
植物遗传资源学报 2019，20（6）：1399-1407
Journal of Plant Genetic Resources DOI：10.13430/j.cnki.jpgr.20190403001

PRRs 家族功能基因的研究进展

李剑峰，李　婷，贾小平
（河南科技大学农学院，洛阳 471023）

摘要：PRRs 家族基因作为生物钟核心振荡器的主要组分，在植物光周期控制开花途径中起抑制作用，并通过调控 ABA
等方式影响植物抗逆性，对植物生物量的积累有重要影响，在植物生长发育过程中起重要作用。综述了 PRRs 家族基因的结

构特征、光周期调控作用模型及其对逆境的响应方式，将为进一步研究 PRRs 家族基因的功能和培育优质广适性作物品种提

供理论参考。
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Abstract：The PRRs family gene，which serves as a major component of the core clock of the circadian clock，
plays important role in inhibiting the plant flowering，and manipulating ABA-dependent stress resistance and the 
accumulation of plant biomass.This article reviews the structural characteristics of the PRRs family genes，the 
photoperiod regulation model and its responses under stress treatments，in order to provide a theoretical reference for 
further study of the function of PRRs family genes and the cultivation of high-quality and broad-adaptability crop varieties.
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植物生物钟是植物控制其正常生命活动的重要

途径，由多个“转录 - 翻译”反馈环组成，植物生物

钟系统包括输入途径、中央振荡器和输出途径［1］。

中央振荡器作为生物钟的核心主要由 2 个 MYB 蛋

白 LHY（late elongated hypocotyl）、CCA1（circadian 
clock associated 1）和伪应答调控蛋白家族（PRRs，
pseudo-response regulators）组成［2］。PRRs 家族基

因在维持生物钟稳定的调控中发挥着必不可少的作

用。PRRs 家族基因影响植物的生长发育，包括对开

花时间的调控、对光合作用的反应、热休克反应、氧

化应激反应、气孔导度的调节、线粒体的新陈代谢以

及对冷逆境的响应等［3］。本文总结了 PRRs 家族基

因的研究现状，为进一步研究 PRRs 家族基因功能

和作物育种提供参考。

1　PRRs 家族基因的特征

植物开花是一个复杂的过程，受外部环境和内

部基因的调节，其调控网络由许多基因家族共同构

成。在拟南芥中，CCT（CONSTANS/CONSTANS-
LIKE/TOC1）家族成员参与光周期开花调控和光

信号途径，以及生物钟调控等［4-5］。Cockram 等［6］

将 CCT 家族成员根据它们编码的蛋白所含有的功

能结构域分为 CMF（CCT MOTIF FAMILY）亚家

族、COL（CONSTANS-like）亚家族和 PRR 亚家族。
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PRRs 与原核生物的磷酸化和脱磷酸化双元信号

系统的受体 RR（response regulator）有很高的同源

性［7］，PRRs 家族具有氨基端的 PRR/RLD（receiver-
like domain）结构域和一个羧基端的 CCT 结构 
域［2，6，8-9］，这 2 个结构域被 1 个不太保守的“可变”

