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　 　 摘要:前人研究发现水稻 ＯｓＥＲＦ９６(ｅｔｈｙｌｅｎｅ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｆａｃｔｏｒ ９６)可应答白叶枯病病原菌的侵染ꎬ但其功能及表达调控机制

仍不清楚ꎬ本研究进一步分析了该基因在水稻应答稻瘟病病原菌侵染及外源激素(ＳＡ 和 ＭｅＪＡ)处理下的转录情况ꎬ并分析了

其启动子的诱导表达活性ꎮ 结果表明:相对于对照组ꎬＯｓＥＲＦ９６ 在接种稻瘟病后 １ ~ ４ ｄ 表达量显著上调ꎬ以第 １ 天最高ꎬ此后

逐渐下降ꎬ外源 ＳＡ 处理后 ＯｓＥＲＦ９６ 表达量持续上调ꎻ利用 ＯｓＥＲＦ９６ 启动子驱动 ＧＵＳ 的转基因株系分析了 ＯｓＥＲＦ９６ 启动子的

诱导活性ꎬ结果表明 ＧＵＳ 在根、茎和叶均有不同程度组成型表达ꎬ稻瘟病菌接种后 ４ ~ ７ ｄ ＧＵＳ 活性持续升高ꎮ ＧＵＳ 活性定量

表明ꎬ稻瘟病菌和 ＳＡ 处理条件下均出现了升高ꎮ 综上所述ꎬＯｓＥＲＦ９６ 可应答白叶枯病或稻瘟病病原菌的浸染ꎬ其启动子是一

个对病原菌侵染产生应答的诱导性启动子ꎮ
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植物在生长发育过程中总是不可避免地接触到多

种病害ꎬ它们在长期的适应过程中形成了复杂的防御

反应机制ꎬ包括对病原菌侵染信号的感知、传导和细胞

核内基因转录表达的调节ꎬ以及由此而产生的各种抗

病反应[１￣３] ꎮ 越来越多的研究表明ꎬ转录因子在上游信

号通路的整合和抗病相关基因的表达调控中起重要的



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １８ 卷

调节作用[４]ꎬ对这些转录因子的表达和功能鉴定及其

分子机制的剖析是植物生物学研究的重要领域ꎮ
ＥＲＦ(ｅｔｈｙｌｅｎｅ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｆａｃｔｏｒ)是植物特有的

