ꎻ Ｔｕｒｃｋ ｅｔ ａｌꎬ ２００４ꎻ Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌꎬ １９９９ꎻ Ｙｕ ｅｔ
ａｌꎬ ２００１)ꎮ 随着多个物种全基因组的测序完成ꎬ在
许多物种中都发现了经病原菌侵染诱导表达升高的

ＷＲＫＹ 转录因子ꎮ 该类表达升高的 ＷＲＫＹ 转录因

子与下游基因启动子结合ꎬ导致其下游与抗病相关

的基因表达水平升高ꎬ从而提高植株对病原菌的免

疫力ꎮ 通过全基因组的 ＷＲＫＹ 转录因子表达谱分

析ꎬ在受黑斑病菌侵染的埃塞俄比亚芥中发现部分

ＷＲＫＹ 转录因子的表达模式与抗病相关基因如

ＰＲ１、ＰＡＬ 和 ＰＤＦ１.２ 等的相关性高ꎬ从而可以推测

这些 ＷＲＫＹ 转录因子参与了植株抗病过程(Ｃｈａｖａｎ
＆ Ｋａｍｂｌｅꎬ ２０１３)ꎮ Ｋａｙｕｍ ｅｔ ａｌ(２０１４)发现至少有 ８
个芜菁 ＷＲＫＹ 转录因子提高了植株对软腐果胶杆

菌和镰孢菌的抗性ꎮ Ｊｉａｎｇ ｅｔ ａｌ ( ２０１４) 对杨树

ＷＲＫＹ 基因表达谱分析发现大量的 ＷＲＫＹ 转录因

子表达水平在黑斑病菌感染后升高ꎬ同时将其中的

一个基因 ＰｔｒＷＲＫＹ８９ 在白杨中过表达ꎬ发现其过表

达可以提高白杨植株对黑斑病菌的抗性ꎮ
在筛选和克隆到与植物抗病相关的 ＷＲＫＹ 转

录因子后ꎬ科学家可以通过 Ｔ￣ＤＮＡ 插入、基因沉默

和转基因等技术进一步地研究其提高植株抗病性的

分子机制ꎬ发现 ＷＲＫＹ 转录因子在植物抗病过程中

起着多种调控功能ꎬ包括调控植物抗毒素、植物病程

相关蛋白和超敏反应相关基因等的表达ꎬ另外ꎬ研究

发现还有不少的 ＷＲＫＹ 转录因子的植物抗病过程

中起到负调控的作用( Ｅｕｌｇｅｍ ＆ Ｓｏｍｓｓｉｃｈꎬ ２００７ꎻ
Ｐａｎｄｅｙ ＆ Ｓｏｍｓｓｉｃｈꎬ ２００９)ꎮ 利用缺少突变和过表

达 植 株ꎬ Ａｂｂｒｕｓｃａｔｏ ｅｔ ａｌ ( ２０１２ ) 发 现 水 稻

ＯｓＷＲＫＹ２２ 突变后使得植株对稻瘟病菌易感ꎬ相反

在水稻植株过表达 ＯｓＷＲＫＹ２２ 基因很大程度地提

高了其对稻瘟病菌的抗性ꎬ说明 ＯｓＷＲＫＹ２２ 转录因

子在水稻抗稻瘟病的机制中起着关键的作用ꎮ Ｍａｏ
ｅｔ ａｌ(２０１１)研究发现ꎬＡｔＷＲＫＹ３３ 在被 ＭＡＰＫ３ 和

ＭＡＰＫ６ 磷 酸 化 激 活 后ꎬ 调 控 了 植 物 抗 毒 素

ｃａｍａｌｅｘｉｎ 的表达ꎬ从而提高拟南芥对葡萄孢菌的抗

性ꎮ 而利用基因沉默技术将辣椒 ＣａＷＲＫＹｄ 基因表

达沉默后ꎬ发现植株病程相关蛋白基因和超敏反应

相关基因的表达水平都下降了ꎬ说明 ＣａＷＲＫＹｄ 能

够通过调控抗病相关基因表达从而提高植株的抗病

性(Ｈｕｈ ｅｔ ａｌꎬ ２０１２)ꎮ 除了对植株抗病的正向调节

外ꎬ植物体内还有相当多的一部分 ＷＲＫＹ 转录因子

在植株对病原菌的应答过程中起负调控的作用ꎬ例

如通过全基因组的分析大麦 ＷＲＫＹ 转录因子的表

达谱ꎬ发现大麦 ＨｖＷＲＫＹ１ 和 ２ 通过抑制类萌发素

抗病相关蛋白 ＨｖＧＥＲ４ｃ 的表达ꎬ从而负调控大麦对

白粉菌的抗性 ( Ｌｉｕ ｅｔ ａｌꎬ ２０１４ｂ )ꎮ Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ
(２０１３ｂ)将辣椒 ＣａＷＲＫＹ５８ 过表达到烟草植株后ꎬ
反而烟草中抗病相关基因和超敏反应标记基因的表