域分隔，N 端响应调节接收结构域与参与其 ASP
磷酸化信号转导途径的接收域高度相似［10］，C 端

的 CCT 结构域与酵母血红素激活蛋白（HAP2）的

NF-YA2 DNA 结 合 区 相 似，CO（CONSTANS）的

CCT 结构域能够与其他 HAP 蛋白结合［11］。

PRRs 基因在被子植物中是保守的，并且在其

基因组中至少保留了 5 个 PRR 基因拷贝，被子植

物 PRR 基因在单子叶植物和双子叶植物分化之前

就分为 3 个进化枝：PRR1/TOC1（TIMING OF CAB2 
EXPRESSION1）、PRR3 和 PRR7、PRR5 和 PRR9，尽

管这些基因的氨基酸序列在 PRR 结构域和 CCT 基

序中高度保守，但在 3 个进化枝的 PRR 结构域中存

在几个氨基酸变化，能导致其功能差异［12-13］。目前，在

拟南芥和番木瓜中已经鉴定出 5 个 PRR 基因，分别为

PRR1（TOC1）、PRR3、PRR5、PRR7 和 PRR9［8，14-15］， 水

稻中也有 5 个直系同源的 PRR 基因，分别为 OsPRR1/
OsTOC1、OsPRR37、OsPRR59、OsPRR73 和 OsPRR95［16］。

在这些基因中，OsPRR37 由于影响水稻开花期、株高

和每穗小穗数而显得更为重要［17］。

2　PRRs 在植物光周期途径中与其他
基因的调控关系

2.1　拟南芥 PRRs（APRRs）家族基因与其他基因

的调控关系

拟南芥中 5 个 PRR 基因从黎明到黄昏依次表

达，呈现昼夜规律和时间表达顺序模式，按照转录本表

达高峰出现的顺序依次是 PRR9 → PRR7 → PRR5 → 
PRR3（维管组织特异性表达）→PRR1（TOC1）［14］。

TOC1 等同于 PRR1，它能够促进 CCA1 和 LHY 基

因的表达，而 TOC1 的超表达会抑制 CCA1 和 LHY
的表达，后者通过与 TOC1 的启动子区结合来抑制

TOC1 的表达［18］。蓝光受体 ZTL（ZEITLUPE）在蓝

光诱导下影响 TOC1 的稳定性，ZTL 的 LOV 结构域

可以与 TOC1 和 PRR5 结合，然后通过蛋白酶依赖性

降解途径降解 TOC1 和 PRR5。然而，ZTL 的 LOV
结构域可以被蓝光诱导发生构象变化，使其更易与

GI（GIGANTEA）结合，从而在晚间减弱 TOC1 和

PRR5 的降解［19］。

CCA1 和 LHY 在黎明时被光照激活，启动下游

基因 PRR7 和 PRR9 的表达，抑制晚间基因 PRR5 和

TOC1 的表达［19-20］，此外，PRR5、PRR7、PRR9 通过

与 TOPLESS/TOPLESS-RELATED 家族蛋白相互作

用，从而抑制 CCA1 和 LHY 的表达［20-22］。拟南芥中

PRR5 的表达不受光信号的调节，并且在黎明后 8 h
达到昼夜节律性表达的峰值，PRR9 表现出轻微的

光反应表达，在黎明之后具有表达峰［12，14］。Myb 类

转录因子 RVE4/RVE6/RVE8（REVEILLE family）对

PRR9、PRR7、PRR5 和 TOC1 起转录促进作用，PRRs
则作为转录抑制因子抑制 CCA1/LHY 和 RVE8 等基

因的表达，因此，PRRs 基因出现在 CCA1 等早晨基

因转录峰的下行区段［19］。

PRR7 是一个光周期开花途径的关键基因，通

过抑制其他蛋白的表达，控制植物生长、发育、开花

和对非生物胁迫的反应。拟南芥中 PRR7 过表达

会抑制 CCA1 和 LHY RNA 的表达，从而扰乱昼夜

节律并可以调节活性氧的水平［20，23-24］。PRR7 以

昼夜依赖的方式磷酸化，由蛋白酶体介导其降解，

其水平受昼夜节律的调节［23］，同时，PRR7 受转录

调控和转录后调控，其蛋白水平与 RNA 水平无 
关［23］。PRR7 通过与靠近其转录起始位点的区域

结合来抑制靶基因的表达，其大量的靶基因由 ABA
调控［25］；PRR7 作用靶点还包括 fer1、fer3 和 fer4 
3 种铁蛋白［25］，在植物铁过量应激反应中具有保护