一类转录因子ꎬ它通常包含有一段高度保守的 ＥＲＦ
区域可以与 ＤＮＡ 结合ꎮ ＥＲＦ 转录因子一般通过与

其靶基因启动子上的特定 ＧＣＣ 盒、ＤＲＥ 盒及类似元

件结合而调控靶基因的表达[５￣７]ꎬ在植物的生长发

育、新陈代谢以及逆境胁迫中具有重要调节作

用[８￣１２]ꎮ 大量研究表明 ＥＲＦ 转录因子参与了植物

对细菌、真菌等生物防御反应过程的调控ꎮ 例如ꎬ大
豆 ＧｍＥＲＦ５ 基因的转录在疫霉菌、乙烯、水杨酸的

处理后转录水平表现为上调表达ꎬＧｍＥＲＦ５ 过量表

达之后提高了大豆对疫霉菌的抗性[１３]ꎮ 烟草 ＥＲＦ
转录因子 ＯＰＢＰ１ 在水稻中过量表达可显著提高水

稻对稻瘟病菌和稻纹枯病菌的抗性[１４]ꎮ 柴胡

ＢｋＥＲＦ１、ＢｋＥＲＦ２ １ 和 ＢｋＥＲＦ２ ２ 在转基因拟南芥

植株中的过量表达可通过诱导部分抗病基因的表

达ꎬ提高拟南芥对灰霉病菌的抵抗能力[１５]ꎮ 马铃薯

ＳｔＥＲＦ３ 基因在抗病信号途径中是一个负调控因子ꎬ
过量表达后增加了对晚疫病的敏感性[１６]ꎮ 综上所

述ꎬＥＲＦ 类转录因子在植物应答病原菌侵染中可作

为正或负调节因子起调控作用ꎮ
水稻基因组中共发现了 １３９ 个 ＥＲＦ 家族成员ꎬ

可分成 １５ 个亚族[１７]ꎮ Ｋ Ｒ Ｋｏｔｔａｐａｌｌｉ 等[１８] 利用

ＤＮＡ 芯片分析了籼稻品种 ＩＥＴ８５８５ 在细菌(白叶枯

病菌)侵染条件下的转录水平ꎬ发现 ＥＲＦ 家族成员

ＯｓＥＲＦ９６( Ｏｓ１０ｇ０５６２９００ ) 在白叶枯病侵染早期

(６ ｈ)和后期(１２０ ｈ)均表现为上调表达ꎬ但有关该

基因在水稻抗病中的作用及其表达调控还鲜有报

道ꎮ 本研究以水稻品种日本晴为材料ꎬ利用荧光定

量 ＰＣＲ 技术分析了 ＯｓＥＲＦ９６ 在真菌(稻瘟病菌)侵
染条件下的转录情况ꎬ并分析了该基因启动子在稻

瘟病菌侵染条件下的诱导活性ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 水稻处理方法

水稻品种日本晴(Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌ. ｊａｐｏｎｉｃａｃｖ. Ｎｉｐ￣
ｐｏｎｂａｒｅ)先在培养皿中进行催芽ꎬ然后选择长势良好

的种子转移至盛有土壤的塑料花盆中ꎮ 待水稻幼苗

长至 ４ ~ ５ 叶期时ꎬ采用喷雾接种法接种稻瘟病菌

ｇｕｙ１１ 分生孢子(浓度为 １０５ / ｍＬ)ꎬ对照组喷洒水作为

处理ꎮ 外源激素处理是将水杨酸(ＳＡ)(１００ μｍｏｌ / Ｌ)
和茉莉酸甲酯(ＭｅＪＡ)(１００ μｍｏｌ / Ｌ)溶解在 １０％乙

醇中进行叶面喷洒保湿ꎬ对照组只喷洒 １０％乙醇ꎮ

１ ２　 荧光定量 ＰＣＲ(ｑＰＣＲ)
采用 Ｔｒｉｚｏｌ 法提取水稻叶片 ＲＮＡꎬ并反转录成

ｃＤＮＡ 作为模版ꎮ 上下游引物序列分别为 Ｆ:５′￣
ＣＣＡＴＣＣＴＣＡＡＣＴＴＣＣＣＣＡＡＣＧ￣３′和 Ｒ:５′￣ＡＣＣＴＣＡＣ￣
ＣＣＴＣＴＴＧＣＣＴＣＴＴＣＣ￣３′ꎬ反 应 体 系 为 ＳＹＢＲＰｒｅｍｉｘ
Ｅｘ ＴａｑＴＭ １２ ５ μＬꎬ上游和下游引物各 ０ ５ μＬꎬ模
板 ２ ５ μＬꎬ用 ｄｄＨ２Ｏ 补至 ２５ μＬꎮ 反应程序为 ９５ ℃
３０ ｓꎻ９４ ℃ ３０ ｓꎬ６０ ℃ ３４ ｓꎬ共计 ４０ 个循环ꎮ 以水稻

肌动蛋白 Ａｃｔｉｎ(Ｘ１５８６５)为内参基因ꎬ在 Ｂｉｏ￣ｒａｄ 荧

光定量 ＰＣＲ 仪上运行ꎬ每个样品重复 ３ 次ꎬ采用

２ ￣ΔΔＣｔ方法计算基因的相对表达量[１９]ꎮ
１ ３　 ＯｓＥＲＦ９６ 启动子的克隆

ＯｓＥＲＦ９６ 启动子克隆是以 ＧｅｎＢａｎｋ 上公布的

水稻品种日本晴序列为参考ꎬ设计特异性引物(５′￣
ＴＣＡＡＴＡＧＧＡＡＣＡＧＡＣＧＡＡＣＧＡ￣３′ 和 ５′￣ＡＧＣＧＡＴＴ￣
ＴＡＡＡＧＧＧＧＡＧＡ￣３′)ꎬ以 ＣＴＡＢ 法提取的 ＤＮＡ 为模