达都受到了抑制ꎬ说明 ＣａＷＲＫＹ５８ 在植株受雷尔氏

菌的侵染过程中起到负调控的作用ꎮ 最后ꎬ笔者总

结了部分新报道的与植物抗病相关的 ＷＲＫＹ 转录

因子(表 ２)ꎮ

４　 ＷＲＫＹ 转录因子与植食性昆虫

到目前为止ꎬ与植食性昆虫相关的 ＷＲＫＹ 转录

因子的报道相对还比较少ꎬ但随着基因组测序技术

和基因芯片技术的发展ꎬ基因表达谱的结果显示植

物被植食性昆虫取食之后ꎬＷＲＫＹ 转录因子的表达

水平会发生变化ꎮ 例如ꎬ在烟草中ꎬ表达谱数据显示

烟草天蛾的取食可以强烈的诱导 ＮｔＷＲＫＹ２、Ｎｔ￣
ＷＲＫＹ３ 和 ＮｔＷＲＫＹ６ 的表达(Ｈｕｉ ｅｔ ａｌꎬ ２００３ꎻ Ｉｚａ￣
ｇｕｉｒｒｅ ｅｔ ａｌꎬ ２００３ꎻ Ｓｋｉｂｂｅ ｅｔ ａｌꎬ ２００８)ꎬ同样的ꎬＬｕ ｅｔ
ａｌ(２０１１)发现剥离螟虫取食可以诱导水稻中 Ｏｓ￣
ＷＲＫＹ５３ 和 ＯｓＷＲＫＹ７０ 的表达ꎬ说明 ＷＲＫＹ 转录

因子家族某些成员可能参与植物应答植食性昆虫取

食的防卫反应过程ꎮ Ａｔａｍｉａｎ ｅｔ ａｌ(２０１２)人发现西

红柿中的 ＳｌＷＲＫＹ７０ 在土豆蚜虫取食后被诱导表

达ꎬ进一步沉默 ＳｌＷＲＫＹ７０ 基因后ꎬ发现在沉默植

株 ｗｒｋｙ７０ 中ꎬＭｉ￣１ 所诱导的抗虫害性减弱ꎬ说明

Ｍｉ￣１ 所诱导的抗虫性需要 ＳｌＷＲＫＹ７０ 基因的参与ꎮ
同样的ꎬＳｋｉｂｂｅ ｅｔ ａｌ (２００８)也构建了沉默植株 ｉｒ￣
ｗｒｋｙ３ 和 ｉｒ￣ｗｒｋｙ６ 研究 ＮａＷＲＫＹ３ 和 ＮａＷＲＫＹ６ 的

功能ꎬ研究发现在沉默植株中ꎬ烟草天蛾的生长速率

明显强于野生植株ꎬ并且蛋白酶抑制剂的含量也明

显低于野生植株ꎬ说明 ＮａＷＲＫＹ３ 和 ＮａＷＲＫＹ６ 在

烟草对烟草天蛾的抗性生理过程中起正向调控作

用ꎮ 进一步研究表明ꎬ在沉默植株中ꎬ茉莉酸的含量

以及茉莉酸合成关键基因 ＬＯＸ２ 的表达量下降ꎬ并
且外源的茉莉酸可以恢复 ＮａＷＲＫＹ３ 和 ＮａＷＲＫＹ６
基因沉默所减弱的抗虫性ꎬ 说明 ＮａＷＲＫＹ３ 和

ＮａＷＲＫＹ６ 转录因子通过调控茉莉酸的合成ꎬ从而

参与到茉莉酸介导的烟草抗虫害的防卫反应中来

(Ｓｋｉｂｂｅ ｅｔ ａｌꎬ ２００８)ꎮ 目前ꎬ在水稻中ꎬ暂时也发现

了一个直接与抗虫害相关的 ＷＲＫＹ 转录因子ꎬ经研
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表 ２　 抗病相关的 ＷＲＫＹ 转录因子
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｌｉｓｔ ｏｆ ＷＲＫＹｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

基因
Ｇｅｎｅ

植物
Ｐｌａｎｔ

研究方法
Ｍｅｔｈｏｄ

功能
Ｆｕｎｃｔｉｏｎ
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ＡｔＷＲＫＹ６２ 拟南芥
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
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Ｂｒａｓｓｉｃａ ｃａｒｉｎａｔａ

表达谱
Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｅｓ

与 ＰＲ１、ＰＡＬ 等表达相关
Ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ＰＲ１ꎬ ＰＡＬ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

