
随着世界盐碱化土壤面积的不断增加 [1-2]，盐碱胁迫已
经成为制约农业生产的重要非生物因素之一，因此深入研
究植物耐盐机制并提高作物耐盐能力已经成为众多研究者

关注的热点[3]。
转录组学研究策略作为一种高通量的研究方法，能够

从整体上分析植物在盐胁迫应答过程中所有 mRNA 的变化
情况[4]，随着这项技术的不断发展完善，人们已经利用 CAP-
trapper和 CreatorTM SMARTTM 试剂盒法分析了盐芥（Thell-
ungiella halophila）[5-8]、星星草（Puccinellia tenuiflora）[9-10]、獐茅
（Aeluropus littoralis） [11]、盐地碱蓬 （Suaeda salsa） [12]、紫羊茅
（Festuca rubra ssp.Litoralis）[13]、海蓬子（Salicornia brachiata）[14]、
刚毛柽柳（Tamarix hispid）[15]等盐生植物应对盐碱胁迫的转

录组变化特征，建立了盐碱胁迫相关 cDNA 文库和 EST 数
据库，并利用反向 Northern 杂交分析技术 [10，14]、5′cDNA 末端
快速扩增（RACE）技术 [14]、反转录 PCR[7，13]、实时定量反转录
PCR [15]等辅助技术对转录组学所得到的盐碱胁迫相关基因

进行了功能分析，这些研究为植物耐盐碱基因的筛选提供
了丰富信息。
本文通过整合分析上述盐生植物在应对各种处理强度

盐碱胁迫时转录组表达模式的变化特征，揭示盐生植物中
参与膜和转运、胁迫防御、转录、蛋白质代谢（翻译、转运和
降解）和基础代谢等过程转录本的表达特征，为全面理解盐
生植物应答盐碱胁迫的代谢调控机制提供线索。
1 膜和转运相关基因调节离子平衡

Na+过量摄入会导致植物体内离子失衡，从而破坏细胞
膜结构、降低胞质酶活性、阻碍光合作用和代谢过程。植物
对 Na+的调节主要是利用质膜型/液泡型 H+-ATP 酶提供的

质子驱动力，通过质膜/液泡膜 Na+/H+反向转运蛋白将 Na+排
出细胞外或者区隔化到液泡中来完成的 [16-18]。转录组学研究
为这些机制提供了证据。
盐碱胁迫处理的紫羊茅根中和刚毛柽柳中液泡型 H+-

ATP 酶基因都上调表达 [13，15]，并且盐芥胁迫应答过程中也鉴
定到了上调表达的液泡膜内在同源蛋白基因和膜转运相关

蛋白家族基因 [8]。而在紫羊茅中 NHx-转运子基因的表达在
根中表现为上调 [13]，表明紫羊茅可能通过增强根中的离子区
隔化作用来减少叶片中 Na+的摄入量，提高对于盐胁迫的耐
受能力。
此外，多种维持细胞膜稳定和渗透平衡的基因在胁迫

应答过程中也发生了变化。这主要包括：①非特异性脂质转
移蛋白基因（LTP）。LTP 编码的非特异性脂质转移蛋白能够
促进脂质转移 [15]，盐碱胁迫条件下，该基因的表达变化可能
与维持膜质稳定和其他脂类运输有关。刚毛柽柳 LTP基因在
NaHCO3处理 24 h 时表达上调，而在 52 h 时下调表达，此外
盐芥应答盐胁迫过程中 LTP 基因的表达也发生了变化 [15]。
②水通道蛋白基因。水通道蛋白能够介导水的跨膜转运，盐
碱胁迫应答过程中獐茅、盐地碱蓬和紫羊茅水通道蛋白基
因的表达变化表明盐生植物可能通过改变水分子的跨膜运

输应答盐碱胁迫 [11-13]。
2 胁迫和防御相关基因
盐胁迫条件下，植物可以通过改变胁迫防御相关基因

的表达，清除毒性物质，提高对于胁迫的应答能力。胁迫相关
基因主要包括：①氧化还原相关基因。金属硫蛋白和硫氧还
原蛋白能够清除盐碱胁迫过程中产生的活性氧类物质，Gao
等 [15]发现，Na2CO3处理 24 h 的刚毛柽柳中金属硫蛋白基因
和硫氧还原蛋白基因均上调表达，表明胁迫应答过程中盐
生植物可以通过增强抗氧化类物质表达清除活性氧类物质