板ꎬＴａｋａｒａ 公司生产的 ＥｘＴａｑ 高保真酶进行 ＰＣＲ 反

应(扩增参数为:９５ ℃ ５ ｍｉｎꎻ９４ ℃ ３０ ｓꎬ５４ ℃ ５０ ｓꎬ
７２ ℃ １１０ ｓꎬ３５ 个循环ꎻ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎ)ꎬ琼脂糖

凝胶回收 ＰＣＲ 产物后连接至 ＰＭＤ￣１８Ｔ 载体中ꎬ同
时送到三博远志生物有限公司测序验证ꎮ
１ ４　 ＯｓＥＲＦ９６ 启动子的 ＧＵＳ 融合表达载体构建

及农杆菌介导的水稻遗传转化

利用 ｇａｔｅｗａｙ 技术ꎬ分别以 ｐＤＯＮＲ２０７ 和 ｐＭＤＣ１６３
为中间和目的载体ꎬ构建了 ＯｓＥＲＦ９６ 启动子与 ＧＵＳ
融合的表达载体(ｐＯｓＥＲＦ９６::ＧＵＳ)ꎮ ＰＣＲ 验证后ꎬ
转化至农杆菌 ＥＨＡ１０５ 菌株中备用ꎮ 利用农杆菌

介导的方法进行遗传转化ꎬ以日本晴成熟胚为材

料ꎬ在含有 ２ꎬ４￣Ｄ 的 ＮＢ 培养基上进行愈伤组织的

诱导ꎮ 农杆菌介导的转化参照 Ｓ. Ｔｏｋｉ 等[２０]的方法ꎮ
获得的转基因植株提取 ＤＮＡ 后ꎬ利用潮霉素基因特

异引 物 ( ＨｙｐＦ: ５′￣ＡＣＡＣＡＧＣＣＡＴＣＧＧＴＣＣＡＧＡＣ￣３′ꎻ
ＨｙｐＲ:５′￣ＡＴＣＴＴＡＧＣＣＡＧＡＣＧＡＧＣＧＧＧ￣３′)进行 ＰＣＲ
验证ꎮ
１ ５　 ＧＵＳ 蛋白组织化学染色和酶活测定

ＧＵＳ 染色液配制以及 ＧＵＳ 酶活性的测定均按照

实验室前期的方法[２１]ꎮ 酶活力单位以每 ｍｉｎ 水解

ＰＮＰＧ 生成 １ ｎｍｏｌ / Ｌ 对硝基苯酚的酶量为 １ 个单位ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 ＯｓＥＲＦ９６ 蛋白的序列分析

ＯｓＥＲＦ９６(Ｏｓ１０ｇ０５６２９００)基因共编码 ２７３ 个氨

基酸ꎬ利用 ＳＭＡＲＴ 工具(ｈｔｔｐ: / / ｓｍａｒｔ. ｅｍｂｌ￣ｈｅｉｄｅｌ￣
ｂｅｒｇ. ｄｅ / )对 ＯｓＥＲＦ９６ 蛋白的氨基酸序列进行分析ꎬ
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发现其含有一个典型的 ＡＰ２ 结构域(８９ ~１５３ 氨基酸

残基)ꎮ 利用 ＤＮＡＭＡＮ 软件进行序列比对ꎬ结果发现

水稻 ＯｓＥＲＦ９６ 蛋 白 与 大 麦 ( ＢＡＪ９２４９４ １ )、 高 粱

(ＫＸＧ３８９０３ １)和谷子(ＸＰ＿００４９８３６３９)的同源性分别为

５３ ０２％、５１ ０３％和４５ ２１％ꎬ同源性较高的区域主要位于

ＡＰ２ 结构域部分ꎬ而其他区域同源性相对较低(图１)ꎮ

图 １　 水稻 ＯｓＥＲＦ９６ 蛋白的同源比对分析

Ｆｉｇ. １　 Ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ＯｓＥＲＦ９６ ａｎｄ ｉｔｓ ｈｏｍｏｌｏｇ ｐｒｏｔｅｉｎｓ