作用［26］，PRR7 靶点还包括一个超氧化物歧化酶家

族蛋白（AT3G56350）［25］。PRR7 通过抑制 Myb 类

转录因子 rve1（reveille 1）、rve2（reveille 2）和 rve7
（reveille 7）的表达来调节下胚轴生长和开花［27-29］，

但其转录水平受 HsfB2b 的抑制［30］。

2.2　水稻

2.2.1　OsPRRs 基因家族　水稻 PRRs（OsPRRs）对

应于拟南芥的 APRRs 家族，表达模式与 APRRs 相

似，包 括 OsPRR73、OsPRR37、OsPRR95、OsPRR59 
和 OsPRR1。Murakami 等［16，31］报道了该基因家

族的表达节律变化：由 OsPRR95 → OsPRR73 → 
OsPRR59 → OsPRR37 → OsPRR1 依次传递。OsPRR37
在调节基因转录和对光或其他刺激的反应中起主要

作用，用水稻原生质体中的瞬时 LUC 表达系统研究

OsPRR37 时发现其具有转录抑制活性，没有转录激

活活性［32-34］。

2.2.2　OsPRR37 过表达对日间和夜间基因的影响　

OsPRR37 过表达时，对 OsPRR37 与其他 5 个日间基

因 OsCCA1、OsPRR73、OsPRR1、OsPRR59、OsPRR95
和 6 个夜间基因 OsGI、OsPCL1（PHYTOCLOCK 1）、
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OsELF3-1（Oryza sativa EARLY FLOWERING 3-1）、

OsELF3-2、OsZTL1、OsZTL2 的 昼 夜 变 化 检 测，发

现 OsPRR37 的过表达抑制了 OsCCA1，OsPRR73 和

OsPRR59 的转录以及 OsPRR1 和 OsPRR59 的表达

峰值；此外，晚间基因 OsPCL1 和 OsELF3-2 表达上

调，OsGI 无 差 异，OsELF3-1、OsZTL1 和 OsZTL2 下

调［35-36］。这说明 OsPRR37 主要抑制日间生物钟基

因 OsCCA1、OsPRR73 和 OsPRR59 的转录，并间接

调节 OsPRR1、OsPRR59 和夜间生物钟基因的表达。

在长日照条件下，开花负调节因子 OsELF3-1 作用于

OsPRR73 和 Ghd7 的上游，以抑制 Hd3a（HEADING 
DATE 3a）和 Ehd1（Early heading date 1）的表达而调

控开花；在短日照条件下 OsELF3-1 通过感知蓝光信

号而正调节 Ehd1 的表达，从而促进开花。OsPRR37
和 OsGI 参与维持生物钟和调节对光周期的敏感性

以控制水稻抽穗［37］。

2.2.3　OsPRR37 与 MADS-box 基因的调控关系　

MADS（MCM1，AGAMOUS，DEFICIENS，SERUM 
RESPONSE FACTOR）盒基因的主要作用是控制植

物开花期和花器官特性，OsMADS1 通过整合转录

信号传导途径以调节水稻开花［38-39］，OsMADS14、
OsMADS15 和 OsMADS18 在 RFT1（Rice flowering 
locus T1）下游协调起作用，促进水稻由生理生长向

生殖生长转变［40］。当 OsPRR37 过表达时这 4 种

MADS-box 基因的表达水平在 1 d 的所有时间点都

显著降低，表明这 4 种 MADS-box 基因是 OsPRR37
的下游基因；OsMADS50 和 OsMADS56 介导的开花

途径通过 Ehd1 的反馈调节间接受 OsPRR37 的影

响；OsMADS51 将开花信号从 OsGI 传递至 Ehd1，
对 Ehd1 起反馈调节作用［40］。

在控制水稻开花途径中，OsPRR37 在开花调节

基因 Ehd1、RFT1、OsMADS1、OsMADS14、OsMADS15
和 OsMADS18 的 上 游 起 作 用。 由 于 Ghd8、Hd1、
OsMADS50、OsMADS56 和 OsMADS51 位 于 Ehd1 的