（ROS）并维持氧化还原平衡。②KIN基因。KIN基因编码的冷
诱导同源蛋白（KIN 蛋白）对于保护细胞组分具有重要意义，
在盐芥盐胁迫应答过程中 KIN基因上调表达[7]。③LEA基因。
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LEA基因编码的胚胎发育晚期丰富蛋白作为一种渗透保护
剂，在种子成熟脱水前和营养组织中大量积累，可以保护细
胞膜结构的完整性，维持植物细胞内渗透平衡。在胁迫处理
盐芥[7]和刚毛柽柳[15]中 LEA基因都表现为上调表达。
3 转录相关基因
盐碱胁迫条件下，植物可以通过改变转录相关基因的表

达丰度调控蛋白质的合成过程。富含甘氨酸 RNA 结合蛋白
（GRP）基因在刚毛柽柳受盐胁迫处理 24 h 时表达上调 [15]，
该基因编码的 GRP 蛋白具有 RNA 伴侣活性 ，对于维持
mRNA 结构稳定、增强特异胁迫应答蛋白质的合成具有重
要意义；此外，C2H2型锌指蛋白基因作为一类重要的转录因

子，在星星草[10]、獐茅[11]和海蓬子[14]盐碱胁迫应答过程中都发

生了变化，表明盐生植物可以通过上游转录因子表达量的
变化来调控下游盐响应基因的表达。
4 蛋白质代谢相关基因
蛋白质是植物细胞功能的最终执行者，盐响应蛋白质的

变化对于植物应答盐胁迫具有重要意义。对盐生植物盐胁
迫应答转录组进行分析表明，刚毛柽柳 [15]、盐芥[8]和星星草 [10]

中热激蛋白 70 基因（HSP70）、DnaJ 和半胱氨酸蛋白酶基因
等基因应答盐胁迫时表达丰度发生变化 ，其中 HSP70 和
DnaJ 在盐胁迫处理的刚毛柽柳和盐芥上调表达有助于促进
盐响应蛋白质的正确折叠，而半胱氨酸蛋白酶基因能够影
响蛋白质降解过程。
5 代谢相关基因
盐胁迫条件下，植物通过调节多种物质代谢途径保持

正常的代谢水平。盐生植物转录组学研究发现多种物质代
谢相关基因在盐胁迫应答过程中发生变化。这些基因主要
包括：①β-葡萄糖苷酶基因。β-葡萄糖苷酶参与纤维素糖化
过程，能够水解芳香基或烃基与糖基原子团之间的糖苷键
生成葡萄糖 [19-20]。盐胁迫条件下，盐芥中 β-葡萄糖苷酶基因
上调表达使得植物中 β-葡萄糖苷酶丰度增加，促进了葡萄
糖的生成，为糖和能量代谢提供了丰富的底物 [7]。②甘露醇
转运子基因、甘露醇脱氢酶基因。盐胁迫条件下，盐芥中甘
露醇转运子基因和甘露醇脱氢酶基因表达变化明显 [8]，表明
盐芥可能通过调节细胞中甘露醇代谢过程维持渗透平衡，
从而增强盐胁迫抗性。
6 存在问题与展望
植物耐盐性受到多基因网络体系的调控，其多基因遗

传和复杂的信号转导应答机制对培育真正的抗盐作物造成

了一定的困难 [21-22]。与甜土植物相比，盐生植物进化出了更
加丰富的盐胁迫特异响应机制。高通量的植物盐胁迫应答
转录组学研究从整体上揭示了盐胁迫相关代谢和信号网络

应答机制，发现盐生植物可以通过全面调节膜和物质转运、
胁迫防御、基因表达与蛋白质代谢，以及多种物质代谢（糖
和糖醇）过程，在盐胁迫条件下维持机体相对正常代谢水平，
适应盐胁迫环境。然而，由于转录过程中存在可变剪切、蛋
白质翻译后修饰、蛋白质相互作用、蛋白质亚细胞定位等调
控机制[23]，转录组研究并不能全面揭示植物体内应对盐胁迫
的分子机制，还需要利用蛋白质组学研究策略对盐生植物
蛋白质水平变化进行深入研究。
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