２ ２　 ＯｓＥＲＦ９６ 在稻瘟病菌、外源水杨酸或茉莉酸

甲酯处理条件下的转录情况分析

在日本晴幼苗生长到 ４ ~５ 叶期时进行接种稻瘟

病菌处理ꎬ然后分别在接种后的 １ ~４ ｄꎬ剪取水稻叶片

进行 ＲＮＡ 提取ꎬ反转录后进行 ｑＰＣＲ 分析ꎮ 结果表明

ＯｓＥＲＦ９６ 基因在稻瘟病菌侵染条件下ꎬ相对于对照转

录水平出现了显著升高ꎮ 最高峰出现在接种稻瘟病菌

１ ｄ 后ꎬ为对照组的 ２４ ９ 倍ꎬ２ ~４ ｄ 的转录水平逐渐下

降ꎬ分别为对照组的 １４ ５ 倍、７ ０ 倍和 ４ ５ 倍(图 ２Ａ)ꎮ
植物激素(ＳＡ 和 ＪＡ)在植物抗病反应中起着重

要作用ꎬ能够提高抗病信号途径下游抗病相关基因的

表达[１７]ꎮ ＳＡ 和 ＪＡ 途径的标记基因 ＰＲ１ａ 和 ＰＲ１ｂ 在

外源 ＳＡ 或 ＭｅＪＡ 处理时均表现为上调表达(图 ２Ｂ 和

Ｃ)ꎮ ＯｓＥＲＦ９６ 在外源水杨酸(ＳＡ)处理１ ~２４ ｈ 时ꎬ转
录水平相对于对照组也显著升高ꎬ最高峰出现在

１２ ｈꎬ为对照组的 １３ ５ 倍(图 ２Ｄ)ꎮ 而在外源茉莉酸

甲酯(ＭｅＪＡ)处理时ꎬ只在 １ ｈ 时出现了升高ꎬ而在

３ ｈ、６ ｈ 和 １２ ｈꎬ表现为下调表达(图 ２Ｅ)ꎮ
２ ３　 ＯｓＥＲＦ９６ 基因启动子的克隆和序列分析

以水稻品种日本晴 ＤＮＡ 为模板ꎬ在 ＯｓＥＲＦ９６ 上

游设计特异性引物ꎬ经过 ＰＣＲ 扩增获得了一条约２ ｋｂ
大小的条带ꎬ测序结果表明实际大小为 １９５７ ｂｐꎬ与
ＧｅｎＢａｎｋ 公布的基因组序列同源性为 ９９ ９％ꎬ进一步

利用网络软件(ｈｔｔｐ: / / ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ. ｐｓｂ. ｕｇｅｎｔ. ｂｅ /
ｗｅｂｔｏｏｌｓ / ｐｌａｎｔｃａｒｅ / ｈｔｍｌ / )在线分析其顺式作用元件