上游［34，41］，OsMADS14、OsMADS15 和 OsMADS18 位

于 Ehd1 的下游，Ehd1 介导调控包括直接下游途径

（RFT1、OsMADS14、OsMADS15 和 OsMADS18）和间

接上游途径（Ghd8、Hd1、OsMADS50、OsMADS56 和

OsMADS51）；因此，OsPRR37 主要通过抑制 Ehd1 来

调节水稻光周期开花途径。

2.2.4　OsPRR37 在水稻开花途径中的作用模型　

OsPRR37 调控水稻开花模型已有较多研究，但 Liu
等［34］提出的 OsPRR37 调控开花的模型较为全面，

该模型阐述了 OsPRR37 在水稻开花途径中的 3 条

作用途径：（1）OsPRR37 过表达显著抑制 EHD1
和 OsMADS1 的 表 达，OsMADS1 缺 失 阻 碍 下 游

基因的转录和信号转导，不能通过此途径促进花

发育；（2）OsPRR37 抑制 Ehd1 的表达导致 RFT1 
降低，使 OsMADS14、OsMADS15 和 OsMADS18 转录 
受到抑制，从而完全抑制 Ehd1 介导的开花途径； 

（3）Ghd8、Hd1 与 OsPRR37 有协同作用，而 OsMADS50、
OsMADS51 与 OsPRR37 有拮抗作用，由 OsMADS50
和 OsMADS51 促进 Ghd8 和 Hd1 表达，并以此抑制

Ehd1 的表达。该模型表明 Ehd1 是调节水稻开花的

决定因素，OsPRR37 在水稻开花过程中充当中央阻

遏物。

2.3　高粱

2.3.1　高粱 PRR37 在不同日照条件下的表达规

律　高粱 PRR37（SbPRR37）的表达受生物钟调

节。在长日照下，SbPRR37 具有早晨和黄昏 2 个表

达峰；在短日照下，SbPRR37 仅有早晨表达峰。然

而，SbPRR37 表达是光依赖性的，将长日照下的高

粱转移至连续黑暗的环境中，SbPRR37 没有表达峰

值；将短日照下的高粱转移到连续光照环境中时，

SbPRR37 在早晨和晚上都具有峰。因此，短日照中

SbPRR37 晚上表达峰消失是缺光所致，其生物钟功

能并没有被破坏。在连续长日照条件下，SbPRR37
在昼夜节律作用下在早上和晚上高表达以抑制开

花；在短日照条件下，SbPRR37 只在早上高表达，而

晚上因缺乏光照 SbPRR37 低表达或不表达，因而在

晚上高粱缺少开花阻遏物 SbPRR37 的转物，解除对

开花的抑制，导致花的形成［42］。

2.3.2　SbPRR37 调节高粱开花模型　SbPRR37 在

高粱响应光周期调控开花途径中扮演中央阻遏物

的角色，是调控温带高粱开花时间的一个决定性基

因。在长日照条件下，光敏感受体（PHOT）捕捉

到光信号，介导 SbPRR37 的表达，在生物钟作用下

SbPRR37 出现早晨和晚上的表达峰；SbPRR37 通

过直接抑制 Ehd1 的转录来抑制 FT（FLOWERING 
LOCUS T）的表达，进而阻止高粱顶端营养生长

向花分生组织的转化，抑制高粱开花［43］；另外，

SbPRR37 能够通过激活 CO 的表达来间接抑制 FT
的表达，抑制开花。在短日照条件下，SbPRR37 在

晚上的表达峰消失，对高粱开花基因的抑制减弱，可

诱导花的形成［42］。

3　PRRs 在不同植物中的功能

PRRs 家族基因作为生物钟核心振荡器的重要
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元件，不仅在植物光周期开花途径中阻遏开花，还在