Ｃｈａｖａｎ ＆ Ｋａｍｂｌｅꎬ ２０１３

ＣａＷＲＫＹ１ 辣椒
Ｃａｐｓｉｃｕｍ

过表达
Ｏｖｅｒ￣ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

加速超敏反应
Ａｃｃｅｌｅｒａｔｅ ｈｙｐｅｒｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ

Ｏｈ ｅｔ ａｌꎬ ２００８

ＣａＷＲＫＹｄ 辣椒
Ｃａｐｓｉｃｕｍ

基因沉默
Ｇｅｎｅ ｓｉｌｅｎｃｉｎｇ

调节 ＰＲ 和 ＨＲ 相关基因
Ｒｅｇｕｌａｔｅ ｔｈｅ ＰＲ ａｎｄ ＨＲ ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ

Ｈｕｈ ｅｔ ａｌꎬ ２０１２
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Ｎｅｇａｔｉｖｅ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｆａｃｔｏｒ

Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌꎬ ２０１３ｂ

ＧｈＷＲＫＹ１５ 棉花
Ｃｏｔｔｏｎ

过表达到烟草
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ ｔｏｂａｃｃｏ

抗病毒和真菌
Ｖｉｒｕｓ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

Ｙｕ ｅｔ ａｌꎬ ２０１２

ＧｈＷＲＫＹ２５ 棉花
Ｃｏｔｔｏｎ

过表达到烟草
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ ｔｏｂａｃｃｏ

抗葡萄孢菌
Ｂｏｔｒｙｔｉｓ ｃｉｎｅｒｅａ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

Ｌｉｕ ｅｔ ａｌꎬ ２０１５

ＧｈＷＲＫＹ３９￣１ 棉花
Ｃｏｔｔｏｎ

过表达到烟草
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ ｔｏｂａｃｃｏ
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Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ Ｒｅｙｅ’ｓ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａ ｓｏｌａｎｉ

Ｓｈｉ ｅｔ ａｌꎬ ２０１４
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Ｂａｒｌｅｙ

全基因组分析
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Ｌｉｕ ｅｔ ａｌꎬ ２０１４ｂ

ＯｓＷＲＫＹ２２ 水稻
Ｒｉｃｅ

缺失突变、过表达
Ｄｅｌｅｔｉｏｎ ｍｕｔａｔｉｏｎꎬ ｏｖｅｒ￣ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

提高对稻瘟病菌的抗性
Ｉｍｐｒｏｖｅ ｔｈｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ Ｍａｇｎａｐｏｒｔｈｅ ｏｒｙｚａｅ

Ａｂｂｒｕｓｃａｔｏ ｅｔ ａｌꎬ ２０１２

ＯｓＷＲＫＹ５３ 水稻
Ｒｉｃｅ

缺失突变
Ｄｅｌｅｔｉｏｎ ｍｕｔａｔｉｏｎ

响应几丁质诱导
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表 ３　 植食性昆虫相关 ＷＲＫＹ 转录因子
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基因
Ｇｅｎｅ

植物
Ｐｌａｎｔ

研究方法
Ｍｅｔｈｏｄ
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究发现ꎬ过表达 ＯｓＷＲＫＹ８９ 提高了水稻对灰稻飞虱

的抗性(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌꎬ ２００７)ꎮ 最后ꎬ笔者总结了部分

与植食性昆虫相关的ＷＲＫＹ 转录因子的报道(表 ３)ꎮ

５　 展望

ＷＲＫＹ 转录因子作为植物所特有的、并与植物

生长发育和抗性有密切关系的重要转录因子ꎬ已经

引起人们的关注ꎬ近年来关于 ＷＲＫＹ 转录因子的研

究也层出不穷ꎮ 近年来ꎬ利用基因组学、转录谱、生
物信息学、基因工程等方法ꎬ人们对 ＷＲＫＹ 转录因

子功能的了解逐步加深ꎬ发现其不仅参与了植物生

长发育过程ꎬ更是调控了植物对外界胁迫的响应过

程ꎮ 研究发现ꎬＷＲＫＹ 转录因子与 ＭＡＰＫ 级联和

ＳＡ、ＪＡ 等抗病相关激素有着密切的关系ꎬ同时还能

调控下游的抗性相关蛋白转录和表达ꎮ ＷＲＫＹ 转

录因子在大多数植物中是一个比较大的基因家族ꎬ
植物体内存在很多 ＷＲＫＹ 转录因子ꎮ 那么ꎬ是否众

多的 ＷＲＫＹ 转录因子都存在其生理作用ꎬ其功能是

否存在着重复ꎬ以及 ＷＲＫＹ 转录因子家族基因之间

的相互协作调节关系是如何ꎬ目前尚未研究清楚ꎮ
因此ꎬ进一步的研究 ＷＲＫＹ 转录因子之间的相互调

控网络ꎬ以及进一步阐明 ＷＲＫＹ 转录因子在植物调

控网络机制中的作用ꎬ将是今后研究的一个重要方

向ꎬ同时利用 ＷＲＫＹ 转录因子筛选抗逆植株品种和

提高植株抗逆性具有远大的应用前景ꎮ
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