分布情况ꎬ结果表明 ＯｓＥＲＦ９６ 启动子区域除了基本

的元件(ＴＡＴＡ 盒和 ＣＡＡＴ 盒)外ꎬ还分布着 ＣＧＴＣＡ￣
ｍｏｔｉｆ、ＴＣＡ￣ｅｌｅｍｅｎｔ、Ｗ￣ｂｏｘ 等植物应答逆境的通用顺

式作用元件(图 ３)ꎮ
２ ４　 ＯｓＥＲＦ９６ 基因启动子的组织特异性和诱导活

性分析

将收获的 Ｔ２转基因种子经潮霉素抗性筛选后ꎬ
培养 ７ ~ ８ ｄ 选取能正常萌发的种子转移至盛有土

壤的塑料花盆中进行种植ꎮ 在水稻处于分蘖期时ꎬ
分别取 ＯｓＥＲＦ９６ 启动子转基因水稻植株的根、茎和

叶进行 ＧＵＳ 染色ꎬ结果表明ꎬ在转基因水稻的根、茎和

叶不同的器官均能检测到 ＧＵＳ 活性ꎬ说明 ＯｓＥＲＦ９６ 启

动子没有明显的器官特异性(图 ４Ａ)ꎮ
在水稻生长到 ４ ~ ５ 叶期时接种稻瘟病菌ꎬ在接

种 ４ ｄ、５ ｄ、６ ｄ、７ ｄ 后分别剪取水稻叶片进行 ＧＵＳ
染色ꎮ 结果表明ꎬ与对照相比ꎬ该启动子在遭受稻瘟

病病原菌胁迫时能够产生持续应答ꎬ在接种 ４ ｄ、
５ ｄ、６ ｄ、７ ｄ 后均能明显检测到 ＧＵＳ 的诱导活性ꎬ而
且随着病害的加重 ＧＵＳ 活性也逐渐升高(图 ４Ｂ)ꎮ
说明 ＯｓＥＲＦ９６ 启动子是一个对稻瘟病菌侵染产生

应答的诱导型启动子ꎮ
选择 ４ ~ ５ 叶期的转基因水稻叶片进行 ＧＵＳ 酶

活性分析ꎬ结果表明在稻瘟病菌侵染 ７ ｄ 后ꎬＧＵＳ 酶

活性为对照组的 ２ １３ 倍(Ｐ < ０ ０５)ꎮ 外源 ＳＡ 和

ＭｅＪＡ 喷洒叶片 ２４ ｈ 后检测 ＧＵＳ 活性ꎬＳＡ 处理条件

下差异显著ꎬ是对照组的 １ ６２ 倍ꎬ而 ＭｅＪＡ 处理条

件下差异并不显著(图 ５)ꎮ
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∗∗和∗分别表示差异极显著(Ｐ < ０ ０１)和差异显著(Ｐ < ０ ０５)
∗∗ａｎｄ∗ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｔ Ｐ < ０ ０１ａｎｄ Ｐ < ０ ０５

图 ２　 荧光定量 ＰＣＲ 分析 ＯｓＥＲＦ９６ 在稻瘟病菌、外源水杨酸及茉莉酸甲酯处理条件下的转录水平

Ｆｉｇ. ２　 ＰＣＲ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｅｌａｔｉｖｅ ＯｓＥＲＦ９６ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ ｌｅｖｅｌｓ ｉｎ ｒｉｃｅ ｔｒｅａｔｅｄ ｗｉｔｈ Ｍ. ｏｒｙｚａｅꎬｅｘｏｇｅｎｏｕｓ ＳＡ ａｎｄ ＭｅＪＡ

ＴＣＡ￣ｅｌｅｍｅｎｔ:ＳＡ 应答元件ꎻＴＣ￣ｒｉｃｈ ｒｅｐｅａｔｓ: 逆境胁迫应答元件ꎻ
ＡＢＲＥ:ＡＢＡ 应答元件ꎻＷｂｏｘ:真菌和 ＳＡ 应答元件ꎻＣＧＴＣＡ￣ｍｏｔｉｆ:ＭｅＪＡ 应答元件

ＴＣＡ￣ｅｌｅｍｅｎｔ:ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ＳＡ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅｎｅｓｓꎬＴＣ￣ｒｉｃｈ ｒｅｐｅａｔｓ:ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｄｅｆｅｎｓｅ ａｎｄ
ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅｎｅｓｓꎬＡＢＲＥ: ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ａｂｓｃｉｓｉｃ ａｃｉｄ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅｎｅｓｓꎬＷｂｏｘ:Ｆｕｎｇａｌ ｅｌｉｃｉｔｏｒ ａｎｄ

ＳＡ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎬＣＧＴＣＡ￣ｍｏｔｉｆ: ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ＭｅＪＡ￣ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅｎｅｓｓ

图 ３　 ＯｓＥＲＦ９６ 基因启动子的顺式作用元件

Ｆｉｇ. ３　 ｃｉｓ￣ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｏｆ ＯｓＥＲＦ９６ ｇｅｎｅ
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图 ４　 ＯｓＥＲＦ９６ 启动子转基因水稻不同器官以及在稻瘟病病原菌接种后的 ＧＵＳ 染色分析