其他方面具有重要功能。

3.1　PRRs 在植物干旱胁迫中发挥作用

脱落酸（ABA，abscisic acid）作为重要的胁迫

激素，在植物对渗透胁迫的反应中起重要作用，而

PRRs 基因 TOC1 与 ABA 调控基因有部分重叠，

TOC1 能够结合到 ABA 调控基因启动子上抑制 
ABAR（ABA related）、CBF（C-repeat binding factor）、

ABI3（ABA insensitive3）等基因表达，然而，这些基因

的表达能促进 TOC1 的表达，从而形成调节 ABA 信

号传导的调节环［44］，以增加植物抗逆性。

在水稻中，干旱胁迫可使 OsPRR73 的表达

减 少，OsTOC1 的 表 达 增 加，OsPRR59、OsPRR95
和 OsPRR37 基因的峰值相位不变，振幅减弱［45］；

这表明 OsTOC1 与水稻抗旱相关；另外，有研究

发现用 ABA 处理过的拟南芥中 TOC1 的表达增 
强［46］。Marcolino-Gomes 等［47］发现干旱胁迫导致

部分大豆生物钟基因节律性表达的振幅或相位发生

变化，表明生物钟基因与干旱胁迫响应之间存在相

互作用。在大豆中，PRR3、PRR7、PRR9 在干旱胁

迫下表达减弱，在中度干旱条件下仅 PRR3 的表达

增高，表明 PRR3 在大豆响应干旱胁迫中发挥作用。

另外 PRR5、PRR7、PRR9 在植物适应高盐和干

旱胁迫中也起到了重要作用。有研究表明，野生型

拟南芥植株中 ABA 含量在中午 12：00 较黎明时增

加 2 倍，但在 prr5/prr7/prr9 三缺失突变体中 ABA
含量一直很高［48］，并且 prr5/prr7/prr9 三缺失突变

体植株中 ABA 合成途径关键基因的表达显著上 
调［49-50］，表明 PRR5、PRR7、PRR9 在 ABA 生物合成

途径中起抑制作用。Liu 等［25］通过 ChIP-seq 技术

发现 PRR7 的靶基因很大一部分与抗旱相关，而 prr
三突变体影响 ABA 调控基因表达的周期性变化

并增强植株抗旱性，进一步说明 PRR7 负调控植物

ABA 基因响应干旱胁迫。

3.2　PRRs 在植物冷胁迫中发挥作用

温度对植物的生长发育至关重要，植物能够

感知外界温度并作出不同的应激反应，PRRs 家

族基因在应对冷胁迫反应中尤为重要。温度主

要影响生物钟基因形成可变剪切，并调节热激

反 应 因 子 HsfB2b（HEAT SHOCK FACTOR B2B）
和 FBH1（FLOW-ERING BASIC HELIX-LOOP-
HELIX 1）的 表 达 水 平，HsfB2b 和 FBH1 可 结 合

在 PRR7 及 CCA1 的启动子上来调控其表达水 
平［30，51］。低温诱导可使 CCA1 及其他生物钟基因

通过可变剪切形成不同的转录本，从而影响生物钟

的功能［52］。

在冷胁迫中，CCA1、LHY 作为正调节因子，

PRR9、PRR7、PRR5 作为负调节因子来共同调节抗

冷基因 CBF（C-repeat-binding factor）的表达［49，53］。

在水稻中，冷处理后 OsLHY、OsPRR1、OsPRR37、
OsPRR73、OsPRR59 和 OsPRR95 的 表 达 均 显 著

上调；徐江民等［54］的研究表明，冷胁迫会刺激水

稻 OsLHY 和 OsPRR1 的响应，促进基因 OsPRR37、
OsPRR73、OsPRR59 和 OsPRR95 的表达。然而，对

水稻开花时间延迟影响最大的环境条件是低温长日

照（24 ℃ /14.5 h），这表明 PRRs 基因可以提高水稻

对光周期和温度的敏感性。

COR27（COLD-REGULATED GENE 27）和 COR28
（COLD-REGULATED GENE 27）参与调节晚间基

因 TOC1、ELF4 和冷应激反应相关基因的表达，通

过抑制 PRR5 和 TOC1 的表达来调节生物钟节律，

从而调控植物开花时间和冷应激反应［55］。Salomé
等［56］对 prr7/prr9 双 突 变 体 研 究 发 现，PRR7 和

PRR9 可以调节 CCA1 和 LHY 响应环境温度。生

物钟核心组分 PRR5/PRR7/PRR9 突变后，可间接

增强 CBF 的表达水平，使植物具有更强的耐冷 
性［54］。另外，PRR 基因家族中 TOC1 的突变也会

上调 CBF3 的表达水平，增强植物对冷胁迫的耐受 
性［57］。这表明 PRR 基因家族在植物冷胁迫的适应

中起重要的调控作用。

3.3　PRRs 在对植物生物量的影响

PRRs 家族基因作为生物钟的核心组分，对植

物生长和发育至关重要。有研究发现 PRR7 可作为

调节光敏色素基因表达及信号传导的中间体，负责

幼苗对光的响应和生物钟的定相［58］。PRR5 基因

表达受 ABA 抑制，但 prr5 突变体的种子发芽率显

著高于野生型，且主根比野生型长，同时，用 NaCl
处理后，prr5 突变体的萌发率比野生型极显著增

高［59］，prr5 突变体对 ABA 弱敏感，因此，PRR5 是

ABA 信号通路关键基因。

PRRs 基因家族中 TOC1、PRR5、PRR7 及 PRR9
的功能缺失都能导致植物种子下胚轴伸长［20，60］。

此外，下胚轴伸长关键基因 PIF3（phytochrome-
interacting factors 3）和 TOC1 共同结合在一些黎明

前表达、和发育相关的基因的启动子上。TOC1 能与

PIF3 和 PIF4 通过蛋白互作的方式抑制它们的转录

激活活性，从而抑制 PIFs 介导的下胚轴伸长［61-62］。

在文心兰的花发育和衰老过程中，OnPRR7-1
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和 OnPRR7-2 基因在花瓣绽口期和衰老初期的表达

量均达峰值，表明 PRR7 在花发育过程中对花开和

花衰老起重要作用［63］。目前发现 PRRs 家族基因

在不同的植物中有许多功能（表 1）。

表 1　已知几种植物的 PRRs 基因及其功能
Table 1　PRRs genes and their functions in several plants

物种

Species
基因名称

Gene name
主要功能

Major function
参考文献

References

拟南芥

Arabidopsis thaliana
（L.）Heynh.