Ｆｉｇ. ４　 ＧＵＳ ｈｉｓｔｏｃｈｅｍｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｒ ＯｓＥＲＦ９６ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｏｒｇａｎｓ ｏｆ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｒｉｃｅ ａｎｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ Ｍ. ｏｒｙｚａｅ

不同小写字母表示在 ０ ０５ 水平上差异显著

Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｍａｌｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｔ ０ ０５ ｌｅｖｅｌ

图 ５　 ＯｓＥＲＦ９６ 启动子在稻瘟病菌、外源水杨酸及茉莉酸甲酯处理条件下的 ＧＵＳ 酶活性测定

Ｆｉｇ. ５　 ＧＵＳ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｗｉｔｈ Ｍ. ｏｒｙｚａｅꎬｅｘｏｇｅｎｏｕｓ ＳＡ ａｎｄ ＭｅＪＡ

３　 讨论

ＯｓＥＲＦ９６ 基因是 ＥＲＦ 家族中第 ＩＸ 亚族的一个

成员[１７]ꎬ该亚组中许多成员参与了植物的抗病反

应ꎮ 例如ꎬ烟草 ＮｔＥＲＦ５ 过量表达提高了对烟草花

叶病毒的抗性[２２]ꎬ番茄 Ｐｔｉ４ 和 Ｐｔｉ５ 能够激活抗病

相关基因的表达ꎬＰｔｉ４ 在拟南芥中过量表达可提高

对白粉病和细菌性叶斑病的抗性[２３]ꎮ 拟南芥 ＥＲＦ１
基因过量表达之后提高了拟南芥对腐生性真菌

的抗性[２４]ꎮ
白叶枯病和稻瘟病是水稻生产过程中的重要病

害ꎬ可导致水稻的严重减产和米质的下降[１ꎬ２５]ꎮ 对

水稻自身免疫机制的探索与阐释是培育优良抗病品

种的重要基础ꎮ ＯｓＥＲＦ９６ 在细菌(白叶枯病)接种

条件下出现了上调表达[１８]ꎬ本研究进一步分析了该

基因在真菌(稻瘟病菌)侵染条件下的转录情况ꎬ结

果发现在侵染 １ ｄ 后ꎬＯｓＥＲＦ９６ 转录水平迅速升高ꎬ
而且在 ２ ~ ４ ｄ 后相对于对照组均表现为上调表达ꎬ
说明 ＯｓＥＲＦ９６ 在水稻遭受稻瘟病侵染的过程中能

够产生应答ꎮ 对 ＯｓＥＲＦ９６ 启动子在稻瘟病菌侵染

条件下的诱导活性分析表明ꎬ它能够对稻瘟病菌产

生持续的应答ꎬ是一个稻瘟病菌诱导型启动子ꎮ 这

些结果表明ꎬＯｓＥＲＦ９６ 在白叶枯病和稻瘟病菌的侵

染过程中均能产生应答ꎬ其启动子是一个病原菌诱

导型启动子ꎮ
ＳＡ 和 ＪＡ 是植物免疫系统中重要的信号分

子[２６￣２７]ꎬ因此本研究分析了在 ＳＡ 和 ＭｅＪＡ 处理条件

下的表达特征ꎮ 在 ＳＡ 处理时ꎬＯｓＥＲＦ９６ 表现为持

续的上调表达ꎬ而在 ＭｅＪＡ 处理 １ ｈ 时表现为上调ꎬ
而在 ６ ｈ 和 １２ ｈ 时表现为下调表达ꎮ 对 ＯｓＥＲＦ９６
启动子的 ＧＵＳ 活性分析表明 ＯｓＥＲＦ９６ 启动子在 ＳＡ
处理条件下活性增加ꎬＭｅＪＡ 处理条件下差异不显

７３１



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １８ 卷

著ꎮ 在 ＯｓＥＲＦ９６ 启动子区发现了与应答 ＳＡ 相关的 ２
个 ＴＣＡ 盒和 １ 个Ｗ 盒元件ꎮ 这些结果说明 ＯｓＥＲＦ９６
对稻瘟病菌的应答与可能 ＳＡ 途径相关ꎮ
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