PRR5 参与盐胁迫调节；参与 ABA 信号转导

阻遏 CCA1 和 LHY 启动子的活性

通过 CONSTANS 依赖性途径控制开花时间

与种子萌发和主根生长有关

负调控抗冷基因 CBF 的表达来响应冷胁迫

［59］
［14］

［14，23］
［59］

［41，53，57］

PRR7 调节 CCA1 和 LHY 响应环境温度

作为光敏色素调节的基因表达中信号传导的中间体

阻遏 CCA1 和 LHY 启动子的活性

通过 CONSTANS 依赖性途径控制开花时间

负调控抗冷基因 CBF 的表达来响应冷胁迫

调节活性氧的水平

与植物对铁过量的适应有关

PRR7 负调控 ABA 基因响应干旱胁迫

［56］
［58］
［14］
［23］

［49，53，57］
［20，23-25］

［25］
［25］

PRR9 调节 CCA1 和 LHY 响应环境温度

阻遏 CCA1 和 LHY 启动子的活性

通过 CONSTANS 依赖性途径控制开花时间

负调控抗冷基因 CBF 的表达来响应冷胁迫

［56］
［14］
［23］

［49，53，57］

TOC1 TOC1 结合到 ABA 基因启动子上抑制 ABAR、CBF、ABI3 等基因表达

抑制 PIFs 介导的下胚轴伸长

响应冷胁迫

［44］
［54，57，61-62］

［57］

水稻

Oryza sativa L.
OsPRR1 OsPRR1 响应冷胁迫刺激 ［54］

OsPRR37 OsPRR37 通过抑制 Ehd1
控制抽穗期、穗粒数和株高等性状

［40］
［64-67］

OsTOC1 与抗旱相关 ［46］

OsPRR73 与抗旱相关 ［45］

高粱 
Sorghum bicolor

（L.）Moench

SbPRR37 SbPRR37 通过抑制 FT 而组织开花 ［42-43］

大麦 
Hordeum vulgare L.

HvCCA1/HvPRR1/
HvPRR37/HvPRR73/
HvPRR59/HvPRR95

调节昼夜节律和调控开花 ［68］

小麦 
Triticum aestivum L.

TaPRR37 与小麦抽穗期和株高显著关联 ［69］

TaPRR73 在根中高度表达，可能与耐旱性和耐盐性有关 ［69］

大豆 
Glycine max

（L.）Merr.

PRR3/7/9 大豆的 PRR3/7/9 基因在干旱胁迫下均表达减弱，仅 PRR3 基因在

中度干旱处理下表达增高

［47］

PRR1 PRR1 参与调控 ABA 信号及气孔孔径和非生物逆境反应等 ［70］

文心兰

Oncidium hybridum
OnPRR7 可能在花发育的开花和花衰老的过程中发挥作用 ［63］
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4　展望

PRR 家族基因作为核心振荡器对植物的生

长和发育具有重要影响，目前在水稻和拟南芥中

PRR 家族基因对光周期开花途径的调控机制研究

成果较多。植物中许多与盐、脱水、渗透压和冷应

激反应相关的基因受生物钟调控［71］，PRR5-VP 蛋

白能提高拟南芥抗寒、抗旱和抗盐胁迫的能力［72］；

PRR7 参与调控植物响应盐胁迫［25］；OsPRR37 的

多态性，为作物高产、株型、抽穗期和其他性状提供

了育种选择［64］，使水稻的种植范围从热带扩大到

亚寒带，种植区域范围变大［65］。因此，PRRs 家族

基因在农业上具有提高作物适应性、增强抗逆性和

改善作物种植区域限制以及增加作物生物量的巨

大潜力。对于 PRRs 家族基因调控植物响应盐胁

迫、冷胁迫及干旱胁迫的分子响应调控机制的研究

可作为作物耐受性和抗性育种的理论依据和遗传 
资源。

一般认为光敏色素是影响植物感受光的主要

因子，然而 PRRs 家族基因对光也极敏感。光敏色

素基因 Phy A、Phy C 突变体在暗期中断处理下可

以延迟水稻抽穗，Phy B 对暗期中断不敏感［73］。对

Hd3a 的研究表明暗期中断延迟水稻抽穗期主要

是 Hd3a 的转录受到抑制，对 Hd1 突变体暗期中断

则抽穗期进一步延迟，这表明暗期中断不但抑制

Hd1 途径，而且抑制 PRR37 或 Ehd1 途径［74］。然

而 OsGI 和类成花素基因在暗期中断下表达变化

不明显，表明暗期中断对 Hd3a 和类成花素基因没

有直接调控作用。目前对 PRRs 家族基因在暗期

中断下的表达情况和对抽穗期影响的研究较为缺

少，因此对于 PRRs 家族基因在暗期中断下的表达

情况及其功能研究将为作物的培育及增产提供新 
方法。

PRRs 家族基因作为植物开花调控网络中心抑

制子，在一定程度上对植物适应区的扩张具有决定

作用，将成为目前作物育种中培育跨区大品种作物

的的重要靶标；同时，PRRs 家族在植物耐受性和

抗逆性方面的功能研究，将成为培育生育期适中、

株型理想、高产多抗多耐的广适性品种的作物育种 
方向。
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